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細菌分類学研究の過去，現在，そして未来
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Bacterial taxonomy 
-Its past， present， and future -
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In 1872. bacteria were classified by Ferdinand J. Cohn. a botanist and microbiologist. for the first time in the world. 
This classification was based on morphology. Cohn' s concept was reasonable to a point， but it soon became unsuitable 

because bacteria have quite low levels of morphological variation. At the beginning of th巴 20thcentury. Sigurd Orla-

J ensen， a biochemist. proposed a new taxonomic system grounded in physiology. and by half a century later modern 
bacterial taxonomy based on polyphasic comparison of morphological. physiological， and biochemical characteristics had 

been estab!ished. At the end of the 20th century. bacterial taxonomy entered a new epoch thanks to the great insight of 

th巴molecularevolutionist Carl R. W oese. Th巴ribosomalRNA that he noticed turned out to be a molecule useful for 

revealing phylogenetic relationships. not only among allliving organisms but also within bacteria. Use of this excellent 

evolutionary marker also allowed scientists other than bacterial taxonomists to study bacterial classification and 

identification， thus accelerating progress in bacterial taxonomy. Today， a new era is again about to begin in this 

inters巴ctionof bacteriology， as a result of rapid progress in the development of DNA sequencing technology and 

computer science. 

Key words: bacteria. phylogeny. polyphasic taxonomy. evolutionary marker. genome analysis， average nucleotide 

identity 

はじめに (19世紀:細菌学の繋明と初めての細菌分

類体系の提唱)

初めて細菌の分類を提唱したのはプロイセンの植物

学者であり微生物学者の FerdinandJ. Cohnであると

いわれている. 1872年に自らが創刊した学術雑誌

Beitage zur Biologie der Pflanzen (= Contributions 

to the Biology of Plants)に寄稿した論文において行

われたのだという.残念ながら，筆者はこの歴史的な

文献を手にとって読んだ、ことはない(たとえ幸運にも

その機会が訪れたとしても， ドイツ語に疎い私はその

内容を一切理解することなどできないだろう.きっと，

E-mail: s-hanada@aist.go.jp 

失われた聖杯グラールを目の当たりにした考古学者の

如く，唯々歓喜に打ち震えつつ見聞く両日から涙湧花

として流すのみだ).ただ原本を目にすることこそ叶っ

てはいないが，そこに記されたとされる内容は，様々

な研究者によって，私にも理解可能な言語に翻訳され

伝えられている.それによれば，この世界初の分類体

系は細菌の細胞形態に基づくものであったという.

Micrococcus. Bacterium. Bacillus. Vibrio. 

sρirillum.そしてSρirochaeteの6つの属 (Genus)

が4つの連 (Tribe). すなわち Sρhaerobacteria(球

形の細菌).Microbacteria (小型の細菌). 

Desmobacteria (手綱状の細菌).Spirobacteria (螺旋

状の細菌)に分類されたのだ.
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19世紀後葉といえば，細菌学上の発見や偉業が相

次いで=出現した「近代細菌学の梨明」といった時期で

ある.Robert Kochの炭症菌や結核菌の発見， Joseph 

Listerの乳酸梓菌(当時はBacteriumlactisと呼ばれ

た)の純粋培養の成功，北里柴三郎と EmilA. von 

Behringによる破傷風菌(後の Clostridiumtetani) 

の純粋分離培養の成功， Martinus Beijerinckの根粒

菌の純粋分離，志賀潔の赤痢菌(後に志賀の名に因ん

でShigellaと命名される)の発見，そして忘れてはい

けない業績である LouisPasteurによる自然発生説の

否定や低温殺菌法の開発，病原菌の弱毒化等々，枚挙

に暇がない.ライツ社，ツアイス杜による複式光学顕

微鏡の開発生産と研究者への普及が進んだものこの時

期であり，この技術革新が細菌学研究の爆発的な発展

を支えていたことに疑いはない.世界初の分類体系が

細胞形態に基づくものとなったのは， Cohnが形態比

較を旨とする当代の植物分類学者であったということ

だけではなく，高倍率で観察を可能とする顕微鏡とい

うツールの出現があったからこそであろう.オランダ

のAntonievan Leeuwenhoekが手作りの単式(単レ

ンズ)顕微鏡を用いて，世界で初めて細菌の存在を報

告したのが17世紀後葉のことである.そこから 200

年という長きにわたる陰性期 (eclipse)を挿んで，縮

みきったパネが力強く弾けるがごとく近代細菌学は一

気に花開いたのである.

