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 研究概要 (Abstract) 

研究の背景と動機 

現代の都市水インフラを支える生物学的排水処理法（活性汚泥法）は、開発から 110 年以上

が経過し、マクロな設計・運転工学としては成熟期にある。しかし、地球規模での気候変動

対策（2050 年ネットゼロエミッション）および公衆衛生上の脅威である薬剤耐性（AMR: 

Antimicrobial Resistance）の拡大阻止という現代的要請に対し、従来のシステムは重大な

限界を露呈している。強力な温室効果ガスである亜酸化窒素（N2O）の大量排出、および処

理プロセス内での薬剤耐性菌（ARB）や薬剤耐性遺伝子（ARGs）の濃縮・環境中への拡散は、

持続可能な水環境デザインにおける最深刻課題である。これらのリスクが制御不能である根

本原因は、混合微生物系である活性汚泥の反応槽が、長年「経験主義的なブラックボックス」

として取り扱われてきた点にある。 

 

2. 研究目的 

本研究は、活性汚泥を「細菌の単なる集合体」ではなく、細菌、原生動物、後生動物、およ

びウイルス（ファージ）が複雑に絡み合う「多ドメイン生物群集と動的代謝産物の複合系」

として捉え直し、サイエンスベースでエンジニアリングを再構築することを目的とする。最

先端のオミクス解析（メタトランスクリプトーム、シングルセルトランスクリプトーム）と、

多相リアルタイムセンシング、および人工知能（AI）技術を融合させ、ブラックボックス内

の非線形な代謝ダイナミクスを可視化（デジタルツイン化）する。さらに、従来は消毒・殺

菌に用いられてきた物理化学的手法（微量オゾン添加、UV 照射）を、感受性の差を利用し

て特定の有害微生物やリスク因子を選択的に抑制・淘汰する「能動的制御（Active Control）

ツール」として再定義し、省エネルギー・高効率排水処理と環境リスク最小化を両立する次

世代技術の確立を目指す。 

 

3. 対象と方法 

近畿圏内の実下水処理場における標準活性汚泥法（CAS）系列および嫌気-好気（AO）系列を

対象とした実態調査と、同処理場内に設置した実下水を連続流入させるパイロットスケール

プラント（ミニプラント）を用いて、長期的（3 ヶ月〜1 年）な連続検証を実施した。反応

槽内のリアルタイム動態を補足するため、マルチチャンネル電気式気体切替バルブ（六方バ

ルブ等）をインテグレートした高精度ガス分析システム、ならびに細胞内代謝活性指標であ

る還元型ニコチンアミドアデニンジヌクレオチド（NADH）のインライン蛍光センサ、現場形

アンモニア・亜硝酸・硝酸センサからなる多相モニタリング系を構築した。また、余剰汚泥

処理プロセスに対して、比オゾン消費量（Specific Ozone Consumption）を 0 〜150 mg-

O3/g-TS の範囲で精密にスケーリングした酸化・可溶化（Disintegration）介入実験を行い、

ARB および ARGs の対数除去率（Log Removal Rate）を定量化した。得られたマルチモーダ

ル時系列データを AI（LSTM 等）に学習させ、リスク動態の事前予測と自律的制御のアルゴ

リズムを開発した。 



4. 主要な知見 

実プラントの好気槽（低 DO 運転下）における 24 時間追跡調査により、日中のピーク負荷時

（11:00〜19:00）に、液相中で 𝑁𝐻4
+ −𝑁 (12〜16 mg-N/L)、𝑁𝑂2

− −𝑁 (0.29 → 0.55 mg-

N/L へ蓄積)、および 𝑁𝑂3
− −𝑁 が同時に共存するという、速度論的な脱共役（不完全硝化）

の発生をリアルタイムで突き止めた。この代謝の乱れと同調して、気相 NO3 濃度が最大 

0.6 ppm に達する急激なスパイク現象が観測された。 

一方、余剰汚泥に対する微量オゾン添加実験においては、50 mg-O3/g-TS の注入が、総大腸

菌（E. coli）およびアンピシリン耐性（AMP-RES）、テトラサイクリン耐性（TET-RES）、

スルファメトキサゾール耐性（SUL-RES）の各薬剤耐性菌を 2.5 〜 3.0 Log（99.7%〜99.9%）

の極めて高い効率で対数除去することを示した。さらに、100〜150 mg-O3/g-TS 領域では、

耐性遺伝子（ARGs）の分子構造そのものを断片化・失活させ、環境への水平伝播リスクを遮

断できることを実証した。統合された AI モデルは、マクロ変数の変動と NADH の微視的予兆

から、約 1 時間後に発生する N2O スパイクを精度 R2 = 0.88$ で予測し、最適閾値（50 

mg-O3/g-TS）の自律的なパルスオゾン注入へとフィードバックする能動的制御の稼働に成功

した。 

 

