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　巨大な DNA が合成できる時代になった。しかしながら、多数の遺伝子を含
む DNA はサイズが大きすぎて、最終目的の細胞に導入する手法は限定的で
ある。枯

こ

草
そ う

菌
き ん

は巨大 DNA 合成のプラットフォームであり、我々は合成した巨
大 DNA を別の細胞に導入する簡便で確実な手法に取り組んだ。接合伝達を
利用する巨大 DNA 導入法は、慶應義塾大学先端生命科学研究所で開発され、
導入対象の細胞は、枯草菌、納

な っ と う

豆菌
き ん

、シアノバクテリアにまで拡大された。特
に、納豆菌は日本人の感性をくすぐる納豆の生産菌であり、物質生産にも直結
する。納豆菌への DNA 導入では、制限修飾系という古くて新しい課題に直面
して、接合伝達システムの応用と限界をあらためて認識した。導入対象細胞の
バリエーションに対応すべく、今後の実践的な取り組みを加速するであろう。

Abstract:

Keywords: 合成 DNA、DNA 細胞導入、接合伝達、納豆菌、枯草菌
DNA synthesis, DNA delibery to cell, conjugational transfer, Bacillus natto, Bacillus 
subtilis

　　Giant DNA can be synthesized but its delivery protocol to desired cells has 
been required. Bacillus subtilis has been established as a platform to produce giant 
DNA. A delivery protocol was developed at the Institute for Advanced Biosciences 
by application-oriented use of conjugational transfer system. The established protocol 
enables accurate and efficient transmission of giant synthesized DNA to recipient B. 
subtilis cell. Furthermore, the similar protocol was applied to deliver DNA to B. natto. 
The B. natto strain however should lack restriction-modification genes, reminding us 
that the genes are one of inhibitory factors on conjugational transfer. This is a good 
reminder on manipulation of future industrial microbes that have never accepted giant 
DNA before.
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1　はじめに
　生命科学は 21 世紀になってゲノムを “ 合成 ” して研究する動きが加速して
いる。20 世紀には、ゲノムは「調べて学ぶ」対象であり、ゲノムをつくれる（複
製できる）のは生物だけで、当時の遺伝子工学の手法では不可能であり、ゲ
ノム全合成など SF 世界の話だった。21 世紀、ゲノムは「作って学ぶ」対象
になり、トップダウン型のパイオニア研究課題になった。対象ゲノムも、単
細胞微生物から動物、植物まで拡大する動きを見せている（板谷 , 2019; 板谷・
金子 , 2019）。我々は、枯草菌をプラットフォームとする独自のゲノム合成手
法を開発し、図 1 に示した。ドミノ法 1）として報告したゲノム合成手法の完
成度は高く、例として 3500kb もの巨大なシアノバクテリアゲノムすべてを枯
草菌ゲノム中で合成した（板谷 , 2010; 2012; 板谷・柘植 , 2007）。しかしなが
らドミノ法で合成した DNA は図 1 に示したように、枯草菌ゲノム中に納まっ
たままでは宝の持ち腐れである。次の課題は、合成 DNA を目的とする対象
細胞に導入するゲノム移動への挑戦であった。合成した DNA は多数の遺伝
子を含むためにサイズは巨大化し、当然ながら 100kbp を超えることもある。
合成 DNA 部分だけを枯草菌ゲノムから切り離して目的の対象細胞に導入し、
遺伝子の発現を再起動させることで、ゲノム合成から細胞までの一気通貫シ
ステムは完成する。以下、ゲノム合成を可能にしたドミノ法を 2 章で、合成
DNA 部分だけの切り離しは 3 章で、巨大な DNA を細胞に導入する接合伝達
システムは 4 章で記述する。そして納豆菌を対象細胞として、接合伝達シス
テムが適用できるまでを 5 章で概略する。さらに接合伝達システムの応用範
囲を拡大する取り組みを 6 章で紹介する。これらの課題は、2006 ～ 2019 年に、
主として慶應大学先端生命科学研究所（Institute for Advanced Biosciences）
で実施された。

2　枯草菌の形質転換法でゲノム合成法確立
　DNA を細胞へ導入するには幾つかの方法がある。最も有名なのは、大腸菌
の遺伝子工学で利用される形質転換法（transformation）と電気穿孔法

