
『生分解開始スイッチ機能を有する海洋分解性プラスチックの研究開発』
「ムーンショット型研究開発事業」(NEDO)の採択
〜クリーンアースに向けたバイオプラスチックの開発等について〜

学長特別補佐
群馬大学大学院理工学府教授
群馬大学食健康科学教育研究センター長

粕谷健一

1



プラスチックってどんなところで使われている？

1 家庭･台所⽤品とプラスチック
2 ⾷品容器・包装とプラスチック
3 ⽂具･おもちゃ類とプラスチック
4 電気･電⼦製品とプラスチック
5 情報社会とプラスチック
6 スポーツ･レジャー⽤品とプラスチック
7 住宅･ 建材･ 家具とプラスチック
8 医療とプラスチック
9 乗物とプラスチック
10 農・⽔産業とプラスチック
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海洋プラスチック問題

海洋に流れ込むプラスチックゴミは，あと30年すると海洋中で，
魚の総重量を超える！

エレンマッカーサー財団
世界経済フォーラム2016

プラスチックは安定で分解
されないためにどんどん海
洋に蓄積されている。
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Fig. 3.ストローが鼻に刺さった亀
20150810にテキサスA&M大学研究チームによって
Youtubeに投稿された動画より

Fig. 1. Plastic pollution in Kuju
beach (Shimoda).

Fig. 2. Derelict fishing gear in coral
reef.

M. Suzuki Dr. thesis, Gunma Univ, 2018海洋生物への被害

経済的な被害景観の毀損

海洋プラスチックが引き起こす問題
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海洋プラスチック問題は，
ヒトの生活も脅かし始めている……

Environ Sci Tech Lett, 2017, 4, 258

海洋生物に蓄積するプラスチックプラスチックは汚染物質の運び屋となる

食卓へ……
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海洋のマイクロプラスチックは，どこから来る（発生源）

http://www.eunomia.co.uk/reports-tools/plastics-in-the-marine-environment/
⼀部改変
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大型プラスチックゴミは，何が原因？（発生源）

Marine plastic debris & microplastics, UNEP, 2016

ALDFG
Abandoned Lost or otherwise Discarded Fishing Gear
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生分解プラスチックとは

０ 3 5 7 10⽇

分解物（エサ）

プラスチック分解微⽣物

（誘導あり，なし）

（酵素をつくる）

プラスチック
分解酵素

プラスチック材料

（分解）

（代謝）

⽣分解経路I（化学反応）

⽣分解経路II（⽣物応答）

微生物によって，二酸化炭素と水に完全分解
する材料。

完全に有機リサイクル可能な材料。
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酸化分解型プラスチックは，EUでは使用禁止に。
マイクロプラスチック源になるという理由で。



生分解プラスチックとは
環境に優しい２つのタイプの異なるプラスチック

→ バイオマスプラスチック と 生分解性プラスチック
→ この２つをまとめて，バイオプラスチックと呼んでいます。

バイオマスプラスチック(原料は植物，バイオマス）

バイオポリエチレン
バイオペット
原料が違うだけで今あるプラスチッ
クの多くは置き換え可能

生分解性プラスチック（原料の由来は問わない，微生物により完全分解される）

ある種の脂肪族ポリエステル
現存の汎用プラスチックとは違う。
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⽣分解性プラスチックは，海ゴミ問題を解決できるか？
生分解性プラスチックの問題点
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使用中：高い強度
安定性

使用後：速やかな分解
分解性

生分解性プラスチックは

生分解性プラスチックにおける，
使用中の高い強度と使用後の速やかな分解の両立は困難。
生分解性プラスチックでは，材料寿命制御が難しい。

生分解性プラスチック開発におけるジレンマ



材料寿命制御の実現のための仕組み

•分解開始時期を制御するための仕組み
• 分解開始する仕掛け（トリガー）の導入

• 環境を利用する（酸素濃度の利用）
• 生物の仕組みを利用する

•分解速度を制御するための仕組み
• 環境微生物叢（バイオフィルム）の制御
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実際はこれらを海洋環境中で実現する必要があります。