5. 学術的意義 

本成果は、生物学的排水処理の制御パラメータを、従来の溶存酸素（DO）と固形物滞留時間

（SRT）の 2 軸から、物理化学的介入（微量オゾン・UV）を加えた多次元能動制御へと拡張

するものである。地球温暖化ガス排出削減と AMR リスク管理という、トレードオフ関係にあ

る環境リスクを最小のエネルギーで同時に克服する道を拓き、水インフラの脱炭素化と高度

公衆衛生担保を両立する次世代のデザイン手法として極めて強い社会的・工学的インパクト

を有する。 
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1. はじめに (Introduction) 

1.1 都市水インフラが直面する現代的問題 

2050 年ネットゼロエミッション（カーボンニュートラル）の達成は、持続可能な人類社会の構

築に向けた最優先の絶対命題である。都市インフラの要である排水処理場（WWTPs）は、莫大な

電力を消費して有機物や窒素・リンを処理するエネルギー消費型施設であると同時に、それ自

体が重大な温室効果ガス（GHG）の人為的発生源であることが近年の詳細なインベントリ調査に

よって明瞭になってきた。とりわけ、排水中の窒素成分が生物学的に代謝される過程で副次的

に生成・排出される亜酸化窒素（N2O）は、二酸化炭素（CO2）の約 273〜298 倍という極めて高

い地球温暖化係数（GWP）を持つ。さらに、フロン類に代わる最大のオゾン層破壊物質としての

特性も併せ持つため、その排出削減は、都市の規模拡大と排水処理の高度化が進む現代におい

て極めて緊急性の高い環境工学的課題である。 

同時に、21世紀のグローバルな公衆衛生を脅かす最大の懸念事項として「薬剤耐性（AMR: 