（electroporation）である。大腸菌への形質転換法は大成功をおさめ、遺伝子
工学の必須のツールとなった。しかしながら、大腸菌への導入 DNA はプラス
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ミド DNA（環状 2 本鎖）に限られ、大腸菌のゲノム内に組み込まれることは
稀であった。従って、大腸菌を利用するゲノム DNA 合成は、水溶液中で調
製できるプラスミド DNA の構築に依存するので、プラスミドよりはるかに巨
大なゲノム DNA の合成は困難であった。一方で筆者が研究した枯草菌は、
自発的に DNA を取り込む性質を有しており（Chen and Dubnau, 2004）（Chen 
et al., 2005）しかも、枯草菌細胞に取りこまれた DNA は枯草菌ゲノムに優先

図1　枯草菌を利用する、ゲノム合成から細胞導入への一気通貫システム
　四角は枯草菌、点線四角は導入対象の細胞を示す。細胞内のゲノムは円で表示。合
成ゲノムは左に示した細胞の枯草菌ゲノム中の四角の部分に、ドミノ法で合成する。ド
ミノ法は本文および注 1）を参照。枯草菌ゲノムと連結した合成ゲノム（濃太線で表示、
中央の細胞）は、図 2 で示す分断、或いはコピー操作で枯草菌ゲノムから独立させる（右
細胞）。あらかじめ組み込んである pLS20 による接合伝達システムにより、三角で示し
た開始点から始まり、導入対象細胞（点線正方形）との間で形成されるタンパク質の通
り道（四角）内を一本鎖で移動する。移動した DNA は点線正方形内で 2 本鎖に戻り、
合成 DNA だけを有する細胞になる。ゲノム合成からゲノム移動までの操作は全て枯草
菌細胞内で行うので、安定に保護される（図 3 参照）。従って、水溶液に DNA を抽出す
ることはなく、水溶液中での障害を受けることなく巨大 DNA でも確実に安定に扱える

（図 4 参照）。

合成ゲノムのみ分断（図２参照）
枯草菌ゲノムとは独立に複製

ドミノ法で巨大DNAを
枯草菌ゲノム中に合成

合成ゲノムのみ
接合伝達

合成ゲノム
導入細胞

合成ゲノムの由来：
設計DNA、微生物、植物、動物

ゲノム合成
ゲノム移動
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的に組み込まれる性質を示した（Itaya and Tanaka, 1991）。枯草菌のユニーク
な DNA 取り込みのおかげで、同じ配列を末端に有する DNA 断片を枯草菌ゲ
ノム中で連続して継ぎ足して、巨大な DNA を枯草菌ゲノム中に構築すること
が可能となった。図 1 に示すドミノ法 1）であり、枯草菌をプラットフォームと
するゲノム合成の中核技術が確立された（Itaya, 2022）。

３　合成DNA部分だけ切り出して移動させる準備
　ドミノ法で枯草菌ゲノム中に合成した DNA だけを他の細胞に導入するには
枯草菌ゲノムから切り離して調製する必要がある（図 1 右半分）。そのために
巨大な DNA を枯草菌ゲノムから切り離せる操作法を 2 種類開発した。ゲノ
ム分断法、ゲノムコピー法と称する操作法は図 2 に示した。両操作法ともに、
枯草菌独特の相同組換え能力に依存しており、分離後は枯草菌ゲノムとは独
立に環状 2 本鎖 DNA として安定に保持されるように複製開始点を付与して
ある。では分離された DNA をどのように対象細胞に導入すればよいだろう。
対象細胞は必ずしも枯草菌のように DNA を積極的に取り込む能力があると
は限らない。電気穿孔法は巨大な DNA 導入の一般的な手法であるが、形質
転換法でも電気穿孔法でも水溶液で調製した DNA が絶対必要である。しか
しながら DNA は長鎖高分子であり、水溶液中で損傷を受ける。特にサイズ
が 100kbp を超えると水溶液中では剪断、擦り切れなどの物理的損傷が増大
して不安定になる（Kaneko et al., 2005）。そこで注目したのは接合伝達システ
ムだった。接合伝達現象は原核細菌の間で属・種を超えて DNA を移動する
水平伝播現象のひとつであり、DNA のサイズに関係なく細胞に保護されて移
動する（Low et al., 2014）。1998 年当時、枯草菌から枯草菌に接合伝達で移
動する pLS20 プラスミドが唯一報告されていた（Tanaka and Koshikawa, 
1977）。pLS20 の詳細は 4 章で記述するが、図 2 ではゲノム分断法、ゲノム
コピー法で分離された DNA に pLS20 プラスミド由来の接合伝達システムを
あらかじめ組み込んでいるので、巨大な環状二本鎖 DNA を水溶液に取り出
すステップから解放された。言い換えれば、接合伝達システムのおかげで、
DNA を細胞外の水溶液に取り出す操作ステップは不要になった。