20世紀前葉~中葉:細菌分類学の新展開

形態に基づく Cohnによる細菌分類は部分的には的

を射ていた特有な螺旋状の細胞形態を持つことで

Sρirochaeteとされた一群は現在でも，そのまま

sρirochaetes門にまとめられている.だが，細菌の分
類を形態のみで行うことは適切で、あろうか.植物とは

異なり，基本的に単細胞生物である細菌の細胞形態は

多様性を持っていない(すなわち，球菌か，短梓菌か，

長梓菌か，螺旋菌か，または連鎖しているかなどのパ

リーションしかない)からだ.また，珪藻のように特

徴的な形態を示す被殻 (frustule)のようなものも持つ

てはいない.確かに形態は分類において重要なファク

ターのひとつであることに疑いはない.しかしすべ

ての細菌を分類するにはそれ以外の基準が必要となる

のは自明だろう.

20世紀に入って，細菌分類に関して新たなコンセ

プトを提示したのがSigurdOrla-J ensenである (Orla-

J ensen， 1909).それは， I細菌の生理学的性質こそが
分類基準として重要であるjという考え方だ、った.た

花田智

とえば，培養においてどのような糖で酸生成が見られ

るか(つまり，糖の資化と有機酸生成のプロファイル

比較)によって分類するなど様々な生理的な性質を調

べ，それに基づいて分類を行うのだ.比較生化学の創

始者である Albert]. Kluyverや彼に師事した

Cornelis B. van NielそしてRogerY. Stanierらによっ

てさらに押し進められ，現代細菌分類学の素地が固ま

ることになる.生理学的な性質のみならず，細菌の持

つ生体分子の種類や組成(たとえば，細胞壁の構成成

分やゲノム DNAのグアニンーシトシン含有比，呼吸

鎖の電子運搬体であるキノンの種類など)といった生

化学的性質も分類指標として用いられるようになり

(このようなアプローチは「化学分類」と呼ばれるに

細菌分類の客観性と信頼性はさらに高まることとなっ

た.加えて，生理学的・生化学的'性質を多岐にわたっ

て分析することによって得られる機能や構成成分に関

わる膨大な情報を比較検討することにより，系統進化

学的な視点で細菌全体を捉えることも可能になった.

ある機能，またはある細胞構成成分の偏在から，細菌

群の系統的距離(どれだけ近縁か)を推測することが

できるしそれらの多様化がどのような過程を経て進

化してきたのか議論することもできる.細胞形態に基

づく分類を行った 19世紀の Cohnらを細菌分類学の

「第一世代」とするなら，多相な形質情報を用いて客

観性の高い細菌系統分類手法を築き上げたこの時代の

立役者達を「第二世代」と呼ぶこともできょう.

この「第二世代」が細菌分類学に果たした貢献は体

系的な研究手法の構築だけに止まらない.その研究推

進のための基礎固めを確実に行ったのもこの世代であ

る. 1975年に細菌の分類や分類名の提案に必須であ

る国際細菌命名規約 (InternationalCode of 

Nomenclature of Bacteria)を定め，細菌の分類名の

提案には「生きている標本(菌株)Jが不可欠である

と規定した 形態のみで分類することが困難な細菌の

場合，その生理学的性質の比較を行う必要がある.そ

のためには，生きている菌株の存在が必須だからだ.

更には， 1980年 1月l日に細菌学名承認リスト

(Approved Lists of Bacterial N ames)が発効され，

290属，亜種を含む 1922種の細菌(とアーキア)が

整理された (Skermanet al.， 1980). また， 1987年に

は，暖昧であった「種の定義」に関して，ゲノム

DNA同士の相同性，すなわち DNA-DNAハイブリダ

イゼーション(交雑試験)の交雑形成率が70%を超

えるものを種とするという「種の基準」も示された

(Wayne et al.， 1987).今日，現代細菌分類学体系が
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確立したのも，このような「第二世代」の粉骨砕身の

行動があればこそである.