Antimicrobial Resistance）」の台頭が挙げられる。世界保健機関（WHO）の警告通り、抗生物

質の乱用や不適切な管理により生じた薬剤耐性菌（ARB）および薬剤耐性遺伝子（ARGs）は、環

境媒体（水、土壌、大気）を通じて拡散し、既存の医療システムを無効化する新興バイオポリ

ュータント（新興環境リスク因子）として特定されている。排水処理場には、医療機関、家庭、

畜産業からの排水を通じて、多種多様な未分解の抗生物質、化学物質（PPCPs: 医薬品・個人ケ

ア製品）、およびこれらに暴露された ARB/ARGsが絶え間なく流入する。現在の活性汚泥法やそ

れに続く余剰汚泥の嫌気性消化処理プロセスは、これら微量化学物質や耐性遺伝子を効率的に

分解除去するようには設計されておらず、むしろ処理の過程で特定の ARGsが濃縮され、選択的

に環境中に排出される「AMR拡散のハブ」として機能してしまっている実態が数多く報告されて

いる。 

1.2 ワンヘルス（One Health）アプローチに基づく多媒体モニタリングの重要性 

ヒト、家畜・野生動物、そして生態系全体の健全性は密接にリンクしており、それらを一体と

して捉えて持続的な安全管理を目指す「ワンヘルス（One Health）」のパラダイムにおいて、

天然の河川や湖沼などの自然水資源は、多方面からの汚染を受け入れる最も主要な伝ベ（媒介）

媒体となります。点源汚染（ WWTPs からの消毒不完全な放流水や溢流下水など）と非点源汚染

（農地への堆肥散布に伴う降雨流出など）の両面から、AMR要素が連続的に河川システムへ流入

しています。過去の研究においても、世界各地の主要な水系において時空間的かつ季節的な AMR

の定点観測（Elder et al., 2021; Keely et al., 2022）、河川接続型の湖沼（Rao et al., 

2024）、さらにその下流の河口域（Guo et al., 2018）や沿岸域（Lu et al., 2020）に至るま

で広範なマッピングが実施されてきました。これらの広域サーベイランスの結果は、AMR要素が

生態系全体の垣根を越えて横断的に伝播している事実を証明しており、公共の健康安全に対す

る警鐘となっています。 

しかしながら、これら AMR 要素が生態系の中でどのように広域分布しているかを記述的に追跡

するだけでは、汚染の残存（ Persistence ）の核心的な要因を完全に説明することは不可能で



す。河川の底部においては、微生物が自発的に分泌する細胞外多糖類（ Extracellular 

Polymeric Substances: EPS）を主成分とする 3 次元の高度なポリマーマトリックス（生物膜/

バイオフィルム）が自発的に構築されます。これらの microbial mats（微生物マット）は、河

川の「固体–液体界面」である河床堆積物表面や、水路に露出する岩石表面に濃密に形成されま

す（Gerbersdorf et al., 2009; Pan et al., 2016）。生物膜は、耐性菌を水流の物理的剥離

や紫外線、外敵から物理的に保護する障壁として機能するだけでなく、高密度な細胞間接触を

維持することにより、病原性細菌と非病原性環境常在菌との間での形質転換や、プラスミドを

介した接合伝達、インテグロンの転移などの可動性遺伝因子のやり取り（水平伝播）の頻度を、

水中の遊離相に比べて数桁以上も活性化させる「ホットスポット」となることが確認されてい

ます（Alam et al., 2019; Abe et al., 2020; Metzger et al., 2022）。 

1.3 経験主義的設計・運用の限界とブラックボックス問題 

温室効果ガス（N2O）の大発生や、有害な化学物質の中間代謝物の生成、および ARGs の水平伝播

（接合・形質転換・形質導入）といった二次的リスクが未だ効果的に制御できない根本的な原

因は、生物反応槽という大規模混合微生物系が、現在でもなお「経験主義的なブラックボック

ス」として運用されている点にある。 

1914 年に活性汚泥法が開発されて以来、土木・環境工学の分野では、マクロな水質指標（BOD、

COD、SS、全窒素など）をベースとした速度論式や動力学モデル（ASM: Activated Sludge 

Models など）を構築し、設計・運転管理を行ってきた。これらの工学的アプローチでは、活性

汚泥を便宜上「均一な、有機物を消費する細菌の集団」として粗くモデル化し、制御パラメー

タを反応槽内の溶存酸素（DO）濃度と、汚泥の引き抜き量を規定する固形物滞留時間（SRT）の

2つに絞り込んできた。 

しかし、実際の活性汚泥は、均一な細菌の集合体などでは決してない。そこには細菌

（Bacteria）のみならず、真菌、捕食者としての原生動物（Protozoa）や後生動物（Metazoa）、

さらには宿主微生物の数を制御し遺伝子を水平伝播させるウイルス（ファージ）が驚異的な密

度で混在し、千差万別の相互作用（共生、捕食、寄生、溶解）を展開している「人工的な超高

密度混合微生物生態系」である。窒素代謝一つをとっても、アンモニア酸化細菌（AOB）、亜硝

酸酸化細菌（NOB）、および多様な異栄養性・同栄養性脱窒菌が入り乱れ、ミリ秒から分単位の

局所的な DO の偏り（マイクロニッチの形成）や流入負荷の変動に反応して、複雑極まる非線形

代謝ネットワークを駆動している。 

1.4 先端知による変革：サイエンスベースのエンジニアリング 

近年における分子生物学的解析技術の飛躍的発展は、この長期にわたるブラックボックスに光

明をもたらしている。次世代シーケンサーを用いたメタトランスクリプトーム解析

（Metatranscriptomics）は、微生物群集の構造（DNA ベースの組成）を明らかにするだけでな

く、環境変化に応じて「今、どの微生物が、どの機能遺伝子を、どれだけの量発現させて代謝

を動かしているか（mRNA ベースの活性）」を完全定量することを可能にした。さらに、最新の



シングルセルトランスクリプトーム解析は、フロックを形成する個細胞レベルでの生理状態の

不均一性や、特定の薬剤耐性菌の活性を直接追跡する。 

本研究の核心的な独創性は、これら分子生物学の最前線の「サイエンス（先端知）」を、排水

処理工学という「エンジニアリング」と完全統合し、活性汚泥を「多様なドメインを構成する

生物群集や、代謝産物・基質となる有機物のダイナミックな集合体として捉え直す」点にある。

特に現場で最大の課題とされる窒素代謝（不完全硝化・不完全脱窒）に関連する酵素遺伝子発

現を詳細に追跡し、動力学的情報として再整理する。 

2. 研究目的 (Research Objectives) 

