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独立栄養細菌の炭酸固定経路と基本的性質 

（書籍『独立栄養細菌による CO2 資源化技術』 第 I編 総論 第 1章） 

亀谷将史、新井博之、石井正治 

東京大学大学院農学生命科学研究科応用生命工学専攻、東京大学微生物科学イノベーション連携研究機構 

 

1. はじめに 

独立栄養生物は、炭素源として有機物を必要とせず、CO2 を唯一の炭素源として生育可能な生物である。地球

生物圏の炭素循環において、無機物から有機物を供給可能なのは独立栄養生物のみであり、地球規模の物質循環

において重要な位置を占める生物種と言える。 

独立栄養生物は、CO2 を炭素源として同化し有機物とするための代謝経路、すなわち炭酸固定経路を有する。

一般的に炭酸固定と聞けば、多くの人は植物の光合成やCalvin回路を思い浮かべるであろう。高等生物に限るな

らそのイメージも誤りではないが、原核生物にも目を向けるとそれがごく一握りの例に過ぎにないことがわかる。

Calvin 回路以外にも様々な炭酸固定経路がバクテリアやアーキアにおいては見つかっている(金尾忠芳, 2014; 石

井正治, 2012; 石井正治, 2013)。また、先ほどの植物の例では「独立栄養＝光合成」というイメージを挙げたが、

これも原核生物では正しくない。実際の独立栄養微生物は多様なエネルギー獲得系を有しており、光以外の様々

な化学物質をエネルギー源として生育する。 

本章では、これまで自然界で確認されている炭酸固定経路 7種を紹介し、その性質を比較する。さらにこれら

代謝経路の生理学的役割や、CO2資源化において重要となり得る性質を紹介する。 

 

2. 炭酸固定経路 

本節では、これまで自然界で見つかった 7種の炭酸固定経路を、発見された順に紹介する。本章はタイトルに

「独立栄養細菌の」と冠しているが、本項では細菌に限定せず、アーキアのみで報告されている経路も含めて

紹介する（図 1、表 1）。近年発見された還元的 Gly経路を除く 6種の炭酸固定経路については、すでに様々な優

れた総説でまとめられている(Berg, 2011; Fuchs, 2011; Montoya et al., 2012)。本章では各経路の触媒酵素や中間代謝

物に関する網羅的記載は省略するが、詳細は上記総説を参照されたい。 

 

2.1. Calvin回路 

本回路は炭酸固定経路の中でも代表的な経路であり、発見者(Bassham et al., 1950)に因んで Calvin-Benson（CB）

回路や Calvin-Benson-Bassham（CBB）回路などの名称で知られる。また、一般的な従属栄養菌も有する pentose 

phosphate経路と構成反応の多くが共通することから、reductive pentose phosphate（RPP）回路とも呼ばれる。 

本回路は ribulose 1,5-bisphosphate（RuBP）carboxylase/oxygenase（RubisCO）を鍵酵素とし、carboxylase反応に

より RuBP 1分子から 3-phosphoglycerate（3-PGA）2分子を生成する（図 1A）。本酵素は地球上のタンパク質の中

でもっとも存在量が多く、地球上の炭素循環に大きく影響する酵素である(Erb & Zarzycki, 2018)。 

そのように重要な酵素でありながら、RubisCO には短所が複数知られている。本酵素は触媒活性が低く、1 秒

間あたり 1～10程度の turnoverしか示さない。また、本酵素は CO2を基質とした carboxylase反応を触媒するが、

高酸素存在下では CO2 の代わりに O2 を基質とした oxygenase 反応を触媒してしまい、RuBP を再生するために

ATP消費や代謝中間体からのCO2放出を要する（光呼吸）。この生理学的に望ましくない oxygenase反応を抑え、

carboxylase 反応の効率を高めるため、生物種によっては CO2-concentrating mechanism（CCM）が本酵素と共同し

て働き CO2の濃縮および O2からの隔離を行うことが知られている。CCMの詳細な機構については本書の第 II編

第 1章および第 19章を参照されたい。 

図 1Aに示すような典型的な Calvin回路の反応経路が多くの生物で知られている一方で、部分的に構成の異な

る回路も見つかっている(Hudson, 2023)。例えば線虫に寄生する γ-proteobacteriaでは、回路中の反応で生成するリ
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ン酸の一部をピロリン酸の形で回収し、さらに ribulose 5-phosphate（Ru5P）から RuBPへのリン酸化で ATPの代

