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概 要 黄砂粒子とともに微生物群が、中国北部の砂漠地域から日本まで運ばれ、微生物生態系に与える影響に、学

術的および社会的関心が集まりつつある。実際、黄砂には、ウイルスや細菌、カビ、花粉が含まれ、こうした生物由来の粒

子を黄砂バイオエアロゾルと呼ぶ。しかし、大気エアロゾルの捕集には高度な技術を要するため、大気に浮遊する微生物

群を直接調査した核心的な報告例は少ない。一方、大気中で微生物が生残するには、乾燥や紫外線照射などの過酷な

環境ストレスへ順応し耐える必要がある。これまで、耐塩細菌は、環境ストレスに耐えうる膜構造を有することが知られてお

り、『耐塩細菌は、大気中で生存し、黄砂とともに長距離輸送されやすい』 という仮説を立てた。本研究では、タクラマカン

砂漠（敦煌市：黄砂発生地）および能登半島（珠洲市：黄砂飛来地）の上空からバイオエアロゾルを採取し、耐塩細菌群の

生残を確認し、その種組成を解明することで、黄砂による耐塩細菌群の越境移送を論じた。 

まず、敦煌市（2008 年 10 月 17 日実施）および珠洲市（2008 年 5 月 17 日実施）の上空において、エアポンプを搭載し

た係留気球をあげ、地表から高度 600 - 1,000 m で、孔径 0.2 μm のメンブランフィルター上にエアロゾル（上空試料）を 1

時間吸引捕集した（大気量 700 L）。また、高度 10 m でも試料を採取し、地上試料とした。フィルター上の粒子を細菌用液

体培地に懸濁させ、懸濁液を、NaCl 濃度 0%、3%、10% 及び 20% の液体培地に接種し、集積培養した後、微生物生長

量を確認した。この際、フィルター上の粒子を、染色法を用いた落射型蛍光顕微鏡によって観察した。さらに、集積培養

に含まれる細菌種の 16S rDNA を標的とした PCR-DGGE（Denaturing Gradient Gel Electrophoresis）解析を施行し、種組

成を解析した。 

捕集したエアロゾル粒子試料を落射型蛍光顕微鏡で観察したところ、鉱物粒子表面に青く蛍光を発する粒子（直径 0.5

～1 μm程度）が確認され、大気中鉱物粒子への細菌の付着が示唆された。敦煌市および珠洲市の上空及び地上で捕集

したエアロゾル試料を、液体培地で集積培養したところ、いずれの NaCl 濃度の培地においても微生物が増殖し、大気中

での生残が認められた。PCR-DGGE 解析では、細菌の種数を示すバンドがゲル上に複数見られ、上空（600 m - 1,000 m）

と地上（10 m）で細菌種組成が概ね一致し、核酸塩基配列はグラム陽性細菌に属した。今回調査した上空までの大気は

垂直混合しており、大気中に耐塩細菌が生残している可能性がある。なお、敦煌市のバンド中の遺伝子配列は、上空地

上ともにBacillus属あるいはStaphylococcus属の細菌群に属した。特に、NaCl濃度20% の培地からのみ、Staphylococcus

属の細菌が検出され、好塩細菌種も生残していると考えられる。一方、珠洲市の試料由来の核酸塩基配列は、上空と地

上において Bacillus subtilis グループの細菌群と近縁となった。敦煌市および珠洲市では細菌群の垂直混合が確認され

たものの、細菌種の完全一致はなかった。しかし、調査回数を増やすことで同種の細菌が検出され、分離できると予想さ

れる。 

 

１．研究目的 

黄砂はモンゴル北部及び中国北部の砂漠地域を起源

とし、偏西風にのって数日で日本まで風送される 1,2,3)。ま

た、黄砂粒子に付着する微生物群が、日本や韓国、中国

の各地に運ばれ、微生物生態系に与える影響にも関心が

集まりつつある。実際、黄砂には、ウイルスや細菌、カビ、
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花粉が含まれており、こうした生物由来の粒子は、黄砂バ

