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1．はじめに 

近年では全国各地で汚泥や処理水といった下水由

来の資源を食糧生産に利用する取り組みが盛んに行

われている．活性汚泥法による下水処理過程では大

量の汚泥が発生・廃棄されている．そのため，汚泥の

農用地利用は農業生産のための土作りおよび廃棄物

処理を兼ね備えた手段として着目されている．しかし，

汚泥のリサイクルは建設資材としての利用が大部分を

占めており，農用地への利用は 1割程度に止まって

いる 1）．今後，さらなる汚泥利用拡大を図るためには，

より高付加価値な農業資材の開発が必要であると考

えられる． 

一部のし尿処理場ではバチルス属細菌が汚泥内で

優占化していることが報告されている 2)．バチルス属

細菌は植物病害の原因の一つである、フザリウム属の

カビに対し阻害作用を持つことが知られており，バチ

ルス属細菌が優占化している汚泥をコンポスト化する

ことで，植物病害に対する防除作用を持つ高付加価

値な土壌改良資材を安価に製造できると考えられる．

バチルス属細菌が優占化した下水汚泥由来の土壌

改良資材を作成するにあたり，活性汚泥中において

バチルス属細菌の優占化が課題となる．現在，活性

汚泥中のバチルス属細菌の測定は寒天培地を用いる

平板培養法を用い，目視でコロニー形状を判別し計

測されている．本方法は熟練を要する方法であり，測

定者が異なると結果の比較が困難になる可能性があ

る．また，好気処理汚泥内における細菌叢やバチ

ルス属細菌の存在量に関する知見は未だ少なく，

より多くの調査が必要である． 

本研究では，好気処理汚泥内の菌叢構造，およ

びバチルス属細菌の優占化の把握を目的とし，複

数の排水処理施設の汚泥を対象に平板培養法と微

生物群集構造解析を用いた調査を行った． 

2．実験方法 

(1) 分析試料 

分析試料は複数の農業集落排水処理施設・都市下

水処理施設および養豚場の排水処理施設から採取し，

解析に供した．  

(2) 平板培養法 

 平板培養法によってバチルス属細菌の菌数を計測

した． 103，104，105に希釈した試料をそれぞれ無菌

的に培地（ニュートリエントブロス 8 g/L，グルコース 8 

g/L，溶性デンプン 10 g/L，食塩 6 g/L，寒天 17 g/L）

へ 100 µL滴下し，コンラージ棒で培地表面に均等に

塗り広げ，恒温槽で 32℃前後に保ち 2日間培養を行

った．その後コロニー形状を目視で観察し計測を行っ

た．計測した細菌数は汚泥 1gあたりに換算し，その

値をバチルス属細菌数とした． 

(3) 微生物群集構造解析 

分析試料からの DNA抽出は FastDNA SPIN Kit 

for Soil（MP-Biomedicals）を用いて行った．また，抽

出した DNAを鋳型とし，プライマーセットに 16S 

rRNAを標的とした 515F/806Rを用いて PCR増幅を

行った．得られた PCR産物は QIAquick PCR 

Purification Kit（QIAGEN）を用いて精製し，次世代シ

ーケンサーMiSeq（Illumina）により塩基配列を決定し

た．得られた塩基配列は Greengens ver. 13_8デー

タベースを用いて系統分類を行った． 

3．結果および考察 

(1)  好気処理汚泥内の菌叢構造 

微生物群集構造解析より得られた門レベルでの菌叢

構造を図-1 に示す．全試料において Proteobacteria 門

細菌および Bacteroides 門細菌の検出割合はそれぞれ

19～54％，11～47％を占め，門レベルでの菌叢は類似
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していた．この結果は、他の研究者らの報告による活性

汚泥微生物群集 2)と類似しており，好気処理汚泥では半

数を Proteobacteria門細菌および Bacteroides門細菌が

占める傾向があると考えられる． 

 (2) バチルス属細菌の優占化 

平板培養法より得られたバチルス属細菌数を図-2 に

示す．全 19 試料中，林牧場 N1，林牧場 N2，西寧，北

京におけるバチルス属細菌数は 105～107 個/dry-gであ

った．それ以外の 15 試料ではバチルス属細菌数は 108 

個/dry-g 以上であり，これらの汚泥中ではバチルス属細

菌が優占化していると示唆された． 

微生物群集構造解析で検出されたバチルス属近縁

種の存在割合を図-3 に示す．バチルス属細菌近縁種の

検出割合は，バチルス属細菌数の低かった 4 試料にお

いては 0～0.014%であったのに対し，バチルス属細菌数

の高かった 15試料では 0.032～0.33%であった．平板培

養法による計測結果と微生物群集構造解析から得られ

たバチルス属細菌近縁種の検出割合は似たような傾向

を示すことが分かった．また，奥利根のバチルス属細菌

数は 1.8×108 個/dry-g であったが，微生物群集構造解

析の結果からはバチルス属細菌が検出されず，ゲオバ

チルス属細菌が 0.33%検出された．したがって，奥利根

ではゲオバチルス属細菌を計測していたことが示唆され

た．平板培養法ではバチルス属細菌近縁種を把握する

ことが可能であるが，微生物群集構造解析を併用するこ

とで，バチルス属細菌の優占化をより正確に把握するこ

とができると考えられる．バチルス属細菌数が 108 個

/dry-g であった 15 試料中 14 試料からバチルス属細菌

が検出された．したがって，これらの汚泥内ではバチル

ス属細菌が優占化していると示唆された． 

４．まとめ 

・全ての試料において Proteobacteria 門細菌および

Bacteroides門の検出割合が半数を占めていた． 

・19 試料中 14 試料においてバチルス属細菌の優占化

が示唆された． 
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図-1 各試料における

門レベルでの菌叢構造

Proteobacteria Bacteroidetes
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図-2 各試料における

バチルス属細菌の菌濃度
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図-3 各試料における

バチルス属細菌近縁種の検出割合

Anoxybacillus spp. Geobacillus spp.

Bacillus spp.
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