わりにピロリン酸を用いることで、全体での ATP 消費量を 30％削減した非典型的回路が報告されている(Kleiner 

et al., 2012)。こうした非典型的回路では、ATP消費の低減の他、系の安定性向上といった効果が生じると推測さ

れている(Hudson, 2023)。またメタン生成アーキアでは、fructose-6-phosphate（F6P）から Ru5P の再生を通常の

Calvin回路とは異なる酵素で行い、glyceraldehyde-3-phosphate（GAP）ではなく formaldehydeを産物とする経路が

発見されている(Kono et al., 2017; Yang et al., 2019)。本経路は reductive hexulose-phosphate （RHP）経路と呼ばれ、

Calvin回路の進化的原形とも推測されている。 

Calvin 回路は高等植物や藻類、シアノバクテリア、酸素非発生型光合成細菌などに分布していることがよく知

られている。ただし本回路の存在は光合成生物に限られず、非光合成のプロテオバクテリア(Hayashi et al., 1999; 

Nishihara et al., 1991)など、多くの化学独立栄養性細菌でも広く用いられている。 

 

2.2. 還元的 TCA回路 

Tricarboxylic acid（TCA）回路（別名クエン酸回路、Krebs回路）を逆回しにしたような経路であり、英語では

reductive TCA（rTCA）または reverse TCA cycle と呼ばれる。本回路は、嫌気性の緑色硫黄細菌 Chlorobaculum 

thiosulfatiphilum（旧名 Chlorobium thiosulfatophilum）で 1966年に発見された(Buchanan et al., 2017; Evans et al., 1966)。

その後、好気性の水素細菌(亀谷将史 et al., 2020)である Hydrogenobacter thermophilus でも機能していることが報

告され(Shiba et al., 1985)、回路を構成する酵素が詳細に解析された(亀谷将史 et al., 2023)。 

H. thermophilusにおける生化学的研究の結果、本菌の還元的 TCA回路は単純な TCA回路の逆回しではなく、

エネルギー的に不利な炭酸固定反応を進行させるための特徴を有していることが明らかになった（図 1B）(亀谷

将史 et al., 2023)。 

第一の特徴は、通常の TCA 回路において一酵素により触媒される反応が、本回路では二酵素反応に分割され、

その一段階目の反応で ATP が消費され反応駆動力となっていることである。TCA 回路では citrate synthase が

acetyl-CoAと oxaloacetateから citrateへの縮合を、isocitrate dehydrogenaseが isocitrateから 2-oxoglutarate（2-OG）

への酸化を触媒するが、H. thermophilusの還元的 TCA回路ではこれら逆反応の中間体としてそれぞれ citryl-CoA

と oxalosuccinate が ATP 依存的に生成される(Aoshima et al., 2004a; Aoshima et al., 2004b; Aoshima et al., 2004c; 

Aoshima & Igarashi, 2006)。ATP加水分解と共役することにより、本来吸エルゴン反応であった反応がトータルで

発エルゴン反応となり、回路の炭酸固定方向への回転を可能にしている。 

第二の特徴は、TCA 回路よりも酸化還元電位の低い電子キャリアーを用いることである。TCA 回路における

pyruvateおよび 2-OGの脱炭酸反応は、それぞれ pyruvate dehydrogenaseと 2-OG dehydrogenaseによって触媒され

る。このとき電子受容体には NAD+が用いられるが、NAD+の酸化還元電位はこれら脱炭酸反応よりも高く、反

応は不可逆的に進行する。これらの逆反応を可能にするため還元的 TCA 回路では、NADH よりも酸化還元電位

の低い ferredoxin が電子供与体として用いられ、pyruvate:ferredoxin oxidoreductase（POR）と 2-OG:ferredoxin 

oxidoreductase（OGOR）により炭酸固定反応が駆動される(Ikeda et al., 2006; Yamamoto et al., 2003; Yoon et al., 1996)。