イオエアロゾルと呼ばれる。一方、大気中において微生物

が生残するには、気温変化や、乾燥、酸素制限、紫外線

照射などの過酷な環境ストレスへ順応し耐える必要がある

4,5)。日本海を経由して飛来する黄砂粒子には、多分に塩

分が含まれることから 1)、高い塩分に耐性がある耐塩細菌

が大気中で生残しつづける可能性が高い。なお、耐塩細

菌は、pH 及び気温変化や乾燥などのストレス因子にも耐

えうる膜構造を有するため 6)、『耐塩細菌は、大気中で生

存しやすく、黄砂とともに長距離輸送され、生息範囲を広

げる』 という仮説を立てた。実際に、関東一円には同種の

好塩細菌種が分布しており、この分布は黄砂によって細

菌が分散したためと推察されている 4)。従って、大気中か

ら耐塩細菌に焦点を絞って、分離培養し、細菌種組成を

明らかにすることで、大気による長距離輸送に関わる細菌

群が検出されると考えた。しかし、大気エアロゾルの捕集

には高度な技術を要するため、大気に浮遊する微生物群

を直接調査した核心的な報告例は少なく、あっても西イン

ド諸島やアメリカ大陸のバイオエアロゾル研究に限られる

7,8)。従って、アジア上空の大気に生息する細菌群の生理

生態に学術的および社会的関心が非常に高まりつつある。

しかし、黄砂発生地から日本や韓国への微生物の輸送に

着目した研究は少数であり 9,10)、大気中のバイオエアロゾ

ルの生理学的特徴及び微生物種組成は、まだ明らかにな

っていない。 

一方、これまでの砂塵による微生物の長距離輸送の研

究では、培養できる細菌のみを対象にしてきた 11,12)。しか

し、自然環境に存在する細菌群の 90 - 99% は、従来の培

養法では培養できないものの、環境中で増殖して生きて

いることが認識されている（viable but unculturable bacteria） 

13)。そのため、分離培養とは独立した変性剤濃度勾配ゲ

ル電気泳動法（Denaturing gradient gel electrophoresis: 

DGGE 法）によって環境試料から直接抽出した DNA の

16S rRNA 遺伝子の PCR 産物を解析した結果、微生物種

組成は、陸上や海洋の動的環境因子によって影響を受け

ることが明らかとなった 14,15)。しかし、大気中における

viable but unculturable bacteria に関する情報は少ない。そ

こで、耐塩細菌を集積培養によって分離するのと同時に、

分離できない細菌群についてもその種組成を解析する価

値がある。 

本研究では、黄砂発生地（タクラマカン砂漠敦煌市）及

び黄砂飛来地（能登半島珠洲市，金沢市，天草市）にお

いて、地上（地上から 10 m）と上空（地上から 800 m から

1,000 m）のバイオエアロゾルを採取し、細菌分離手法およ

び遺伝学的分類手法を用いて微生物種を明らかにし、黄

砂によって長距離輸送される微生物種に目処をつけた。1）

各調査地点のバイオエアロゾル試料を、NaCl 濃度を変え

た培地に接種し（NaCl 集積培養）、耐塩細菌群を選択的

に増殖させた。2）バイオエアロゾルを対象とした 16S 

rDNA の PCR-DGGE 法を確立し、NaCl 集積培養物およ

びバイオエアロゾル試料中の細菌種組成を解明した。 

 

２．研究方法 

２．１ 調 査 

珠洲市（2008年5月7日実施）および敦煌市（2007年8月

17日および2008年10月23日実施）において、エアポンプ

を搭載した係留気球をあげ、孔径 0.2 μmのメンブランフィ

ルター上にエアロゾルを  1 時間吸引捕集した（大気量 

200 cm3）（Fig. 1）16)。 

 

 

Fig. 1. Dunhuang City in KOSA source regions (Takla 

Makan Deserts) and Suzu City in KOSA arrival regions 

 

２．２ 耐塩細菌を対象とした集積培養 

エアロゾル粒子懸濁液 5 ml を 10 ml Trypticase-soy 

-broth（TS）液体培地に加え、その液体培地 1 ml を、NaCl

濃度 0%、3%、10% 及び 20% の TS 液体培地 19 ml に接

種し、8 日間培養した。TS 培地は、エアロゾル中に含まれ

る細菌群を分離する際に一般的に使用される培地である

17)。培養を開始した後、波長 550 mm の吸光光度を測定

することで微生物の生長量を定量した。生長の見られた
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培養を PCR-DGGE 法に供し、16S rDNA 情報を用いた系

統分類学的解析によって細菌種組成を分析した。また、

培養を寒天培地塗沫することで、細菌株の分離も行った。 

２．３ 16S rRNA 遺伝子情報を用いた PCR-DGGE 法 

エアロゾル粒子懸濁液のフィルター洗浄液 1 ml あるい

は集積培養 5 ml に、ドデシル硫酸ナトリウム（SDS）、

proteinase K、及び lysozyme を加えることで微生物細胞を

溶解させ、ゲノム DNA を抽出した。得られたゲノム DNA

を、フェノール－クロロホルム抽出およびエタノール沈殿

により精製した後、ゲノム DNA を鋳型として PCR 法により

16S rRNA 遺伝子を増幅した。この際、PCR-DGGE 解析

用のオリゴヌクレオチド primer F-341（GC クランプ含有: 