22-06-428　290_招待論文_板谷様.indd   29322-06-428　290_招待論文_板谷様.indd   293 2023/01/06   17:10:462023/01/06   17:10:46



294

特集　SFCバイオの軌跡

図2　合成DNA部分だけを枯草菌ゲノムから切り離して分離独立させる手法
　枯草菌ゲノム（円）の複製開始点 oriC と複製終結点 terC を表示。合成ゲノム部分は、
ゲノム右半分内に太線で示した領域。

（A）ゲノム分断法
　合成 DNA をゲノム内相同組換えシステムで枯草菌ゲノムから完全に分断、独立複製
させる手法。（左）合成ゲノムの両末端に、二つの矢印部分を挿入。これらの配列間で組
み換えが生じる（中央）。結果として太線の合成 DNA が枯草菌ゲノムから分離して、環
状 2 本鎖 DNA として独立複製する（右）。太線合成 DNA が安定して複製するために、
●で示す pLS20 複製開始点（oriN）を挿入しておく。この環状 2 本鎖 DNA を接合伝達
で対象細胞（点線四角）に移動させる（曲線矢印で表記）ために組み込んである pLS20
接合伝達システムの遺伝子群（T4SS）と移動開始点（oriT）は、三角として合体表記した。

（B）ゲノムコピー法 
　枯草菌ゲノム中の合成 DNA（太線）を pLS20 プラスミドにコピーする手法。pLS20
プラスミドに、相同組換えでコピーするために、上記とほぼ同じ、二つの矢印部分を組
み込んだ pLS20 を構築、枯草菌に導入しておく（左）。これらの配列間でゲノムとプラ
スミド間で組み換えが生じる（中央）と枯草菌ゲノム中の太線合成 DNA が pLS20 にコ
ピーされる。コピーされた太線 DNA 部分は pLS20 の複製開始点●（oriN）により、枯
草菌ゲノムとは独立に複製する。ゲノム分断法と比べて、コピーできる合成 DNA サイ
ズは小さい（100kbp）が操作法は簡便（Kuroki et al., 2007)。pLS20 接合伝達システム
の遺伝子群（T4SS）と移動開始点（oriT）は、三角として合体表記した。この環状 2 本
鎖 DNA を接合伝達で対象細胞（点線四角）に移動させる（曲線矢印で表記）。

terC

oriC

（A) ゲノム分断法

terC

oriC

[oriN]

（B）ゲノムコピー法

terC

oriC

受容菌

受容菌
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４　枯草菌での接合伝達システムの確立
　形質転換法と接合伝達法の比較を図 3 に示した。枯草菌で可動する唯一の
接合伝達プラスミド pLS20（64kbp）は、受容菌の範囲が調べられた（Koehler 
and Thorne, 1987）以外は全く報告例がなく、筆者らが pLS20 利用の取り組
みを開始した 1998 年頃には、あらゆることを手探りで調べなければならなか
った。図 3 に示した pLS20 が DNA を枯草菌（供与菌）から枯草菌（受容菌）
に移動する機構では、relaxase と呼ぶタンパク質が pLS20 塩基配列中の oriT
と呼ばれる配列に結合して、菌体間をつなぐ通路（管状のタンパク質複合体）
に運ぶ。この通路は pLS20 が保持する T4 遺伝子群と呼ばれる遺伝子産物に
よって形成される。受容菌内に移動した一本鎖全長 DNA は複製により二本