海洋は土壌や淡水と比較すると，
低温，塩が存在する，微生物が極端に少ない
など生分解に不利な条件が多い。

20190114 @茨城県大洗海岸



ジレンマを解消した生分解性プラスチックの開発
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2018年8⽉20⽇⽇本経済新聞



酸素の濃度に応じて分解するプラスチック
環境をトリガーとする分解開始：環境刺激応答

プラスチック（漁網）が海底にタッチ
してしばらくすると，分解が始まる
（環境刺激応答）。

その後，微生物による完全に食べられ
る。
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酸素が少ないと分解する仕組み



微生物をプラスチックの周りに集めて，分解させる。
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PET bottle

Polym Degrad Stabil 149, 1-8, 2018.14

海で分解しない 海でよく分解する

⽣物の仕組みを使う⽅法：⽣物刺激応答
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PET bottle

Polym Degrad Stabil 149, 1-8, 2018.15

PESu Biodegradability

PESu

• 海洋ではまったく分解しない。
• いろいろな酵素で分解される。PCLの分解酵素で
も分解される。

微生物をプラスチックの周りに集めて，分解させ
る。
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PET bottle

Polym Degrad Stabil 149, 1-8, 2018.16

PCL 

• ⼟壌でよく分解し，海⽔中でもよく分解する.
• 微⽣物に対して，分解酵素を⽣産させることがで
きる.（誘導できる）

分解酵素

≒
Oligomer, dimer, monomer

Fusarium

⼟壌中

Cutin

微生物をプラスチックの周りに集めて，分解させ
る。



微生物をプラスチックの周りに集めて，分解させる。
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分解菌TKC64の電子顕微鏡写真 遺伝系統学的に分解菌TKC64は海洋性細菌であった。
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(a) (b)

(c) (d)

電子顕微鏡写真から，TKCM64は，海水中でPCLをよく分解し，
さらにPESuも分解することがわかった。

PCL
1.39±0.09 mg・cm-2

・day-1

PESu
0.027±0.011 mg・cm-2

・day-1

PCL after degradation

PESu after degradation
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微生物をプラスチックの周りに集めて，分解させ
る。



19Fig. The inference of PCL and PESu-degrading mechanism in coastal environments
Cutinase
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微生物をプラスチックの周りに集めて，分解させる。



PCL-分解細菌
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生物の仕組みを使って，海洋で分解しないPESuを分解させる。
分解菌を集めて，分解酵素を生産させる。

strains NKCM3101, NKCM3201, and NKCM3202. Fig. 2 shows a
phylogenetic tree of these isolates and related species based on 16S
rDNA sequence. Strains NKCM3101, NKCM3201, and NKCM3202 are
closely related to Bacillus pumilus that belongs to the phylum
Firmicutes.

The three isolates did not form clear zones on plates containing
P(3HB) and PLA, but did form clear zones in plates containing PBSA,
PBSu, PCL, and PESu in addition to PBAT (Table 3). The isolates could
also degrade solid PBAT film (Table 3). On the other hand, B. pumilus
KT1012, previously isolated in our laboratory, could not form clear
zones on PBAT-containing plates. Among the three isolates, strain
NKCM3201 showed the highest PBAT film degradation activity
(12.2 mg/day/cm2), and was therefore further characterized in
detail. The strain grew well from 30 !C to 40 !C, and could form
large clear zones from 30 !C to 37 !C. The strain hardly metabolized
all PBAT constituents: 1,4-butanediol, adipic acid, and terephthalic
acid, during 24 h at 30 !C. The physiological and biochemical
properties of the strain are shown in Tables S2 and S3.