5’-GC クランプ-CCTACGGGAGGCAGCAG-3’）と primer 

907R（5’-CCGTCAATTCCTTT［A/G］AGTTT-3’）を使用

した 18)。各 PCR 反応では、抽出 DNA 10 ng に dNTP 2 

μmol/l、各 primer 2 nmol/l、Taq DNA polymerase 1 U を含

む PCR mastermix 20 μl を加えた。混合液を 94℃で 5 分

間保温した後、以下 94℃で 1 分間、55℃で 1 分間、72℃

で 2 分間の反応を 34 サイクル行い、72℃で 10 分間保温

した。次に、得られた PCR 産物を、DNA 変性剤（尿素）で

上部 40% および下部 50% と勾配をつけて含むポリアクリ

ルアミドゲル上に電気泳動した（100% 変性剤は、7 mol/l

の尿素と 40% のホルムアミドを含む）。電気泳動は、1×

TAE buffer中において、温度60℃、90 Vで16時間、電気

泳動槽を用いて行った。電気泳動した後、ゲルを核酸染

色剤（サイバーゴールド）で染色し、254 nm UV 励起でバ

ンドパターンを確認し、Printgraph（ATTO）を用いてゲルイ

メージを撮影した。さらに、アクリルアミドゲル上のいくつか

のバンドを切り出し、核酸塩基配列の決定に用いた。 

２．４ 核酸塩基配列を用いた系統分類学的解析 

切り出したゲル片を PCR チューブに移し、PCR 産物を

フェノール－クロロホルム抽出によって精製し、核酸塩基

配列を、Dye Deoxy Terminator Cycle Sequencing kit 及

び DNA autosequencing system を用いて決定した。シーケ

ンス primer として GC クランプを除いた primer F-341 を用

いた。決定した塩基配列を BLAST と FASTA プログラムを

用いて DDBJ データベース（DNA Data Bank of Japan）上

で比較した 19)。すべての塩基配列を含む系統樹は、

TreeViewPPCを用いた近隣結合法によって作成した 20) 。 

 

３．結 果 

３．１ 敦煌市におけるバイオエアロゾル 

３．１．１ バイオエアロゾル試料の採取調査 

敦煌市の上空 800 m地点の大気中におけるエアロゾル

粒子数は、いずれの粒子サイズでも上空 20 m 以下の地

点よりも少なかった。しかし、粒子サイズごとの分布数は、

高度 800 m と 20 m 以下の大気で類似しており（Fig. 2）、

大気成分の垂直混合が示唆される。両高度において、粒

径 0.3～0.5 μm の粒子が 91,000 particles/l 以上の高い濃

度であり、全粒子数の 90% は 0.3 μm より大きいことにな

る。 

 

 

Fig. 2. Particle concentrations of each diameter size in the 

atmosphere at 800 m (white bars) and below 20 m (grey 

bars) above ground 

 

３．１．２ 耐塩細菌の集積培養 

バイオエアロゾル試料を、NaCl 濃度を変えた TS 培地

で培養した際、NaCl 濃度 0 及び 3% の培地中での微生

物生長量は、培養 3 日以内で急速に増加し、吸光度は、

実験期間内で 1,200 以上に達した（Fig. 3）。NaCl 濃度

10% の培地では、高度 10 と 800 m 両方の試料中の微生

物は、徐々に生長し、吸光度は、培養7日で1,200以上に

増加した。NaCl 濃度 20% の培地では、生長量が少なく、

培養 6 日目でも吸光度は 600 以下と低くかった。 

３．１．３ 大気中の細菌種組成解析 

バイオエアロゾル試料に含まれる微生物の 16S rDNA

遺伝子の PCR 増幅産物を、変成剤濃度勾配ゲル上に電

気泳動したところ、高度 10 mと 800 mで捕集した試料で 2

本のバンドが検出され、バンドパターンは一致した（Fig. 

4）。NaCl の濃度を変えた集積培養の内、NaCl 濃度 0 と 
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Fig. 3. Microbial growth of the bioaerosol samples 

collected at heights of 800 m (a) and 10 m (b) in the TS 

media containing NaCl at the concentrations of 0% (square), 

3% (triangle), 10% (circle) and 20% (diamond) 

 

 
Fig. 4. DGGE profile (band patterns) of amplified 16S 

rDNA from the genomic DNA directly extracted from 

bioaerosol samples at 10 and 800 m and from the bacterial 

cultures of bioaerosol samples collected at 10 and 800 m, 

which were cultivated in TS media containing 0%, 3%, 

10%, and 20% NaCl. A 40% (upper side) to 60% (lower 

side) denaturing gradient was used. 

3% の培地では、高度 10 m と 800 m の試料で共通したバ

ンドパターンが検出され、細菌種組成が近似していること

が示唆された。一方、NaCl 濃度 10 および 20% での培養

には、ゲルの下部において特有のバンドが見られ、高度

10と800 mの試料で異なった。なお、ゲルの上部と中央部

のバンドは、すべての NaCl 濃度の培養から検出された。 

DGGE ゲルから 19 本のバンドを切り出し、核酸塩基配

列を決定したところ、八つのタイプが得られ（Table 1）、グ

ラ ム 陽 性 細 菌 グ ル ー プ に 属 し 、 Bacillus 属 と

Staphylococcus 属の細菌種とクラスターを形成した（Fig. 