同様の特徴は、fumarateと succinateの間の酸化還元でも見られる。TCA回路では succinate dehydrogenase（呼吸鎖

の Complex II）がキノンを電子受容体として酸化反応を触媒するのに対し、H. thermophilusの還元的 TCA回路で

は fumarate reductase が NADH を電子供与体として還元反応を触媒する(Miura et al., 2008)。NADH はキノンや

fumarate/succinate 間の変換反応よりも低い酸化還元電位を有し、fumarate から succinate への不可逆的な還元を駆

動する。 

H. thermophilusの還元的 TCA回路は、回路内に高い対称性を有することも特徴とする。Acetyl-CoAを基点とす

る半周と succinyl-CoA を基点とする半周を比較すると、前者では pyruvate、oxaloacetate へのカルボキシル化と

malate への還元が起きるが、後者でも炭素鎖が 2 長い代謝物で類似の反応が繰り返される。上述の citryl-CoA 合

成反応は半周離れた succinyl-CoA合成反応と、また oxalosuccinate合成反応は oxaloacetate合成反応と類似してい
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る。このような対称性を代謝進化のパッチワーク仮説(Jensen, 1976; Yčas, 1974)にあてはめると、祖先型代謝にお

いてこれら類似した反応群は基質選択性の低い共通の酵素群によって触媒されており、遺伝子重複と基質選択性

の向上(亀谷将史, 2014)を通じて現在の還元的 TCA回路が成立したと推定される。一方、TCA回路は脱炭酸方向

に進むのに不必要な酵素を欠き、還元的 TCA回路のような対称性を失っている。このことから、H. thermophilus

で見られるような還元的 TCA回路が TCA回路の祖先型代謝と考えられ、それを裏付ける酵素学的研究結果も報

告されている(Verschueren et al., 2019)。 

本回路は緑色硫黄細菌や Aquificota門、Nitrospirota門、proteobacteria(Hügler et al., 2005; Williams et al., 2006)な

どのバクテリアで見つかっている。アーキアにも本回路が存在すると予想された時期があったが、実際にそれら

の菌が有するのは還元的 TCA回路ではなく後述の dicarboxylate（DC）/4-hydroxybutyrate（4HB）回路であること

が後年判明した。近年メタゲノムデータから、Thermoplasmatota 門アーキアや Elusimicrobiota 門バクテリアにも

還元的 TCA回路特異的な遺伝子の存在が示唆されているが(Garritano et al., 2022)、実際に炭酸固定系として働い

ているか今後の検証が待たれる。 

本回路は通常の TCA回路と同様に、炭素鎖長 2～6の多様な炭素骨格を供給し、アミノ酸や核酸など多くの生

体分子合成の必須な前駆体となる。本回路のような代謝系なしで原始生命が誕生したとは考えにくく、生命進化

における最古の炭酸固定経路の一つと推定されている(Braakman & Smith, 2012)。 

上述の「第一の特徴」で述べたように、エネルギー的に不利な citrate開裂反応を進めるためにはATP消費が不

可欠だと考えられてきたが、citryl-CoA合成酵素を有さず、ATP非依存的な citrate synthaseの逆反応だけで開裂反

応を行い炭酸固定する生物が近年発見された(Mall et al., 2018; Nunoura et al., 2018)。このような回路は、反応基質

である CO2濃度が高い条件下(Steffens et al., 2021)で、citrate 開裂酵素の活性を高く、また反応産物の細胞内濃度

を低く保つことなどで炭酸固定経路として成立すると考えられる。本回路は独立栄養条件では炭酸固定方向に、

従属栄養条件では酸化方向に進むことから、reversed oxidative TCA（roTCA）回路(Mall et al., 2018)あるいは可逆

的 TCA回路(布浦拓郎, 2018)と呼ばれる。なお、従来知られていたATP依存的な還元的 TCA回路は「不可逆」で

あるかのように誤解されることがあるが、可逆的であることはATP依存性酵素の有無に関わらず共通である（対

照的に、一般的な TCA回路は不可逆に酸化方向に流れる）。 

可逆的 TCA 回路のように citryl-CoA 合成酵素を欠失したとき、回路を 1回転させるために必要な ATP は 1分

子減少する。さらに、可逆的 TCA回路や C. thiosulfatiphilumの還元的 TCA回路は oxalosuccinate生成酵素も欠い

ており、この部分でも ATP 消費量が 1 分子減る。すなわち、H. thermophilus の還元的 TCA 回路と比較してこれ

らの生物の回路では ATP 消費量が最大 2 分子少なくなり（表 1）、よりエネルギー効率の高い炭酸経路となって

いる。 

 