図3　合成DNAの導入、形質転換法と接合伝達法の相違
左： 形質転換法：DNA を受け取れるコンピテント細胞の調製が必須。導入する DNA

は水溶液での調製が必須。阻害要因として、100kbp を超える巨大 DNA の水溶液
での不安定性が指摘されている。

右： 接合伝達法：接合伝達プラスミドが保持する、Type IV secretion system（T4SS 遺
伝子群）と DNA 伝達開始点（oriT 配列、三角で表示）が必須因子（Singh et al., 
2013）。受容菌に特別な前処理は不要。接合伝達では、T4SS 遺伝子群の働きで細
胞間に DNA が通過できるタンパク質の管が形成され（横向きの四角）、一本鎖
DNA が三角から曲線矢印で示すようにその管を通って移動。受容菌で一本鎖 DNA
は 2 本鎖に修復され、接合伝達体が得られる。接合伝達システムによる、属、種
を超える DNA 導入は本文 6 章を参照。受容菌が保持する制限修飾系は一本鎖
DNA に作用してこれを分解、接合伝達を阻害する。この阻害要因の納豆菌の例は
本文 5 章および図 5A に示す。

接合伝達法形質転換法

・コンピテント細胞調製必要
・DNAサイズの増加で効率が低下（図４）
・DNAサイズが100ｋｂを超えると不安定

・移動するサイズの制約無し（図4）
・常時細胞内でDNAは安定に保存
・属、種を超えるDNA導入が可能

供与菌 受容菌 接合伝達体

受容菌の制限修飾系が阻害要因水溶液でのDNA不安定性が阻害要因

形質転換体DNA保持菌 コンピテント細胞

22-06-428　290_招待論文_板谷様.indd   29522-06-428　290_招待論文_板谷様.indd   295 2023/01/06   17:10:462023/01/06   17:10:46



296

特集　SFCバイオの軌跡

鎖のプラスミドになり、接合伝達が完了する。我々は、10 年以上にわたる分
子生物学、分子遺伝学の手法を駆使した研究によって、pLS20 システムを図
1 に示したゲノム移動のシステムに組み入れることに成功した（板谷 , 2019; 
Itaya et al., 2006; Itaya et al., 2018a; Itaya et al., 2018b; Itaya et al., 2019）。
その結果、形質転換法と接合伝達法で移動させられる DNA のサイズ依存性
が比較検討できるようになり、その結果は図 4 に示す。形質転換法ではサイ
ズが大きくなれば頻度は極端に減少し、100kbp を超えるとほぼゼロになる。
しかし、接合伝達システムは予想された通り 800kbp までほとんど効率に変化
はない（Itaya, 2022）。形質転換法に利用する DNA は水溶液で損傷を受けや
すいが、接合伝達システムでは枯草菌細胞が損傷から保護することの明確な
結果である。

図4　接合伝達法でのDNA移動は、サイズの制限がなくなる
　接合伝達法と形質転換法で枯草菌に導入できる DNA のサイズ。横軸に DNA サイズ

（kpb 単位）。黒丸（●）で示す形質転換法での導入効率（左縦軸に表記）は、DNA サイ
ズに逆比例して低下して、100kbp を超えると形質転換体はほとんど得られない（Itaya, 
2022）。接合伝達法で移動した頻度は白丸（○）で示す。DNA サイズが 700kbp を超え
ても一定の導入効率（右縦軸に表記）を示した。形質転換法での効率減少は水溶液状態
で調製した DNA の不安定性に起因すると考えている（Kaneko et al., 2005）。
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５　納豆菌への接合伝達システム適用
　古来、納豆は日本人にはなじみ深い。味噌や醤油、清酒等日本が誇る伝統
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的な発酵食品のひとつである（板谷 , 2011）。納豆は、煮た大豆の表面で納豆
菌が特徴的なネバと栄養価の高い成分を生成する（図 5（B）の写真参照）。納
豆菌と大豆だけで数日間で生成される納豆は、塩を全く使わない健康食品で
ある。
　納豆菌 2）は枯草菌と同じグラム陽性菌に分類され、ゲノム解析も終了して
いる（Kamada et al., 2014）。食しても安全な納豆菌を物質生産の代表菌にし
たいとの希望を抱き、筆者は 1992 年頃から納豆菌の研究に取り組んだ。枯
草菌と同様に DNA を導入することから始めたが、筆者のラボで保管する納
豆菌への取りこみは全く生じなかった。慶應大学先端生命科学研では、電気
穿孔法と接合伝達法による DNA 導入手法を検討した。しかしながら、納豆

図5　納豆菌への接合伝達システム適用
（A）納豆菌への接合伝達阻害要因は制限修飾系
　野生型納豆菌（上段）では枯草菌から供給される一本鎖 DNA を制限修飾系の DNA
分解酵素が分解し、接合伝達体は全く得られない。制限修飾系がゲノムから欠失した
納豆菌（下）では、多数の接合伝達体を与えた（Itaya et al., 2019）。