3.2. Cloning of the PBAT hydrolase gene from strain NKCM3201

The higher order structure of the PBAT hydrolase from Ther-
mobifida alba AHK119 showed that the enzyme is a cutinase,
namely, a lipase lacking a lid domain. We therefore focused on li-
pases with this characteristic to identify and clone an orthologous
gene from B. pumilus NKCM3201 gDNA. We found one gene (locus:
BPUM_2613) encoding a lipase (EC number: 3.1.1.3) in the B. pum-
ilus SAFR-032 genome sequence with 80% identity to Bacillus sub-
tilis lipase without a lid domain (LipA). Primers were then designed
based on this gene sequence to amplify the gene of a PBAT

hydrolase from B. pumilus NKCM3201.
DNA amplified by PCR using primers targeting the putative PBAT

hydrolase gene was cloned into pMD20, yielding plasmid pMDLP
(Table 1). E. coli harboring pMDLP (E. coli PBATH) formed clear
zones on PBAT-containing plates. In addition, B. choshinensis SP3
harboring pNCLP also formed a clear zone on the plate. These re-
sults indicate that the pbathBp gene product confers PBAT hydrolytic
ability to these host strains. Fig. S2 shows the sequence of the
cloned DNA. The 1289-base pair (bp) DNA contained a 648-bp tri-
acylglycerol lipase gene, which was designated as PBAT hydrolase
(PBATHBp) gene (pbathBp). The open reading frame (ORF) of
PBATHBp encoded a protein of 215 amino acid residues with 81%
identity to LipA. Thirty-four amino acids were identified as a signal
peptide sequence using program SignalP 4.1 Server. The molecular
mass of the mature protein was estimated to be 19.2 kDa. Based on
the comparison of PBATHBp and LipA amino acid sequences, resi-
dues Ser77, Asp133, and His156 were predicted as a catalytic triad.
The consensus motif A-X-S-X-G was also observed in the PBATHBp
amino acid sequence (Fig. S2).

Fig. 3 shows a dendrogram constructed with the amino acid
sequence of several hydrolases. PBATHBp exhibited no significant
sequence similarity with microbial enzymes that have the ability to
degrade PBAT (BTA1 (CAH17553), BTA2 (CAH17554), Est1 [36],
Est119 [11], Cbotu_EstA [20], Cbotu_EstB [20], PCLE [17], and PfL1
[19]), whereas it showed a high degree of similarity with Paeniba-
cillus amylolyticus poly(DL-lactic acid) depolymerase (PlaA) [31],
LipA [32], and B. licheniformis lipases [33] (51, 81, and 97% identity,
respectively).

Fig. 4. Prediction model of PBATHBp. Model was constructed at SWISS-MODEL (http://swissmodel.expasy.org) using Bacillus subtilis lipase (1i6w.1.A), which shares 81% amino acid
sequence identity with PBATHBp, as a template. Ribbon model of PBATHBp was depicted in (a) using program VMD 1.9.2. Alpha helix and beta sheet structures were marked with
purple and yellow, respectively. Catalytic triad, Ser77, Asp133, and His156, which were determined by mutational analysis, were shown in the model. Space-filling model of
PBATHBp, which was observed from upper site of active site (Ser77 was marked with red), was depicted in (b) using program UCSF chimera. Dashed line shows groove formed in the
vicinity of active site. Hydrophobic amino acid residues, which was marked with green, were observed in the vicinity of the active site. (For interpretation of the references to colour
in this figure legend, the reader is referred to the web version of this article.)

Table 4
Purification step of PBATHBp from B. choshinensis PBATH.