2.3. Wood–Ljungdahl（WL）経路 

還元的 acetyl-CoA経路、あるいは発見者 (Ljungdhal, 1986)に因んでWL経路として知られる。 

1986年に報告された本経路は、それまで知られていた炭酸固定経路のように環状ではなく、2分子の CO2から

1 分子の acetyl-CoA を生成する（図 1C）。CO2のうち一方は多段階の反応を経て 6電子還元され、メチル基とし

て corrinoid iron-sulfur proteinに転移する。もう一方の CO2は CO dehydrogenase（CODH）によって COへ還元され

る。CODHと複合体を形成する acetyl-CoA synthase（ACS）がこれら 2分子と反応し、acetyl-CoAを生成する。鍵

酵素である CODH/ACS複合体は酸素感受性であり、本経路は嫌気性菌でしか見つかっていない。COやギ酸、ホ

ルムアルデヒドなど、他の炭酸固定経路の多くでは資化できない C1 化合物を代謝中間体として取り込めること

も本経路の特徴である。 

本経路は、主に酢酸生成細菌（acetogen）およびメタン生成アーキア（methanogen）で見つかっている。両者

で経路の構成は類似しているものの、補因子や還元力などに細かな相違がある(Fuchs, 2011)。CO2 からメチル基

までの還元過程で、酢酸生成菌は tetrahydrofolate（THF）を C1運搬体として用いるのに対し、メタン生成アーキ
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アは tetrahydromethanopterinを用いる(Fuchs, 2011)。前者では CO2還元でギ酸を生成するのに対し、後者ではギ酸

の代わりに formyl-methanofuranを生成する。また前者の経路はATP消費反応を含むのに対し、後者の経路はATP

を消費せずに進行する（その引き替えに、より強い還元力を要する）という違いもある。酢酸生成細菌とメタン

生成アーキア以外に、Thermodesulfobacteria 門のバクテリアなどでも本経路の遺伝子の存在が報告されている

(Mardanov et al., 2016) が、本当にこれら生物で炭酸固定経路として機能しているか実験的検証はなされていない。 

他の炭酸固定経路と異なりWL経路は、炭酸固定だけではなく、エネルギー獲得という役割も果たす。酢酸生

成細菌が acetyl-CoA から酢酸を生成する過程では基質レベルのリン酸化により ATP が得られるが、それ以外の

反応ステップもプロトン排出に共役し ATP合成をもたらす(Mock et al., 2015; Schuchmann & Müller, 2014; 嶋盛吾, 

2014)。すなわち本経路は、CO2を最終電子受容体とした嫌気的呼吸ともみなすことができ、CO2以外に電子受容

体も炭素源もない環境でも生育を可能とする代謝と言える。 

バクテリア・アーキア両方への広い分布や経路の単純さ、エネルギー獲得系としての機能も備えることなどか

ら、本経路は原始生命から存在した最古の炭酸固定経路の一つと推測されている。本経路だけでは生命に必要な

代謝物のうち C2 までのごく限られた分子種しか供給できないため、原始的な独立栄養生物の中央炭素代謝系は

WL経路と還元的 TCA回路の共役であった可能性が提案されている(Braakman & Smith, 2012)。 

 

2.4. 3-Hydroxypropionate（3HP）回路 

光合成緑色非硫黄細菌 Chloroflexus aurantiacusで 1993年に発見された経路である(Holo, 1989; Strauss & Fuchs, 

1993)。当初発見されたのは、acetyl-CoAを出発物質として acetyl-CoA carboxylaseおよび propionyl-CoA carboxylase