5）。八つの遺伝子タイプのうち、三つのタイプは複数のバ

ンドから検出された。NaCl濃度 0、3および 10% の培養か

ら得られた DAd-11、DAd-17、DAd-22 の塩基配列とバイ 

 

 
Fig. 5. Phylogenetic tree including the partial sequences of 

16S rDNA amplicons excised from the DGGE gel shown in 

Fig. 5. The tree was calculated from a dissimilarity matrix 

of ca. 450 bp alignment using a neighbor-joining algorithm. 

Sample information (NaCl concentrations in the culture 

medium or genomic DNA directly extracted from 

bioaerosol sample) is shown in parentheses. Bootstrap 

values larger than 50% (after 1,000 resampling) are 

indicated on the branches. 
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Table 1. Phylogenetic affiliation of sequences contained in the DGGE bands 

DGGE band No.*1 
Sampling  
location*2 

Sample 
condition*3 

Length
(bp) 

Category 
GenBank 

accession no.
Closest relative 

Similarity
(%)*4 

DAd-1, 3, 7, 12, 16, 18 10 m and 800 m < 20% NaCl 481 Gram- positive group AB455151 Bacillus pumilus  99.4 

DAd-9 800 m 10% NaCl 424 Gram- positive group AB455152 Bacillus pumilus  97.4 

DAd-10 800 m 10% NaCl 422 Gram- positive group AB455153 Bacillus pumilus  96.7 

DAd-11, 17, 22 
DDd-30, 32 10 m and 800 m 

< 10% NaCl 
direct extracted 

DNA 
473 Gram- positive group AB455154 Bacillus pumilus  99.6 

DAd-13 800 m 20% NaCl 485 Gram- positive group AB455155 Staphylococcus epidermidis 99.8 

DAd-20 10 m 3% NaCl 424 Gram- positive group AB455156 Bacillus pumilus  98.1 

DAd-27, 29 10 m 20% NaCl 486 Gram- positive group AB455157 Staphylococcus xylosus  100 

DDd-31, 33 10 m and 800 m 
direct extracted 

DNA 
487 Gram- positive group AB455158 Bacillus pumilus  99.6 

*1  Numbers of the bands in Fig. 3 refer to the numbering of the DAd or DDd series. 

*2  Height above ground. 

*3  Cultures cultivated with NaCl at concentrations of 0%, 3%, 10% and 20%, and genomic DNA directly extracted from the bioaerosol samples. 

*4  Similarity value between each isolate and the closest relative in databases. 

 

オエアロゾル試料から直接抽出した DNA から得られた

DDd-30およびDDd-32の塩基配列は、一つの系統タイプ

に属し、Bacillus pumilus と 99.6% の高い相同性を示した。

一方、DAd-1、DAd-3、DAd-7、DAd-12、DAd-16 および

DAd-18 で構成されるバンドも 99.4% の高い相同性で B. 

pumilus と近縁となった。調査時の大気中においては、B. 

pumilus の近縁細菌種が、砂粒子とともに上空に舞い上が

る優占細菌種であると見なせる。一方、DAd-13、DAd-27

およびDAd-29の三つの塩基配列は、NaCl濃度 10、20% 

の培養に特有で、Staphylococcus 属に属する二つの系統

タイプに分類された。高度 10 mで捕集したバイオエアロゾ

ル試料の培養から検出された系統タイプ DAd-27 および

DAd-29 は、Staphylococcus xylosus と別の系統タイプが確

認され、高度800 mで捕集したバイオエアロゾル試料の培

養は、99.8% の高い相同性でS. epidermidisと近縁となり、

高度ごとに細菌種は異なると言える。 

３．２ 日本上空におけるバイオエアロゾル 

３．２．１ バイオエアロゾル試料の採取調査 

珠洲市での調査期間 3 日間（2008 年 5 月 6～8 日）

の大気中のエアロゾル量を、OMI エアロゾルインデ

ックスデータで解析したところ、ゴビ砂漠及びタクラ

マカン砂漠などの黄砂発生地域から韓国や日本にかけ 

 

Fig. 6. Particle concentrations of each diameter size in the 

atmosphere at 600 m (white bars) and below 20 m (grey 

bars) above ground 

 

て、大型の粒子が広く分布した。また、流跡線は、中国大

陸から日本まで大気の移送を示した。気象庁の気象デー

タでは、調査期間中の珠洲市上空 20 m以下では、東向き

に風速 1 m/s 以下の風が記録された。従って、上空と地上

では異なる向きに風が吹いていたといえる。調査時にお

いて、粒径 0.5 μmを超えるエアロゾル粒子数は、高度 600 

m の方が、高度 20 m 以下よりも多く、粒径 0.3～0.5 μm の

小粒子の数は、高度 20 m 以下より少なくなった（Fig. 6）。

粒子数のサイズ分布は、高度 600 mと 20 m以下の大気中
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で異なり、高度 600 m の大気中の粒子組成は、他の地域