Sample Total protein (mg) Specific activity (U/mg) Purification fold Total activity (U) Yield (%)

Culture supernatant 100 0.4 1 40 100
Ammonium sulfate fraction 48 0.7 1.8 34 85
Gel filtered fraction 0.6 2.7 6.8 1.6 4

F. Muroi et al. / Polymer Degradation and Stability 137 (2017) 11e22 17

分解酵素を生産させる。
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微生物をプラスチックの周りに集めて，分解させる。
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分解開
始

20⽇
後

微生物含有生分解性プラスチック（特許登録6310843)

プラスチックに埋め込まれた
休眠微⽣物

分解促進

傷をつけることによる
休眠微⽣物の露出

発芽・増殖微⽣物含有プラスチック

分解中のプラスチック表⾯分解前のプラスチック表⾯

熱や乾燥などのストレスに強く、環境が良
くなると通常の微⽣物に変化し増殖します。

良環境

悪環境

微⽣
物

休眠微⽣
物

休眠微⽣物とは…

微⽣物含有プラスチックの⽣分解

フィルムに埋め込まれた微⽣物が廃棄後フイ
ルムを分解するため、安定した分解性が得ら
れます。

廃棄後

本成果は、NHKクローズアップ現
代（2015,10/29）、NHK world,
Radio Japan Focus, Technology &
Business (2015,11/25, on
demand) で取り上げられました。

微生物の力で，安定して海洋で分解するプラスチック
微生物をトリガーとする分解開始

海洋は微生物の数が極端に少ない
ため，土壌や淡水と比較して生分
解性プラスチックの分解が遅い，
あるいは分解が始まらない。

→ これを解消する技術。



CO2, H2O

1. 廃棄
2. 休眠微⽣物の露出 3. 発芽・増殖

4. ⽣分解

微⽣物含有⽣分解プラスチックは

1. 使⽤後の⼟壌へのすき込み
2. プラスチック中の休眠微⽣物の覚醒
3. 微⽣物の増殖
4. 増殖した微⽣物によるフィルムの分解

というサイクルで環境中で完全に⽔と⼆酸化炭素に分解されます。

環境にやさしい微生物含有生分解性プラスチック 用 途

微⽣物含有⽣分解性プラスチックは、農業⽤具、漁業⽤具などの分野
での利⽤が⾒込まれます。

農業⽤マルチフィルム

育苗ポッ
ト

漁網

プランター

微生物の力で，安定して海洋で分解するプラスチック
微生物をトリガーとする分解開始



海洋生分解性プラスチックの開発に期待
産官学あげて取り組んでいます。

SDGsを実現するための取り組み
2015国連サミットで採択。持続可能で多様性と包摂性のある社会の実現のため
の国際目標

持続可能な未来のために

G20大阪，日本のリーダーシップ
海洋プラスチックゴミ解決
代替素材等に関するイノベーション
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SDGsを実現するための取り組み