が炭酸固定を行い、3HPや propionyl-CoA、succinyl-CoAを経て acetyl-CoAを再生する回路（図 1D左側の環）の

みであった。しかし、本回路では炭酸固定産物として glyoxylate を生成するが、本菌で glyoxylate がどのように

中央代謝に入り唯一炭素源として利用されうるかが不明であった。後年、glyoxylate から pyruvate を生成するも

う一つの回路（図 1D右側の環）が発見され、現在は二環式の経路と見なされている(Zarzycki et al., 2009)。 

本回路はChloroflexota門でしか見つかっておらず、きわめて狭い範囲の生物種にしか分布していない(Garritano 

et al., 2022) (Ward & Shih, 2019)。本回路が成立したのは生命進化の歴史上ではかなり遅く、水平伝達で得た遺伝

子が組み合わさることで、好気環境に適応する形で成立したと考えられている(Shih et al., 2017)。近年、海洋環

境のメタゲノム解析で Actinobacteriota門細菌から本回路の遺伝子が検出され、Chloroflexota 門以外でも本回路が

機能している可能性が示唆されたが(Ruiz-Fernandez et al., 2020)、これらの菌は回路の一部の遺伝子しか有してお

らず、炭酸固定ではなく有機物資化のために 3HP 回路中酵素の一部を利用していると推測されている(Garritano 

et al., 2022)。 

 

2.5. 3HP/4HB 回路 

好熱好酸性の Crenarchaeota である Acidianus brierleyi に 3HP 回路に類似した炭酸固定経路が存在することが

1996 年に報告された(Ishii et al., 1996)。本菌は 3HP 経路の鍵酵素である acetyl-CoA carboxylase や propionyl-CoA 

carboxylase を有する一方で、malyl-CoA から acetyl-CoA を再生するのに必須な酵素活性を欠いており、既知の

3HP 経路とは構成の異なる新規経路の存在が示唆された。この経路の全容は、同じく好熱好酸性 Crenarchaeota

である Metallosphaera sedulaで 2007年に解明された(Berg et al., 2007) （図 1E）。本経路のうち、acetyl-CoAが 3HP

や propionyl-CoA を経て succinyl-CoA まで変換される過程は 3HP 回路に類似している。一方、succinyl-CoA から

acetyl-CoA を再生する過程は 3HP 回路と大きく異なり、Clostridium aminobutyricum で報告されている 4-

aminobutyrate資化経路に類似している(Gerhardt et al., 2000)。この過程は特徴的な代謝物として 4HBを含むことか

ら、本回路は 3HP/4HB回路と名付けられた。 

本経路においても、還元的 TCA 回路で見られるような対称性が回路内に存在する。Acetyl-CoA を基点とする

半周と propionyl-CoA を基点とする半周を比較すると、炭素鎖長が一つ違うだけの類似反応が繰り返し用いられ
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ている。こうした重複は反応レベルにとどまらず、酵素レベルにも及び、同一酵素が acetyl-CoA および

propionyl-CoA 両方のカルボキシル化反応を触媒している(Chuakrut et al., 2003)。このような回路内対称性は、本

回路および類似経路を共有する 3HP回路やDC/4HB回路（次項参照）がどのような進化過程で成立したかを考え

る上で示唆に富む性質である。 

本経路でも生物種間での差異が報告されている。図 1E に示した Crenarchaeota で見られる経路では 2 箇所の

ATP消費反応で ATPが AMPにまで分解されるが、Thaumarchaeotaで見られる経路では AMPではなく ADPを生

成する(Könneke et al., 2014)。ATPから AMPへの分解を ATP 2分子から ADP 2分子への分解に相当すると見なし

たとき、後者の方が 1サイクルあたりATP消費量が 2少なく、3HP/4HB回路間でもエネルギー効率に差を生じて

いる（表 1）。 

 

2.6. DC/4HB回路 

嫌気性の好熱性Crenarchaeotaである Ignicoccus hospitalisで 2008年に報告された経路である(Huber et al., 2008)。