（B）納豆菌での納豆生成
　巨大 DNA を接合伝達で導入できる納豆菌を用いたデモ実験。煮大豆 2 粒に納豆菌を
ふりかけ（下段は上段の 10 分の 1 の菌数）、42℃で 2 日培養して、表面にネバのある納
豆を作製した。GFP 遺伝子を導入した納豆菌は紫外線を照射すると（下段右）大豆表面
で緑色の蛍光を発する。納豆菌が納豆作製する決定的写真である。

野生型
納豆菌

GFP遺伝

子入り納
豆菌

（A） 納豆菌への接合伝達阻害要因は制限修飾系 （B） 納豆菌での納豆生成
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菌への電気穿孔法は、効率が著しく低く、菌株ごとに条件検討が必要で一般
的ではないと結論した。また、pLS20 の接合伝達法を納豆菌に適用しても、
導入は全く起きなかった。
　納豆菌 2）は枯草菌の近縁種であるにもかかわらず DNA を全く受け入れなか
ったのであるが、制限修飾系遺伝子を欠損した納豆菌を偶然得ることにより、
接合伝達法が有効に適用されブレイクした（Itaya et al., 2019）。制限修飾系
欠損納豆菌（図 5A）の取得は偶然ではあったが、この結果により、接合伝達
の阻害要因は制限修飾系であるとの古典的な結論を再確認した。さらに今後、
接合伝達システムを適用する原核微生物の制限修飾遺伝子の有無は重要な検
討課題であることも再認識できた。しかしながら、原核微生物の制限修飾系
遺伝子は塩基配列の相同性がほとんど無く、ゲノム配列情報からの検索、予
測はほぼ不可能である。実際我々が得た納豆菌は、ゲノムの一部が欠失して
おり、欠失部分に含まれる遺伝子が制限修飾系遺伝子であるとのあとづけで
推測できるレベルであった。教科書で学んだ知識を、納豆菌に教えてもらっ
たと感無量であった。図 5B で紹介するように、接合伝達で GFP 遺伝子を導
入した納豆菌は、暗闇で紫外線のもとで緑に輝く納豆を与えた。納豆菌の今
後の応用に向けての標準株となると期待している（Itaya et al., 2022）。

６　接合伝達システムの将来
　接合伝達は、T4SS 遺伝子群と移動開始配列（oriT）があれば作動する。た
だし、移動対象の細胞は接合伝達プラスミドに大きく依存する。pLS20 は現
時点では宿主域が枯草菌近縁種に限定される narrow host range タイプであ
る。つまり枯草菌を供与菌として、pLS20 プラスミドが移動できる受容菌は
納豆菌も含めた枯草菌近縁種に限られる（Koehler and Thorne, 1987）。枯草
菌から他の宿主域に接合させるには広域宿主域 broad host range の接合伝達
システムを使う必要があり、我々はその中の pUB307 と呼ばれるプラスミド
に注目し 2010 年頃から本格的な研究を開始した。pUB307 の供与菌は大腸菌
に限定されるが、受容菌は、枯草菌（Yokoi et al., 2019）、シアノバクテリア

（Itaya et al., 2018c）、酵母（未発表）に拡大され、広域宿主域の成果を得てい
る。枯草菌が pUB307 の供与菌になれば、枯草菌で合成した巨大 DNA を、
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種を超えて移動させる夢の移動システムとなり、図 1 と図 2 に示した対象細
胞（点線四角）の範囲が、動物細胞、植物細胞にまで拡大すると期待している。