に由来することが示される。 

３．２．２ 耐塩細菌の集積培養 

バイオエアロゾル試料を、NaCl 濃度を変えた TS 培地

で培養した際、NaCl 濃度 0 と 3% の培地での微生物生長

量は、培養 2 日で急速に増大し、実験期間内で吸光度は

23～190（約 108～109 cells/ml）を維持した（Fig. 7）。NaCl

濃度 10% の培地では、高度 10 m と 600 m の両方の試料

において、吸光度が徐々に増大し、培養 15 日間で吸光

度 80 を超えた。NaCl 濃度 15% の培地では、培養 7 日目

から弱い吸光度の増大がみられ、実験期間中、低い吸光

度（約107 cells/ml）を維持した。これらの結果から、高度10

と 600 m 試料中の微生物が、NaCl 濃度 3、10 および 15%

の培地で増殖することが実証された。 

３．２．３ 上空の細菌種組成 

珠洲市上空で採取したバイオエアロゾル試料から直接

抽出したゲノム DNA から 16S rDNA を PCR 増幅させ、ア

クリルアミドゲル上で展開した。その結果、高度10 mと600 

m の試料で DGGE バンドパターンが異なり、それぞれ一

つの DGGEバンド（それぞれ SDd-1 及び SDd-7）を示した

（Fig. 8）。NaCl 濃度 0、3、10 及び 15% の集積培養を

PCR-DGGE 法を用いて解析したところ、高度 10 m と 600 

m でバンドパターンが異なり、2 本のバンドが優占した。し

かし、いくつかのバンドは両高度で共通しており、高度

600 m の集積培養では、2 本のバンドのうち、低い位置の

バンド（SDd-1、SAd-2、SAd-3、SAd-5及び SAd-6）がすべ

ての NaCl 濃度で共通して見られ、高度 10 m の NaCl 濃

度 3%での集積培養からも検出された。 

ゲル上のバンド 13本に含まれる 16S rDNAの部分塩基

配列を決定したところ、四つの系統タイプに分かれた（Fig. 

9, Table 2）。すべての塩基配列は、Bacillus 属に属し、高

度600 mの試料の塩基配列は、B. subtilisグループに属し、

一方で、高度 10 m の試料は、B. subtilis グループと B. 

cereus グループの系統タイプで構成されていた（Fig. 9）。

珠洲市上空の大気試料中には、Bacillus 属のグラム陽性

細菌種が優占していると言える。また、塩基配列の大部分

は、高度 10 と 600 m で異なり、優占細菌の種組成が異な

った（Fig. 9）。ただし、高度 600 m の試料に由来する塩基

配列（SDd-1、SAd-2、SAd-3、SAd-5 及び SAd-6）からは、

B. subtilis グループの一つ系統タイプが主に検出され、  

 

Fig. 7. Microbial growth of the bioaerosol samples 

collected at heights of 600 m (a) and 10 m (b) in the media 

containing NaCl at the concentrations of 0% (square), 3% 

(circle), 10% (triangle) and 15% (diamond) 

 

 

Fig. 8. DGGE profile (band patterns) of amplified 16S 

rDNA from the genomic DNA directly extracted from 

bioaerosol samples at 10 and 600 m and from the bacterial 

cultures of bioaerosol samples collected at 10 and 600 m, 

which were cultivated in TS media containing 0%, 3%, 

10%, and 15% NaCl. A 40% (upper side) to 60% (lower 

side) denaturing gradient was used 
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Bacillus 種 Z17 と 100% の高い相同性を示し、高度 10 m

試料の NaCl 濃度 3% の集積培養からもバンド SAd-10 と

して確認された。 
 

 

Fig. 9. Phylogenetic tree including the partial sequences of 

16S rDNA amplicons excised from the DGGE gel shown in 

Fig. 4. The tree was calculated from a dissimilarity matrix 

of ca. 409 bp alignment using a neighbour-joining 

algorithm. Sample information (NaCl concentrations in the 

culture medium or genomic DNA directly extracted from 

bioaerosol sample) is shown in parentheses. Bootstrap 

values larger than 50% (after 1,000 resampling) are 

indicated on the branches. 

高度 10 m 試料で主に見られた系統タイプは、SDd-7、

SAd-8、SAd-9、SAd-11 及び SAd-13 の塩基配列を含み、

B. cereus、B. thuringiensis および B. mycoides などの B. 

cereusグループの細菌種と100% の相同性で一致した。さ

らに、この系統タイプに含まれるSDd-7は、バイオエアロゾ

ル試料から直接抽出した DNA から得られており、高度 10 

m の大気中で優占していると言える。SAd-4 の塩基配列

は、高度600 mの試料のNaCl濃度10% での集積培養か

ら得られ既知細菌とは 99.4% の低い相同性を示し、B. 

subtilisグループに属した。高度10 mのNaCl濃度10% の

集積培養から得られた SAd-12の系統タイプは、系統樹上

で B.amyloliquefaciens を含む B. subtilis グループの細菌

群とクラスターを形成した。 

 

