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トラバーチンとは，CO2とCa2+に富む温泉水から沈殿する炭酸塩堆積物である．太古代〜原生代に発達したスト
ロマトライトと類似した縞構造を持つことから，当時のモダンアナログとされている．先行研究ではシアノバ
クテリアとストロマトライトの関連性が強調されてきたが，これはストロマトライトが既に存在していた太古
代の極めて低い酸素濃度と矛盾する．酸素を発生しない微生物群集もストロマトライトを作る可能性があ
る．この問題を解決するため，本研究ではインドネシア共和国スマトラ島北部のDolok Tinggi Rajaで調査を行
なった．ここでは，約62℃，無酸素で硫化水素と二酸化炭素に富む源泉からアラゴナイトとカルサイトで構成
されるトラバーチンが長径約50mのマウンド状の地形を作る．水質分析の結果は，湧出直後の急速な二酸化炭素
と硫化水素の脱ガス，溶存酸素濃度の上昇，pHと炭酸カルシウム過飽和度の上昇，流下経路での炭酸塩鉱物沈
殿を示している．この水質条件の変化を反映するように，上流から下流にかけて微生物の優先種が化学合成細
菌→紅色硫黄細菌→緑色非硫黄細菌→緑色硫黄細菌と遷移する．シアノバクテリアは下流部で認められるもの
の優先しない．遺伝子解析で検出された硫黄細菌の中には，紅色硫黄細菌Chromatiaceae科の様な明らかな非
酸素発生型光合成細菌も認められた．おそらく，硫化水素が豊富にある環境では，水を用いる酸素発生型光合
成（シアノバクテリア）よりも硫化水素を用いる非酸素発生型光合成（硫黄細菌）のほうが有利となるのだ
ろう．微生物マットが発達している場所では，トラバーチンは縞構造を形成していることが多く，硫黄細菌で
も大分県長湯温泉やジャワ島Pancuran Pituと同様の日輪組織を形成できる．したがって，太古のストロマトラ
イトは必ずしもシアノバクテリアによって作られたものとは言えない．
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Methanol is one of the most important carbon and energy sources in anoxic environments. However,
the biological flux and lifetime of methanol in anoxic marine sediments are largely unknown. In
this study, we report quantitative methanol removal rates in subsurface sediments for the first
time. Methanol concentrations in pore water from Japan Sea sediments gradually increased with depth
below the sulfate-methane transition zone. Based on anaerobic incubation experiments with
radiotracers, high rates of microbial methanol consumption were detected in the sediments. Our
experiments also showed that the methanol oxidation to CO2 surpassed methanol assimilation and
methanogenesis from CO2/H2 and methanol. Nonetheless, a significant decrease in methanol was not
observed after incubation, likely because of the microbial production of methanol in parallel with
its consumption. This study suggests that microbial reactions play an important role in the sources
and sinks of methanol in subseafloor sediments.
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The terrestrial crust is known to harbor deep microbial life energetically dependent on organic
matter and/or H2. Recent studies have provided fragmented pieces of evidence suggesting that
anaerobic oxidation of methane (AOM) is microbiologically mediated in the terrestrial subsurface as
well as the deep oceanic crust. As the abundance of methane is extremely common in the deep
aquifers, the existence of subsurface microbial ecosystems capable of harvesting the energy from
AOM can dramatically change our view of the Earth’s biosphere. Here we show the integrated evidence
of the anaerobic methanotrophy based on geochemical, stable isotopic, molecular phylogenetic and
metagenomic data from the deep granitic aquifer. High-quality groundwater was collected from two
adjacent boreholes drilled into highly and sparsely fractured domains at a 300-m deep stage of the
Mizunami underground research laboratory (URL), central Japan. The highly fractured domain was
associated with groundwater dominantly colonized by AAA (AOM associated Archaea) and the candidate
phyla OD1 and OP3, neither of which were detected from the sparsely fracture domain with
groundwater enriched with H2 (~10-100 nM) and depleted in sulfate (<5 μM). Consistent with 16S rRNA
gene sequences, methyl-coenzyme M reductase gene sequence analysis revealed the habitat segregation
of AAA and methanogens corresponding to the fracture domains. As the strong correlation of AAA and
sulfate was statistically indicated by canonical correspondence analysis (CCA), anaerobic methane
oxidation coupled to sulfate reduction was experimentally demonstrated by the amendment of 13CH4 of,
and the subsequent detection of 13C-enriched dissolved inorganic carbon from, microbial cells
incubated in groundwater with and without the molybdate inhibition of dissimilatory sulfate
reduction. Heatmap of 16S rRNA gene abundance in the boreholes within the two domains over two
years showed the highly correlated distributions of AAA and the candidate phylum OP3, the nearly
completed genome of which has functional genes involved in sulfur metabolisms such as a potential
reductase gene of nitrite and sulfite. Although the syntrophic partnership among AAA and the
candidate phyla needs to be further investigated, our results clearly demonstrate that the deep
methanotrophy coupled to sulfate reduction is microbiologically mediated, which leads to the
reconsideration of the biomass production and the cycling of hydrogen, carbon and sulfur in one of
the largest microbial habitats on Earth.