７　おわりに
　現代の遺伝子、ゲノム研究は、それらを実際に構築して始まる。微生物利
用は、日本の伝統的な発酵、培養技術の蓄積で世界をリードしているが、生
産に適する細胞（微生物）はすべて自然から分離され、培養工学、代謝工学、
遺伝子工学等の適用で、産業に有用な高生産株が構築される。そのような微
生物（細胞）を、全く新規に作り出すことはできないだろうか。つまりゲノム
を設計して所望の活力を得た微生物を作る、それは 30 年前には SF 世界の話
だったが、現在では現実的なパイオニア研究課題である。繰り返しになるが、
我々はゲノム全塩基配列が判明していることが前提の時代にいる。多種多用
な生物は、この遺伝子（塩基配列）を保持している（あるいは保持していない）
ことを前提とする時代であり「眺めて驚く学問から、作って調べさらに役立
つ学問へ」を標榜し続けたいと思っている。接合伝達研究は、1998 年三菱化
学生命科学研究所で開始され、2006 年からは慶應義塾大学先端生命科学研究
所で実施された。接合伝達は昭和時代の微生物遺伝学では必須の学習項目で
あったが、本邦では現在は絶滅危惧テーマに近い。1980 代に開始された大腸
菌での遺伝子工学手法が席巻し、接合伝達研究が消えていった。筆者は枯草
菌ゲノムの研究に関連して、ゲノム合成だけでは片手落ちであると考え、合
成した DNA を有効に活用するまでのひとつながりのシステム構築のために接
合伝達システムを導入した。それらは、「一気通貫システム」として全貌を紹
介できるまでに至った（板谷 , 2019）。pLS20 プラスミドの発見者の田中暉夫
博士は、筆者が 1986 年から所属した三菱化学生命科学研究所での直属の上
司である。この出会いがきっかけで pLS20 の分与に限らず、枯草菌を扱うノ
ウハウを気前よく伝授していただいた。一般の認知度は大腸菌よりも落ちる
枯草菌の魅力にはまって生涯研究対象に選び、形質転換法、接合伝達法を確
立して、共同研究者らとともに、新しいことへの挑戦、誰も見たことのない
将来を仰ぎ見た 40 年であった。本文で紹介した納豆菌株すべて、そしてゲノ
ム合成に使用された枯草菌株の多くは、国立遺伝学研究所内のナショナルリ
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ソースプロジェクト（NBRP Bacillus subtilis）に寄託された。分譲依頼は
https://shigen.nig.ac.jp/bsub/ まで。
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注
1） ドミノ法
 図 1 に示す、ずれた横矢印の一団は組み込みのために必要な DNA を示す。隣り合

う矢印 DNA の前と後ろは完全に同じ配列である。遊具のドミノが一部分重なって
倒れるように、この同じ配列で前後のドミノ DNA を繋げることが可能となった。
枯草菌で合成する DNA の材料は、おおむね 10 ～ 50kbp 程度の小型のドミノのセ
ットであり、これらをドミノ倒しの要領で連続して組み込む手法である、詳細は（板
谷 , 2010; 2012; 2019; Itaya, 2009; 2013; Itaya et al., 2005; Itaya et al., 2008; Itaya, 
2022）。ドミノの数を増やして倒すほど、合成 DNA サイズは巨大化し、大きさは
500kbp を超える（本文では巨大 DNA と呼称する）。ちなみに、世界で最小の生命
体であるマイコプラズマ菌のゲノムは 480kbp であり、少なくともこのサイズの
DNA は枯草菌ゲノム中で確実に合成できる。

2) 納豆菌と枯草菌
 多くの日本人にとって納豆は健康食品である。元来は大豆の煮豆を稲藁で包むと、

稲藁にもともと存在していた天然納豆菌の働きで納豆を作る苞
つ と

納豆という自然任
せの無塩発酵食品であった。食品としての安全性は確立しており、スターターの納
豆菌を煮大豆にふりかけるだけの簡便さもあり、自家製納豆の紹介が WEB でも頻
繁に見つかる。市販の納豆には、普通 50 グラムの納豆に納豆菌が数十億匹含まれ
ており、丸ごと食しても、人体に無害、枯草菌以上に安全なことは納豆を愛し食す
る日本人により数百年に亘って証明されている（板谷 , 2011）。納豆菌には標準株
が無かったが、我々が主として研究した納豆菌株のゲノムを解読した（Kamada et 
al., 2014）。接合伝達法で DNA を導入できる株はこの株から分離された。今後は
この分離株が納豆菌の標準株になると期待されている（Itaya et al., 2019; Itaya et 
al., 2022）。一方、枯草菌 168 株は、外部の DNA を自分の細胞内に能動的に取り
こむ性質（コンピテントセル）のおかげで、遺伝的掛け合わせによる、基礎、応用
の研究に用いられている。ゲノムの全塩基配列は 1997 年に決定されている。少な
くとも分子生物学分野で枯草菌と言えば枯草菌 168 株であり、人体には無害で病
原性の無い安全性の高い枯草菌標準株である。
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