20世紀終盤:リボソーム RNAという細菌分類の新た

な客観的分類指標

細菌分類学の第一世代である Cohnは植物分類学者

で、あったが，第二世代の分類学はそれとは異なる生化

学的素地を持った研究者によって進められたことに注

目すべきである.研究を一気に転換し得る画期的なコ

ンセブトは異分野の研究者からもたらされることが常

だからだ.20世紀の終盤に起きた細菌分類学への「新

しい波jもまた，異なる研究分野に属する系統進化学

者によるものだ、った.Carl R. W oeseによるリボソー

ムRNA(rRNA)を分子進化マーカーとした研究が

それである.すべての生物に存在しその機能は同ー

であり，進化速度がそれほど速くないという特徴を持

つrRNAは「分子時計」として全生物の系統関係を

明らかにすることができる.Woeseはその解析を行

い，古細菌(アーキバクテリア)が真正細菌と異なる

分類群であることを示し全生物が真核生物

(Eucarya) と細菌 (Bacteria).そしてアーキア

(Archaea)の三つのドメインに分けられることを明

らかにしたのだ (Woese.1987; Woese atσ1.. 1990). 

この rRNAは細菌分類の指標のひとつとして用いる

ことができるのは無論である. しかし 70年代には

すでに始められていた (Woese& Fox. 1977)が細菌
分類研究に一般的に使われるようになるのには若干の

時間を要した.というのも，初期の解析方法は分離し

たリボソーム RNA(rRNA)の酵素切断断片の泳動

プロファイル比較であり，後には 16SrRNA塩基配

列を逆転写酵素で決定した上での比較となるが，この

ような解析は手間と根気を要するものであったから

だ. しかし PCRによる遺伝子増幅技術の発達と増

幅機器の普及，加えて細菌の 16SrRNA遺伝子配列

のほぼ全長を増幅可能とする universalprimerの開

発 (Weisburget al.. 1991等)によって一般化するこ

とになる.そして.90年代には多くの研究室で解析

が可能となり，細菌分類における重要な分類指標のひ

とつと位置付けられたのである.

分子時計である 16SrRNA (遺伝子)配列は細菌聞

の系統距離を算出し得る極めて客観性の高い系統分類

指標である.細菌分類における強力なツールであった

ということのみならず，この登場が細菌分類学に与え

たインパクトは甚大であった.というのも，多くの細

菌の 16SrRNA (遺伝子)配列が解析され，その膨大

Vol. 31. NO.1 

な配列情報がデータベース化されていく過程で，やが

て「逆引き」が可能となったからだ.つまり，未知細

菌の配列を決定しデータベースと照合することによ

り，その細菌の同定ができるようになったということ

た従来の細菌同定は，形態学的，生理学的，生化学

的性質の詳細な比較によって行われてきた.それには

多岐にわたる実験や解析手法に対する知識と経験が必

要であり，細菌分類学者でなければかなりの困難を覚

悟しなければならないものだ、ったはずである.しかし

今や配列のデータベース照合という簡単な操作で概ね

正確な同定が完了してしまうようになってしまったの

だ.換言すれば，細菌分類学の知識がほとんどない者

で、あっても，簡易的に細菌の分類同定を行えるように

なったということになる(細菌分類学事典である

Bergey' s Manual of Systematic Bacteriologyには，

かつて細菌同定のための iDeterminative

Bacteriology Jという別冊があったが. 1992年の第9
版を以て以後の改訂版の出版は行われなくなった.系

統進化学に基づく客観的な分類指標である rRNA配

列比較の登場によって，この別冊はその役目を終えた

のだ).こうして，ある意味職人芸的であった細菌分

類学分野に，分子進化学的パックグラウンドを持つ研

究者である(=新たな血)が流入してくることになっ

た.それこそ，細菌分類学における「認識の枠組みの

大きな転換(=パラダイム・シフト)Jであると私は

考えている.そして，この合流した「新たな血Jこそ
「第三世代」と呼ばれるべき者達なのだろう.