４．考 察 

４．１ 敦煌市におけるバイオエアロゾル 

敦煌市の大気中におけるサイズごとの粒子数分布状態

は、高度 800 m と 20 m 以下の大気で類似していたものの、

粒子数は、上空 20 m以下の大気中よりも上空 800 mで少

なかった（Fig. 2）。従って、大気成分は垂直に混合され、

地上から上空へと砂粒子が分散したと見なせる。タクラマ

カン砂漠は、周囲を山脈で取り囲まれた大きなるつぼ状

になっており、常に風がるつぼの中の大気を混合している

3)。よって、黄砂発生源では、恒常的に巻き上がった砂粒

子に微生物が付着し、大気中を垂直混合されていると充

分考えられる。 

 

Table 2. Phylogenetic affiliation of sequences contained in the DGGE bands 

DGGE band No.*1 
Sampling 
location*2 

Sample condition*3 Length
(bp) 

Category 
GenBank 

accession no. 
Closest relative 

Similarity
(%)*4 

SDd-1 
DAd-2, 3, 5, 6, 10 10 m and 600 m 

< 15% NaCl 
direct extracted DNA 553 Gram- positive group  Bacillus sp. Z clade 100.0 

SAd-4 600 m 10% NaCl 409 Gram- positive group  B. mojavensis 99.4 

SDd-7 
SAd-8, 9, 11, 13 10 m < 15% NaCl 

direct extracted DNA 544 Gram- positive group  B. cereus 100.0 

SAd-12 10 m 10% NaCl 563 Gram- positive group  B. subtilis 100.0 

*1  Numbers of the bands in Fig. 4 refer to the numbering of the SAd or SDd series. 

*2  Height above ground. 

*3  Cultures cultivated with NaCl at concentrations of 0%, 3%, 10% and 15%, and genomic DNA directly extracted from the bioaerosol samples. 

*4  Similarity value between each isolate and the closest relative in databases. 

 Thermotoga maritima (AE000512)

G
ram

- positive group

0.1

Bacillus longisporus (AJ223991)
B. cereus (AB106345)
B. thuringiensis (Z84593)
B. mycoides (Z84591)
SDd-7 (genomic DNA :10 m)
SAd-8 (0%NaCl :10 m)
SAd-9 (3%NaCl :10 m)
SAd-11 (10%NaCl :10 m)
SAd-13 (15%NaCl :10 m)

B. pumilus (AY741720) 
B. amyloliquefaciens (AB201122)
B. subtilis (EU882850) 
SAd-12 (10%NaCl :10 m)
SAd-4 (10%NaCl :600 m)
B. mojavensis (AY030339)
Brevibacterium halotoleran (AJ620368)
 B. licheniformis (EU723824)

B
. cereus group

B
. subtilis group

60

65

93

62

100

86

100

100

100

B. subtilis (DQ779884) 
Bacillus sp. Z clade (EU236745)
SDd-1 (genomic DNA :600 m)
SAd-2 (0%NaCl :600 m)
SAd-3 (3%NaCl :600 m)
SAd-5 (10%NaCl :600 m)
SAd-6 (15%NaCl :600 m)
SAd-10 (3%NaCl :10 m)
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大気中で採取した粒子に含まれる微生物は、0% から 

