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               論   文   の   要   旨 
 
 ルーメン発酵では細菌、プロトゾア、古細菌、真菌などの多様な微生物で構成されるルーメン微生物
叢が飼料を発酵産物へと変換するが、細菌は最も重要な働きをしていることが知られており、反芻家畜
の飼料効率を改善することを目的とし、ルーメン細菌叢の微生物学的研究が進められてきた。ルーメン
細菌叢は多種多様な細菌により構成されているが、個々の細菌はそれぞれの生活の場としての生態的地
位（ニッチ）を有している。しかし、細菌のニッチへの定着およびルーメン細菌叢の形成要因について
は不明な点が多い。近年、細菌間の競合・協調に働いていると推定される情報交換システムのひとつと
して、細胞密度依存的遺伝子発現制御系（クオラムセンシング（QS）システム）が多くの細菌種で働い
ていることが明らかになっている。そこで、ルーメン細菌がQSシステムを利用しているかを確認するた
め、QSシステム関連遺伝子の検出を試みた。さらに、ルーメン内主要セルロース分解菌であるFibrobacter 
succinogenesのルーメンへの定着機構を検討するために乳糖利用性を検討した。 
 最初に情報伝達物質としてAutoinducer-2 (AI-2)を利用するQSシステムを調べるため、AI-2合成酵素
であるLuxSをコードするluxS遺伝子の探索をメタゲノムデータセットとメタトランスクリプトームデー
タセットを用いて行った。その結果、luxS遺伝子がメタゲノムデータセットではBacteroidetes、
Firmicutes、Fusobacteria、Actinobacteriaから、メタトランスクリプトームデータセットでは
Bacteroidetes、Firmicutes、Spirochaetesから検出された。検出されたluxS遺伝子の推定アミノ酸配列
にはLuxSの活性に重要なアミノ酸が保存されていたことからこれらのLuxSタンパク質はルーメン内で機
能していると見られた。 
 次にAutoinducer-1 (N-acylhomoserine lactones (AHLs))を介したQSシステムをAHLレセプター（LuxR）
の遺伝子（luxR遺伝子）を標的として調べたところ、メタゲノムデータセットではBacteroidetes、
Proteobacteria、Firmicutes、Actinobacteriaなどが、メタトランスクリプトームデータセットでは
Bacteroidetes、Proteobacteria、Actinobacteria、Firmicutesなどが検出された。 
 以上の結果から、ルーメン細菌叢でAI-2およびAHLsを介するQSシステムが存在し、それらはセルロー
ス分解菌やセルロース分解菌に関連する細菌からも見つかったことから、飼料片上でのバイオフィルム
形成に関与していると推察された。 
 さらに、F. succinogenesのルーメン内定着機構を調べるため、乳糖利用性をセロビオース存在下また
は乳糖のみの条件で検討した。その結果、該菌の増殖は乳糖のみの場合でも認められたが、低濃度
（0.01％）のセロビオース添加によってもその増殖が著しく促進され、セロビオース濃度が高まるにつ
れ誘導期が短縮された。このことから、該菌は哺乳中の子牛のルーメン内でも乳糖のみを炭素源として
増殖が可能であり、離乳までの期間に乳糖および繊維分解で得られるセロビオースを利用することでル



ーメン内に定着すると推定された。 
 
               審   査   の   要   旨 
 
 ルーメン細菌叢の成立には、ルーメン細菌が各々の生理的特徴に適したニッチで増殖し、細菌間で互
いに協調・競合する関係を構築する必要がある。したがって、個々のルーメン細菌のニッチへの適応は
反芻家畜の生産性を維持する上で極めて重要である。しかし、ルーメン細菌のニッチへの適応機構につ
いては不明な点が多い。本研究ではルーメン細菌のニッチへの適応機構をQSシステムの存在で調べると
ともに、哺乳期におけるルーメン細菌叢の成立過程をセルロース分解菌の乳糖利用性から検討した。AI-2
およびAHLsを情報伝達物質とするQSシステムを探索したところ、これらのQSシステムが多くの細菌種で
存在することを明らかにした。それらの細菌種にはセルロース分解菌やセルロース分解菌に関連する細
菌が含まれており、QSシステムが飼料片上でのバイオフィルム形成に関与していることが示唆された。
加えて、セルロース分解菌F. succinogenesが乳糖のみで増殖できることを証明し、さらにセロビオース
添加で誘導期が短縮されることを示し、該菌のルーメンへの定着のための基礎的要因を明らかにした。 
 ルーメン細菌叢が正常に成立し、維持されることは反芻家畜の生産において重要であるが、これにつ
いての研究は少ない。本研究ではルーメン細菌叢でQSシステムが多くの菌種で機能していることを明ら
かにするとともに、飼料片上でのバイオフィルム形成にも関与していることを示唆した。また、ルーメ
ン細菌叢へのセルロース分解菌の定着には乳糖利用性が重要であることを示した。これまで不明であっ
たルーメン細菌のニッチへの適応機構の一端を明らかにしたことは高く評価でき、これらの成果は反芻
家畜の生産性を向上させる技術開発に多大な貢献が期待される。 
 平成２８年１月２０日、学位論文審査委員会において、審査委員全員出席のもとに論文の審査及び最
終試験を行い、本論文について著者に説明を求め、関連事項について質疑応答を行った。その結果、審
査委員全員によって合格と判定された。 
 よって、著者は博士（農学）の学位を受けるのに十分な資格を有するものとして認める。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 