21世紀:第三世代の自由で軽快な研究展開

かつては敷居が高かった細菌分類学の研究分野に

rRNA配列比較という分類指標を足がかりにして「第

三世代Jは飛び込んできた彼らは「第二世代」が整
備した分類体系に従い，その手法を学びながら分類学

の発展に大きく寄与することになった.しかしそれ

ばかりではなく分子進化的視点を持ち，コンビュータ

解析に秀でた「第三世代」は細菌分類学に新たなアプ

ローチを提供してくれる.主に 16SrRNA配列だけ

ではなく，ゲノム中の生命活動に不可欠な共通遺伝子

(common housekeeping genes)を数多く選別して解

析することにより細菌聞の系統関係をより正確に把握

しようという試み (Ciccarelliet al.. 2006等)や，種

の基準となる DNA-DNAハイブリダイゼーションの

交雑形成率を決定されたゲノム情報の比較 (the

average nucleotide identity: ANI)から割り出そうと

する試み(Goriset al.. 2007)など興味深い研究が多い.
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特に後者は比較のために生菌のDNAを十分量必要と

する時間も手間もかかる DNA-DNAハイブリダイ

ゼーション試験を平易に行えるデータベース上のゲノ

ム情報比較で置き換えようとする研究であり，種同定

作業の時間短縮や簡便化に資するユニークなコンセプ

トといえる.

DNAシーケンシング技術の爆発的な発展に伴い，

細菌の全ゲノム決定は時間的にもコスト的にも手軽に

なり，それを分類学的研究に用いることに対しでも今

や障害はなくなりつつある.米国JGI(Joint Genome 

Institute)では細菌ゲノムの配列決定を網羅的に行っ

ており， 2015年の現時点で3万種類を超えるゲノム

情報(細菌だけではなくアーキアのものを含む)がデー

タベースに登録されている (https:/limg.jgi.doe.

gov).今後，細菌分類学における分子系統解析も特

定の分子進化マーカーのみではなくゲノム情報全領域

を対象とした比較解析が必要となってくるのかもしれ

ない.このようなゲノム全体を対象とした系統学的研

究はphylogenomicsとも呼ばれるが，これの研究の

進展により細菌の系統関係をより正確に表せるだけで

なく，細菌間でしばしば見られる「遺伝子の水平伝搬

(horizontal gene transfer: HGT) Jのゲノム上での比

率と発生頻度から，細菌の進化過程における HGTの

貢献度を見積もることも可能となるだろう(加えて，

この研究によって機能不明の遺伝子の役割が明らかに

なる可能性もある).近縁種間での，または門を超え

での HGTは明らかに「種聞の遺伝子交換」であり，

その頻度によっては分類学(の種の定義や基準，種形

成)に影響を与えないとも限らない.

また，環境中で発見された細菌ゲノムの情報を解析

して生理学的機能を推定した情報に基づいて未培養細

菌を提案しようとする報告も今世紀に入ってから多く

なってきた.1第三世代」の研究者には生態学的な興
味から環境微生物を研究対象とする者も多く，環境中

に存在する「培養が極めて困難な細菌(または，その

ゲノム)Jを発見する機会に恵まれているからであろ

う.代表的なものとして，活性汚泥中のポリリン酸蓄

積菌 CandidatusAccumulibacter phosphatis，地下環

境に優先する CandidatusDesulforudis audaxviator 

を挙げておくが，この紙幅では列記できないほど多数

の未培養菌株が報告されてきている.これらはすべて

Candidatus (1候補」の意)が冠されており，学名が

イタリック体でないことから分かるように正式なタク

ソンではない.それは，これらが純粋分離に成功して

いない細菌であり「生きている標本」が得られていな
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いことによる.しかしゲノム情報から新属新種であ

ることが明白で、あるため「暫定的な地位Jとしての発
表が認められているのだ (Candidatusの発表に関し

ては[Murray& Schleifer， 1994Jを参照して頂きたい，

また同件に関しては 1996年に改訂された国際細菌命

名規約にも附則して記されている).環境中に存在す

る多様なゲノムを対象とした研究が精力的に進んで、い

る昨今，このような未培養細菌のCandidatusとして

の発表はますます増えていくものと予想される.そし

て，そのほとんどが新規性の極めて高い，機能的また

は生態学的に興味深い細菌である.1種」としてこそ
認められてはいないが，今後の分類学研究において無

視できない存在になっていくことに疑いはない.