15% のNaCl濃度においても増殖を示した。耐塩細菌は、

乾燥、UV 照射、極限温度、酸素限界、高塩分など高いス

トレスに抵抗力を有し、極限環境で生残する能力がある 6)。

Echigo らは、日本の東京周辺数地点の塩分を含まない環

境から耐塩細菌を分離し、細菌株が同種であることを示し、

耐塩細菌が黄砂発生により輸送された可能性があると報

告した 21)。従って、タクラマカン砂漠上空では、耐塩細菌

が生残し、大気中の厳しい環境ストレスに耐えていると推

察できる。エアロゾル試料から直接抽出した DNA を鋳型

とした 16S rDNA の PCR 増幅産物は、DGGE ゲル上で二

つの共通するバンドを示し（Fig. 4）、高度 10 と 800 m の

両試料でバンドパターンが概ね一致した。一方、NaCl 濃

度 0 と 3% で集積培養した試料では、高度 10 と 800 m の

バンドパターンが一致し、低 NaCl 濃度で生長する細菌群

は同一であることが示唆された。一方で、NaCl 濃度 10 お

よび20% での培養では、高度10 mと800 mで異なるバン

ドパターンを示した。従って、好塩細菌種組成は上空と地

上で異なると言える。 

また、ゲルのバンドに含まれる核酸塩基配列は、八つ

の遺伝子タイプに分かれ（Table 1）、いずれもグラム陽性

細菌グループに属し、Bacillus 属と Staphylococcus 属の細

菌種とクラスターを形成した（Fig. 5）。従って、調査時の敦

煌市上空の大気中の微生物群の多様性は低く、少数の

グラム陽性細菌種が優占していると推察できる。2006 年 8

月の敦煌市の高度 100 m で捕集したエアロゾル試料から

も、Bacillus 属の細菌種が分離されている 16)。Bacillus 属

は、芽胞を形成するため、環境ストレスに耐えて大気中で

生残し続けることができる 22)。タクラマカン砂漠のような乾

燥状態が続く大気中では、芽胞を形成する細菌のみが生

残し続け、他の微生物種が死滅し、微生物群の多様性が

減少したのであろう。 

特に、最も多くのバンドから検出された 3 タイプは、

Bacillus pumilus と近縁になった。調査時の大気中では、

B. pumilus の近縁細菌種が優占していた可能性が高い。

B. pumilusのある株は、人に対して毒素を生成する病原菌

として分離されており 23)、African dust 発生時に北カリブの

エアロゾル 24) および海域からも分離された 25,26)。また、

Bacillus 属に属する細菌は、高度 20,000 m で分離されて

おり 27)、Bacillus 属の細菌は地球の対流圏を越えて垂直

輸送され得る。従って、黄砂発生地域でも、B. pumilus が

生きたまま上空を浮遊し、大気中を移送されていると考え

られる。集積培養中の B. pumilus は、寒天培地を用いて

分離できたため、今後、耐ストレス機能の解析も含め生理

生態を解明できる。 

一方、DAd-13、DAd-27 及び DAd-29 の三つの塩基配

列は、NaCl 濃度 10 および 20% の集積培養に特異的に

検出され、Staphylococcus属に属する二つの系統タイプに

分類された。また、高度 10 m の集積培養からは、S. 

xylosus に近縁な系統タイプ（DAd-27 および DAd-29）が

確認され、高度 800 m の集積培養では S. epidermidis の

近縁細菌種が検出され、高度ごとに細菌種は異なった。こ

れらの細菌群は、耐塩細菌であり生長にはある程度の

NaCl濃度を必要とするため、好塩細菌であると考えられる。

一方、これらの系統タイプは、エアロゾル試料から直接抽

出 し た DNA か ら は 検 出 さ れ て い な い た め 、

Staphylococcus 属の近縁種は、黄砂発生地域の上空にお

いて、非優占種であると見なせる。Staphylococcus 属の一

部は、人の肌や口腔内でコロニーを形成し、病気の原因

となる可能性があり 28, 29)、エアロゾルによる輸送過程でも

生残することが知られている。S. xylosus および S. 

epidermidis などの近縁種も、African dust 発生中に北カリ

ブで分離されている 30)。よって、Staphylococcus種も、大気

中において生残し、容易に生息域を拡大する可能性があ

る。 

４．２ 日本上空におけるバイオエアロゾル 

珠洲市での調査期間 3 日間、大気中のエアロゾル粒子

は、ゴビ砂漠及びタクラマカン砂漠から韓国や日本にかけ

て、広く分布していた。珠洲市において、粒子数のサイズ

分布は、高度 600 m と 20 m 以下の大気中で異なり、高度

600 m の大型粒子数は、高度 20 m 以下よりも多くなった 

（Fig. 6）。また、流跡線は中国大陸から珠洲市まで伸び、

調査期間中の珠洲市上空20 m以下では、東向きに1 m/s

以下の風速があった。従って、高度 600 m の大気中の粒

子組成は、他の地域に由来すると考えられ、高度 600 m

の大気粒子は、東の海方角の地域に由来している可能性

がある。 

大気中で採取した試料を、NaCl 濃度を変えた培地で

集積培養した際、敦煌市の試料と同様にいずれの濃度の

液体培地でも微生物が増殖した（Fig. 7）。よって、珠洲市
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の大気中にも耐塩細菌が生残していることが実証された。