本回路のうち、acetyl-CoA から succinyl-CoA を生成する過程は還元的 TCA 回路と類似し、malate や fumarate、

succinate などの dicarboxylate を中間体とする。一方、succinyl-CoA から acetyl-CoA 2 分子を再生する過程は、

3HP/4HB回路と類似し 4HBを中間代謝物とする（図 1F）。 

本経路は還元的 TCA 回路と同様に酸素感受性酵素である POR を含み、嫌気性 Crenarchaeota である

Thermoprotealesや Desulfurococcalesでのみ存在が確認されている（これに対し 3HP/4HB回路は PORを含まず、

すべての酵素が酸素耐性を有し、実際に M. sedula をはじめとする好気性アーキアで機能していることが確認さ

れている）。近年メタゲノムデータ解析から、DC/4HB 回路が Lokiarchaeia綱や、微好気性の Sulfolobus 属のアー

キアにも分布する可能性が示唆されている(Garritano et al., 2022)。 

 

2.7. 還元的 Gly経路 

亜リン酸酸化で独立栄養的に生育する細菌Candidatus Phosphitivorax anaerolimiのメタゲノム解析から 2018年に

存在が予想され(Figueroa et al., 2018)、実際に生体内で機能していることが硫酸還元細菌 Desulfovibrio desulfuricans

で 2020年に立証された経路である(Sánchez-Andrea et al., 2020)。本経路の前半は酢酸生成細菌の WL経路と類似

し(千葉洋子, 2021)、CO2を還元し CH2-THFを生成する（図 1G）。本経路の下流で働く Gly開裂系（Gly cleavage 

system; GCS）は一般的に、Glyを CO2と NH3に分解するとともに、C1供与体として CH2-THFを供給する系とし

て知られる。GCSは可逆的であり、還元的 Gly経路においては CH2-THFを基質として炭酸固定方向に進み、Gly

を生成する。 

Gly から下流の経路は 2 通り知られ、一方の経路では Gly が還元型チオレドキシンを電子供与体として還元さ

れ、acetyl-CoA へと変換される。もう一方の経路では、Gly が CH2-THF と反応して Ser になり、pyruvate を経て

炭素骨格が資化される。D. desulfuricans においては前者が主要な経路として働くと推測されている(Sánchez-

Andrea et al., 2020)。前者の経路で pyruvateを生成させるには、acetyl-CoAから pyruvateへの炭酸固定で酸素感受

性の PORを用いる必要がある。 

なお還元的Gly経路は、上述の Ca. P. anaerolimiのメタゲノム解析に先立ち、合成生物学的観点から人工的な炭

酸固定経路として設計・提案されていた(Cotton et al., 2018)。非天然型の代謝経路として提案された経路が、実は

自然界に存在していたことが後に示された希有な例と言える。 

ギ酸は本経路の中間代謝物であり、WL 経路と同様に本経路でもギ酸取り込みが可能である。WL 経路の鍵酵

素 CODH/ACSが酸素にきわめて弱いのに対し、還元的 Gly経路は酸素耐性の酵素のみから成る（上述の PORを

含まない経路の場合）ため、ギ酸資化経路としても近年多くの研究で利用されている（第 I編第 4章）。 

本経路は CO2 固定量あたりの ATP 消費量が少なく、また還元型フェレドキシンのような強力な還元力を必要

としない。生産効率という観点からは優れた炭酸固定経路であるが、これは反応の進みやすさとトレードオフの
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関係にあると言える。本経路は可逆的な GCSに基づく経路であり、炭酸固定方向への駆動には GCSの基質であ

る CO2やアンモニアが高濃度存在していることが必須となる(Sánchez-Andrea et al., 2020; Yishai et al., 2018)。 

 