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Eukaryotic DNA in marine sediments can be a useful indicator of both ancient marine ecosystem in
water column and living microbial eukaryotes in sediments. However, the environmental factors that
influence the composition and preservation of eukaryotic DNA in marine sediments are poorly
characterized. In this study, we examined effects of sedimentary redox conditions on the diversity
of eukaryotic communities recorded in deep-sea surface sediment samples from 8 sites of the Japan
Sea (from oxygenated abyssal sediments to sulfidic sediments in methane seeps) using a combination
of various geochemical and molecular-biological tools. Sedimentary redox conditions were
characterized by depth profiles of pore water (oxygen, nitrate, iron, sulfide, etc.) and bulk
sedimentary organic matter (TOC, TN, δ13C, δ15N). The concentration and diversity of 18S rDNA in the
sediment samples were investigated by qPCR and pyrosequencing. Decreases in 18S rDNA concentration
with sediment depth were rapid in the oxic sediments, while decreases were moderate in the anoxic
sediments and the sulfidic sediments. The community composition based on 18S rDNA sequences also
varied with the sedimentary redox conditions. These results suggest that redox conditions of
surface sediments can be important factors controlling the composition and preservation of
eukaryotic DNA in deep-sea sediments.
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南極氷床下には，基盤岩に接する氷の部分融解により液体の水（subglacial meltwater）が存在することがあ
る。そのような氷床下の水は，地底湖を形成するほか，一部は伏流水となり，水脈に沿い，大陸縁辺部に向
かって流れてゆく（e.g., [1]）。氷床下の水脈は，基盤岩との物理的削剥や化学的な水-鉱物相互作用
（subglacial weathering）を経て，無機態の炭素（relic 14C）のほか，窒素，鉄，シリカ等の栄養塩をわず
かに供給・運搬する。氷床下の伏流水の恩恵を受けるのが，氷床縁辺部の微生物生態系である。南極全体の約
１％程度は，完新世の氷床後退により，かつて氷床に覆われていた場所が露岩域となっている。そのような氷
床縁辺部には，かつての氷食作用の形跡が見られる他，氷河性の湖沼が存在する。では，水の収支や物理・化
学的特徴が，そこに棲息している（棲息してきた）基礎生産者にどのような影響を与え，全体の微生物相
は，どのように応答しているのだろうか。これらの全体像について，基礎的な記載が非常に少なかったた
め，我々は，東南極氷床のルンドボークスヘッダ地域の氷床縁辺部にある氷河湖を対象に，完新世の地史的背
景と生物地球化学プロセスの記載を行った。永年的な氷に被覆された湖底には，少なくとも約6000年前から微
細な氷河性砕屑物の堆積作用が始まっていた。初生的な基礎生産者は，同時期の海成湖沼（Lake Skallen
[2]）でも観察された珪藻（Chaetoceros）であることが分かった。その後，氷床後退に伴うアイソスタ
ティックリバウンドによる隆起と離水の後にも基礎生産者は，Chaetocerosに近縁な種が卓越しており，離水
後に基礎生産者が，大気CO2（modern 14C）と大気N2に依存したシアノバクテリアに変遷するスカーレン地域と
は，対照的な結果となった。ルンドボークスヘッダでは，無機態の炭素（relic 14C）を含む，氷床下の伏流水
（窒素，シリカ等）に依存した独特の生態系を形成していることが明らかになった[3] 。 
-- 
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