「集積培養のゲノム DNA」あるいは「エアロゾル試料から

直接抽出したゲノム DNA」を鋳型とした PCR 産物は、高

度 10 と 600 m の試料で異なる DGGE パターンを示したも

のの、いくつかのバンドは両高度で共通した。ゲル上のバ

ンド 13 本に含まれる核酸塩基配列は、Bacillus cereus グ

ループと B. subtilis グループの細菌種とクラスターを形成

し、大きく四つの系統タイプに分かれた（Fig. 9，Table 2）。

従って、珠洲市上空の大気中には、Bacillus 属のグラム陽

性細菌種が優占していると考えられる。Bacillus 属の細菌

種は、芽胞を形成し、環境ストレスに強い耐性をもつことが

知られている 25,26)。よって、大気中の乾燥状態では、芽胞

細菌のみが生残したと考えられる。 

四つの系統タイプの内、高度 600 m の試料の一つのタ

イプは、B. subtilis グループに属しており、高度 10 m にお

いても検出され、唯一、両高度ともに生息していた細菌に

由来すると考えられる。前述のように、気象データの解析

では、調査期間中、高度10 mと600 mでは異なる向き（そ

れぞれ、東向きと西向き）に風が吹いていた。地上の系統

タイプが上空では検出されなかったことからも、高度600 m

の大気中のバイオエアロゾル粒子が地表に垂直に降下し

て、上空の細菌種が地上で検出されたと推察できる。この

系統タイプの塩基配列は、Bacillus種Z17と 100% の高い

相同性を示した。DDBJ データベースでは、Bacillus 種

Z17 は、中国の高山湿地から分離されている。 

さらに、高度 10 あるいは 600 m 試料の集積培養から検

出された SAd-4 と SAd-12 を含む系統タイプは、両高度で

相同性が低かったものの、B. subtilis グループに属した。

B. subtilis の近縁細菌種は、African dust 発生時の北カリ

ブ 31) と黄砂発生地のタクラマカン砂漠 16) で捕集したエア

ロゾルからも分離されてきた。本研究では、大気中を黄砂

粒子とともに、B. subtilis の近縁細菌が、生残力維持した

まま大気中を移動し、珠洲市をふくむ環境域に向けて生

息範囲を拡大する可能性がある。高度 10 mで捕集した試

料で特異的に検出された系統タイプは、B . cereus グルー

プに属し、バイオエアロゾル試料から直接抽出した DNA

からも検出されたため（SDd-7）、高度 10 m の大気中で優

占していると言える。 

今回 PCR-DGGE 解析で検出された Bacillus 属の細菌

種は、集積培養から寒天培地を用いて分離できたため、

今後、耐ストレス機能の解析も含め生理生態を解明でき

る。 

 

５．今後の課題 

中国タクラマカン砂漠及び能登半島の珠洲市の上空数

百mにおいて、バイオエアロゾル試料を捕集し、その細菌

種組成を PCR-DGGE 解析で分析したところ、大気中には

Bacillus 属に属する細菌種が優占した。これらの細菌群は、

高 NaCl 濃度に対する耐性機能を利用して、様々な環境

ストレスにも耐えて大気中に生残できると考えられる。更に、

タクラマカン砂漠では、大気の垂直混合が示され、珠洲市

では、上空から地上へとエアロゾルの降下が本調査で実

証された。従って、タクラマカン砂漠の地上に生息する耐

塩細菌が、砂粒子が舞あがるのに乗じて、上空大気へと

垂直混合され、黄砂粒子に付着したまま、能登半島珠洲

市にまで飛来して地上に降下する可能性はある。 

ただし、現時点では、Bacillus 属の細菌種は、黄砂飛来

地域（珠洲市）と黄砂発生地域（敦煌市）の両地点におい

て、同一の細菌種由来の 16S rDNA 塩基配列は検出され

ていない 36)。これは、調査回数が少ないことや、調査時期

が異なることなどが原因と考えられる。将来、同時期に黄

砂発生地と飛来地で試料を捕集し、調査を積み重ねてい

く必要がある。また、細菌群の長距離輸送を実証するには、

16S rDNA を用いた種レベルでの同定だけではなく、株レ

ベルでの一致を検討する必要がある。今後は、耐塩機能

や抗ストレス機能をコードする保存性の低い核酸塩基配

列を標的とした解析を行い、新規の塩分耐性機能を模索

する。 
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Summary 
Asian desert dust (KOSA) which originates in desert regions of northern China such as the Takla Makan 

Deserts can carry microbial organisms (KOSA bioaerosol) and possibly impact ecosystem and human health in the 

downwind environments of Japan.  In atmosphere, the halobacterial population is expected to dominate, because 

halobacteria have tolerance to several stress factors, such as UV irradiance and low oxygen, as well as high 

concentration of salinity.  The physiological chracteristic of halobacteria in the atmosphere has to be investigated 

for searching the functions of novel halobacteria.  However, a few studies have focused on the atmospheric 

bacterial population. 

In this study, bioaerosol samples were collected at 10 and 800 m above the ground within the KOSA source 

area, Dunhuang City, China, and at 10 and 600 m above the ground within the KOSA arrival area, Suzu City at a 

tip of the Noto Peninsula, which is located in East Sea coastal area.  During sampling period of Suzu City, the 

particle numbers at 600 m were higher than at below 20 m, suggesting the presence of KOSA particles in 

atmosphere.  The microorganisms in bioaerosol samples collected from Dunhuang City and Suzu City grew in 

media containing up to 15 % NaCl, suggesting that bacteria tolerant to high salinities remain viable in the 

atmosphere.  

The denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) analysis using 16S rDNA sequences revealed that 

halobacterial communities in the bioaerosol samples of Dunhuang City and Suzu City were composed of similar 

bacterial species belonging to the genus Bacillus.  The some species of the genus Bacillus are thought to maintain 

alive in the cosmopolitan atmosphere.  Moreover, at the both sampling cities, some sequences of 16S rRNA genes 

were identical between the samples at ground area and upper areas.  Presumably, active mixing processes of the 

boundary layer transport viable halotolerant bacteria into the free atmosphere, where the long-range atmospheric 

transport of desert dust is frequently observed and down to the ground surface, where the KOSA particles were 

transported from China.  Since the bacterial population of the genus Bacillus, which were detected from the NaCl 

amended cultures of bioaerosol samples in Dunhuang City and Suzu City, could be isolated using the TS agar 

plates, the detail physiological characteristics of bacteria including the novel NaCl tolerance system will be 

elucidated in the future studies. 
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