3. 炭酸固定経路の比較 

上記 7種の炭酸固定経路間でCO2固定量あたりのATP消費量を比較すると、顕著な差があることがわかる（表 

1）。膜電位勾配形成と共役してエネルギー保存を行う WL 経路に次いで、還元的 TCA 回路と還元的 Gly 経路は

ATP消費量が少ない。WL経路と還元的 TCA回路は、酸化還元電位の低いフェレドキシンを電子供与体として用

いることで反応を駆動しており、その分 ATP消費が抑えられる。しかしこれら経路を利用するには、NAD(P)+よ

りも還元が困難なフェレドキシンの還元系を備え、またフェレドキシンが自動酸化されないような還元的な状態

に細胞内を維持するという制約が生物には課せられる。一方、電子供与体のうちフェレドキシンの占める割合の

低いDC/4HB回路や、フェレドキシンを用いない Calvin回路、3HP回路、3HP/4HB回路は、ATP消費量が多い。

フェレドキシンを用いない経路は好気環境に適応した経路として捉えられ、これら経路が酸素感受性酵素を含ま

ないことからもこの見方が裏付けられる。 

フェレドキシンを電子供与体として用いる経路（還元的 TCA回路、WL経路、DC/4HB回路）は酸素感受性酵

素を含み、好気的環境下での利用が制限される。実際にこれらの経路を有する生物種のほとんどは嫌気性菌また

は微好気性菌である。ただし例外も存在し、還元的TCA回路を有するH. thermophilusは好気性であり、最大40％

の酸素存在下でも生育可能である(Sato et al., 2012)。本菌からは新規な酸化ストレス耐性機構(Sato et al., 2012; Sato 

et al., 2014)や、酸素の有無による酸素感受性酵素の使い分け(Yamamoto et al., 2006)が見つかっている。このよう

な防御機構の存在によっては、酸素感受性酵素を含む経路も好気生菌で機能しうると考えられる。 

7種の炭酸固定経路を比較すると、互いに共通するユニットから構成されることがわかる。還元的TCA回路と

3HP 回路、3HP/4HB 回路、DC/4HB 回路は acetyl-CoA と succinyl-CoA を中間代謝物として含む。Acetyl-CoA を

succinyl-CoAに変換する過程に着目すると、還元的 TCA回路と DC/4HB回路、また 3HP回路と 3HP/4HB回路は

それぞれ互いに共通する反応から構成される。Succinyl-CoAを acetyl-CoAに変換する過程も同様に、3HP/4HB回

路と DC/4HB回路は互いに共通する反応で構成される。また、酢酸生成細菌の WL経路と還元的 Gly経路も CO2

還元による CH2-THF 生成過程で互いに類似しており、ここから acetyl-CoA を生成するのに際し、ACS/CODH を

介するか GCSを介するかの違いにより WL経路と還元的 Gly経路に分かれる、と見なすことができる(千葉洋子, 

2021)。 

 

4. 独立栄養細菌における炭酸固定代謝 

独立栄養性細菌において炭酸固定代謝が果たしている役割は、CO2 固定だけに限られない。WL 経路がエネル

ギー保存経路としても機能していることは、本章第 2節で述べたとおりである。また、炭酸固定経路は CO2を還

元するための電子を必要とするが、生体内の余剰還元力の捨て場として炭酸固定経路が使われていることが

Calvin 回路などで報告されている(Hädicke et al., 2011)。各種炭素骨格の供給という役割では、多くの代謝産物の

前駆体となる acetyl-CoAや pyruvate、oxaloacetate、2-OGなどのハブ代謝物供給系として還元的 TCA回路は重要

であり、古い進化的起源が推定される根拠の一つとされる（本章第 2 節）。Calvin 回路も、その経路の大部分が

ペントースリン酸経路と重複し、糖代謝に寄与している。有機物資化という観点では、3HP回路中酵素は低分子

の有機化合物取り込みに利用され(Garritano et al., 2022; Ward & Shih, 2019; Zarzycki et al., 2008)、また aminobutyrate

資化経路に類似した反応を有する 3HP/4HB 回路と DC/4HB 回路も有機炭素源資化に寄与しうる。このように炭

酸固定経路が生体内でさまざまな役割を果たしていることから、「進化的起源の古い還元的 TCA回路と WL経路

以外の炭酸固定経路は、他の用途で使われていた酵素反応を流用してつなぎ合わせることで出来上がった」とい

う進化的仮説が考えられる(Satanowski et al., 2020) 。 

CO2 は炭素のもっとも酸化された形態であり、その有機物への変換には必然的に還元力が必要となる。また炭
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酸固定というエネルギー的に不利な反応を駆動するため、WL経路を除く経路では外部からの ATP供給も必要で