2019೧ 2020೧ 2021～25೧ ～2030೧ ～2050೧

実༽化技術の
社会実ૹ
（MBBP1.0）

海༺生෾解機೵
に係る

信བ性向上

ྖ産化に向けた
生産અඍ拡୉、
コスト改વ

需གྷ開୕

識พන示、
෾พ回収・処ཀྵ
に係る検౾

෵合ો材の技術開൅による
ଡ༽౏化（MBBP2.0）

革৿దો材の研究開൅
（MBBP3.0）

ISO提案【産業技術総合研究所、

日本バイオプラスチック協会(JBPA)】

量産能力の増強

(主な用途例)
レジ袋・ごみ袋
ストロー・カトラリー
洗剤用ボトル
農業用マルチフィルム

等

不織布(マスク等)、発泡成形品(緩衝材等）等

肥料の被覆材
漁具（漁業・養殖業用資材等）等

課題
整理

ISO策定
体制構築

識別表示の整備
【JBPA】

※海洋生分解性プラスチック：海洋中で微生物が生成する酵素の働きにより水と二酸化炭素に分解されるプラスチック

海༺ਫ਼෾解੓プラスチック開൅・಍೘෕及ロードマップの概གྷਦ

漁具（ブイ）

肥料の被覆材

レジ袋
ごみ袋

ストロー

洗剤用ボトル

農業用マルチフィルム

梱包用緩衝材

生分解機能の評価の充実に向けた試験研究
【新エネルギー・産業技術総合開発機構(NEDO)等】

革新的素材の創出に向けた海洋生分解性
メカニズムの解明【NEDO等】

マスク

※MBBP：植物由来（バイオマス）の海洋生分解性プラスチック（Marine Bio-degradable Bio-based Plastics）

海洋生分解性メカニズムを応用した
革新的素材の創出

生分解性プラスチック製造のバイオプ嵕セスの改善
【NEDO等】

グリ嵤嵛公共調達

分別回収嵣処理に係る検討

生分解コ嵛ト嵕嵤ル機能の付与

漁具の代替素材の導入検討【水産庁(産総研との連携)】

令和元年㸳᭶

PHBH、PBS等

カトラリー

セル嵕嵤スナノファイバ嵤等のコスト削減、複合方法の加工性の向上
【NEDO等】

新たな微生物の発見【製品評価技術基盤機構（NITE)】

国内外の出展、ビジネスマッチ嵛グの促進【㺖㺶㺎㺻㺃㺓㺎㺚㺊㺻㺃㺭㺡㺶㺏㺷㺃㺏㺵㺐㺏㺻㺛(CLOMA)】



群馬大学のバイオプラスチック研究グループ
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理⼯学府分⼦科学部⾨
環境調和型材料研究室，教授
⾷健康科学教育研究センター⻑
専門：海洋生分解性プラスチック
JST MIRAI,プラスチック微⽣物叢構造制御による分解速度制御

理⼯学府分⼦科学部⾨
環境調和型材料研究室，准教授
専門：バイオマスプラスチック
JST MIRAI,⾼分⼦材料におけるベンゼン環からビフラン⾻格への転換
JST ALCA(ホワイトバイオテクノロジー)，要素技術型
フラン環構造特性を利⽤した⾼機能性⾼分⼦の創出

⾷健康科学教育研究センター，講師
2019年4⽉1⽇JAMSTECより移籍
専門：酵素科学，分析化学
JST ALCA (ホワイトバイオテクノロジー) ，チーム型
海洋微⽣物酵素群によるリグニン分解⾼度化と⼈⼯漆材料への展開

azbil PR誌2019 vol2より

JST news Jan 2019より

NEDOムーンショット型研究開発事業研究開発プロジェクト , プロジェクトマネージャー 粕谷健一

NEDO先導研究プログラム：海洋プラスチックごみ問題を解決する海洋分解性プラスチックの技術開発



20200826NEDOによるプレス発表（ https://www.nedo.go.jp/news/press/AA5_101346.html ）



図1. MSプロジェクトにより実現を⽬指す資源循環

図2. MSプロジェクトの研究開発概略

【採択されたNEDOムーンショット型研究開発事業研究開発プロジェクト名】
生分解開始スイッチ機能を有する海洋分解性
プラスチックの研究開発

【PM】 粕谷健一（群馬大学大学院理工学府）
【研究実施者】 群馬大学（東京農業大学、製品評価技術基盤機構）、

東京大学、理化学研究所、海洋研究開発機構、
東京工業大学（北海道大学、東京農業大学、近畿大学）、

図についてはNEDOプレス前により未公開、内容は口頭で説明します。



ご静聴ありがとうございました。

お問い合わせ先

群馬大学大学院理工学府分子科学部門環境調和型材料科学研究室
http://greenpolymer.chem-bio.st.gunma-u.ac.jp
Email: kkasuya@gunma-u.ac.jp
あるいは，
群馬大学食健康科学教育研究センター
http://www.cfw.gunma-u.ac.jp
E-mail: suuri-shokukenkou@jimu.gunma-u.ac.jp
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『生分解開始スイッチ機能を有する海洋分解性プラスチックの研究開発』
「ムーンショット型研究開発事業」(NEDO)の採択
〜クリーンアースに向けたバイオプラスチックの開発等について〜

http://greenpolymer.chem-bio.st.gunma-u.ac.jp/
mailto:kkasuya@gunma-u.ac.jp
http://www.cfw.gunma-u.ac.jp/index.html