未来:第四世代はコンビュータサイエンスの研究分野

から現れる?

細菌分類学の未来はどのようなものになるのだろう

か? 系統進化学的解析に秀でた「第三世代」は今後

どのように研究を展開させていくのだろうか? 未来

を予見させる手がかりは，更なる塩基配列決定技術の

発展とその波及効果を予測することにありそうだ.新

世代の DNAシーケンサーは更にハイスル}プット化

され，今とは比べものにならないほどの大量の配列情

報を迅速且つ正確に研究者に提供するようになってい

くだろう.phylogenomics研究により既存菌株のすべ

てのゲノムがデータベース化されるにあたり，新規に

発見された菌株の新種提案に関しでも全ゲノム情報の

提出が(命名規約で)求められることになるのかも知

れない.

また，その頃には計算速度などのハードウエア性能

が著しく向上しているのみならず，提供される多量の

ゲノムデータを解析するソフトウエアも洗練されて使

いやすいものとなっているはずで、ある.ともすると，

解析されたゲノム情報に基づきその細菌が持つ代謝経

路のすべてが瞬時に決定され その菌株の生理学的特

徴だけでなく構成成分などの生化学的性質もある程度

の正確さを持って予測することが可能となるかもしれ

ない.当然，遺伝型と表現型には密接な関係はあるも

のの，完全に一対一対応するものではないことは明ら

かである.しかし phylogenomics研究の進展によっ

て拡充される膨大なゲノム情報と，形態学，生理学，

生化学的な表現型情報との詳細な比較研究が，複雑な

発現調節のパターンに一般則を見出すことも決して可

能性がないとはいい切れない.もしそうなれば，アル

ゴリズム化された発現パターンを用いて，ゲノム情報



Microb. Resour. Syst. J une 20日

という単なる配列データからその細菌の菌学的情報の

すべてをシリコン・ウエハー上で再構築できることに

なる.

仮にそのような状況が訪れたとしたら，細菌分類に

おいて「菌株の分離培養」は重要度を失うことになる

のかもしれない.環境中から分離されたゲノムから得

られた遺伝情報のみで，菌株のすべての性状がコン

ピュータ内でシミュレートし得るからだ.いたずらに

時間を要する「分離培養jという研究アプローチは，

その時代においては「研究進歩を阻む行為に他ならな

いJと榔撤される可能性は十分にある.研究の進展速
度に追いつくことができずに， I分離培養」は細菌分
類研究の分野から容易にスピンアウトしてしまうかも

しれない.こうなった場合，細菌分類学は大きな転機

を迎えることになるだろう.20世紀に初めて定めら

れた国際細菌命名規約の根幹である「生きている標本

(菌株)が不可欠であるJというルールに変更が求め
られることになるからだ. I全ゲノム情報が重要であ
り，生きている標本の要求はオプションである」との

判断が行われたのだとしたら，それこそ細菌分類学史

上最大のパラダイム・シフトであり，それを境にして

細菌分類学はまた新たな時代に突入することになる.

そして，この変革を推進する「第四世代」はきっとコ

ンピュータサイエンス分野の研究者(たとえば，生命

活動をシミュレートするアルゴリズムを開発するソフ

トウエア研究者)であろうと，私は想像している.

コンビュータサイエンスの世界では「コンピュータ

が人間を超える日」という意味で「シンギュラリテイ

(特異点)Jという言葉をまことしやかに用いる. もし，

細菌分類学の命名規約から「生きている標本jという

枢要が消える日がくるのであれば，それを「細菌分類

学のシンギュラリティ(特異点)Jの到来と呼んでい

いだろう.果たして近い将来にそれはやってくるのだ

ろうか? まるでSFのような話で恐縮だか，環境メ

タゲノムや一細胞ゲノム決定などの研究の急速な発展

を鑑みるに，あながちそれを笑い話として済ませるこ

とはできないような気がしているのだが，如何だろう

か?
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