ある。すなわち、生物の炭酸固定能力は本章で紹介した炭酸固定経路だけによって達成されるものではなく、還

元力およびエネルギーの供給系によって支えられている。従属栄養生物において、還元力およびエネルギーは環

境由来有機物の異化代謝によって供給される。一方、栄養源として有機物を必要としない独立栄養生物は、無機

物（・光）から還元力およびエネルギーを獲得する代謝能を備える。このような代謝として、本書で紹介する水

素酸化や鉄酸化、硫黄酸化、硝化、光合成など、多様な代謝モードが微生物には存在する。 

CO2 資源化への独立栄養生物の利用にあたっては、このような生物の代謝多様性の活用が鍵となる。利用する

生物種の還元力・エネルギー源によって、必要な原料（水素、鉄、光など）は変わってくる。各生物種の酸素耐

性や生育温度も、どの生物を生産プロセスに利用するかを決定する上で重要なファクターである。また本章で紹

介した炭酸固定経路をはじめとして、生体内での中央炭素代謝系は生物種間で大きく異なる。特定の化合物の生

産に際しては、目的化合物の生産に適した炭素代謝系を有する生物種の利用が有効となろう(亀谷将史 et al., 

2020)。様々な独立栄養生物が備える多彩な代謝能について、本書で紹介する知見が今後の CO2 資源化技術の拡

大に役立てば幸いである。 
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6. 図表 

   

図 1. 自然界で見つかっている 7種の炭酸固定経路。(A) Calvin回路。(B)還元的 TCA回路。H. thermophilusの回路

を示すが、生物種によって中間代謝物や ATP 消費量などに差がある。(C) WL 経路。Moorella thermoacetica など

の酢酸生成細菌の経路を示す(Ragsdale & Pierce, 2008)。(D) 3HP 回路。Crenarchaeota の回路を示すが、

Thaumarchaeotaの回路では ATP消費により AMPではなく ADPを生成しエネルギー効率が高い。 (E) 3HP/4HB回

路。(F) DC/4HB回路。(G)還元的 Gly経路。Glyから acetyl-CoAへの変換においては、ADP 消費を伴う経路と伴

わない経路が知られている。一部の反応中間体は省略し、複数の酵素反応を 1本の矢印でまとめて表記した。還

元反応については、NADHや Fdred（還元型フェレドキシン）、Trxred（還元型チオレドキシン）などの電子供与体

を示す。e-で示した反応は、生理学的な供与体がわかっていない。酸化反応については、NAD+や Qox（キノン）

などの電子受容体を示す。ATP から ADP または AMP への加水分解を伴う反応は、それぞれ「ATP」「ATP*」と

示す。E4P, erythrose 4-phosphate; R5P, ribose 5-phosphate; SBP, sedoheptulose 1,7-bisphosphate; X5P, xylulose 5-phosphate。 

 

 

表 1. 炭酸固定経路の生物種分布と特徴の比較 

炭酸固定経路 生物種 ATP消費 a 電子供与体 d 酸素感受性酵素 

Calvin回路 
植物、シアノバクテリア、光合成細菌、プロテオバクテリ

アなど 
7 NAD(P)H なし 

還元的 TCA回路 
Aquificota、緑色硫黄細菌、Nitrospirotaなどのプロテオ
バクテリア 

1~3 NAD(P)H、Fd あり 

WL経路 酢酸生成細菌、メタン生成アーキアなど 0 b NAD(P)H、Fd あり 

3HP回路 Chloroflexota 7 c NAD(P)H なし 

3HP/4HB回路 Sulfolobalesなどの Crenarchaeotaや、Thaumarchaeota 4~6 NAD(P)H なし 

DC/4HB回路 
Thermoproteales, Desulfurococcalesなどの

Crenarchaeota 
5 NAD(P)H、Fd あり 

還元的 Gly経路 D. desulfuricans、Clostridium drakeiなど 2 NAD(P)H e なし e 

a Acetyl-CoA 1分子を生成するのに消費される ATP分子数を示す(Bierbaumer et al., 2023; Mall et al., 2018) 。 

b 炭酸固定に共役したプロトン排出による ATP生成を考慮した。 

c ATPの AMPへの加水分解は、ATP 2分子の消費と換算した。 

d Fd, フェレドキシン。 

e Glyから acetyl-CoAを経由して pyruvateを合成する場合は Fdやチオレドキシン、酸素感受性の PORが関与する

が、Serを前駆体として pyruvate合成する場合にはこれら電子供与体や酸素感受性酵素は関与しない。 
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