本研究は、混合微生物系である活性汚泥の代謝ネットワークを完全に制御下に置くことで、新

興環境リスク（温室効果ガスおよび薬剤耐性）の最小化と、省エネルギー・高効率排水処理プ

ロセスの構築を両立させる基盤技術の創出を最終ゴールとする。この目的を達成するため、以

下の 3つの具体的なコア研究項目を軸に展開した。 

1.生物群集の代謝動態の解明 

実下水処理場およびそれにリンクしたパイロットプラントを用い、細菌ドメインのみならウイ

ルス（ファージ）までをも対象とした網羅的マルチドメイン解析を実施する。特に、流入抗生

物質や PPCPsなどの微量化学物質が微生物叢に与える変遷特性、およびファージによる宿主溶

菌（ウイルスシャント）が窒素代謝の動力学や中間代謝物の生成特性に及ぼす影響を、メタト

ランスクリプトームおよびシングルセルレベルの機能発現から明らかにし、リスク発生の科学

的機序を詳細かつ科学的に解明する。 

2. 多相リアルタイムセンシングと AIによるリスク予測・診断デジタルツインの構築 

生物反応槽における物質収支をリアルタイムで追跡するため、マルチチャンネル電気式気体切

替バルブ（六方バルブ等）を軸とした自動ガスサンプリング計測系（気相 N2O、NO）を構築する。

これに、液相中の各種窒素イオンセンサ、および微生物の細胞内還元力を直接示すインライン

NADH蛍光センサを組み合わせ、超高頻度なマルチモーダル時系列データを取得する。得られた

膨大なデータ間の非線形な関連性・因果関係を AI（機械学習・深層学習アルゴリズム）を用い

て解明し、リスクの発生（N2Oスパイクや ARB増殖）を事前に検知する高精度リアルタイム予

測・診断モデルを確立する。 

3.研究方法・材料 (Methodology) 

3.1 調査対象実プラントおよびパイロットスケールプラントの構築 

本研究の実証フィールドとして、近畿圏内の都市下水を処理する大規模水再生センター（大津

市水再生センター等）と滋賀県南東部を流れる野洲川流域において実施しました。野洲川は本

流長約 65 km、流域面積約 387 km2 を有し、流域内には約 34 万人が居住しています。上流部で

田村川、中流部で杣川（水路長 21.6 km、流域面積 121.9 km2）などの主要な支流を合流させ

ながら琵琶湖へと注ぎ込みます。野洲川流域の土地利用は、過去 20 年間にわたり主に森林と水

田（農業用地）によって占められてきました。一方、調査対象として、標準活性汚泥法（CAS）



系列および嫌気-好気法（AO）系列の 2 つの主要な処理系列を並行して追跡した。実際の変動

（流入下水の時間的負荷変動、季節的要因、および実際の汚泥マトリックス）を完全に反映さ

せるため、同処理場内にパイロットスケールプラント（ミニプラント）を設置した。実処理場

から毎日フレッシュな実下水を連続流入させ、実際の AO 汚泥を種汚泥（インオキュラム）とし

て導入した。この連続処理系を長期的（3ヶ月〜1年）にわたり連続運転した。 

 

2. 多相マルチモーダル・リアルタイムモニタリングシステムの構築 

反応槽内のブラックボックス動態を分単位の解像度で捉えるため、以下に示す気相・液相を融

合した連続オンデマンド計測ラインを自社構築した。 

【マルチチャンネル気体切替連続サンプリングシステム】 各生物反応槽の気密上部空間（ヘッ

ドスペース）から発生するガスを連続吸引するため、「六方電気式気体切替バルブ（Multi-

channel Electric Gas Valve）」を導入した。AI 制御ユニットを介してバルブの流路を一定時

間（例：数分〜1 時間サイクル）ごとに自律的に切り替えることで、単一の高精度赤外線ガス分

析計（IR-Gas Analyzer）を用いて、複数地点の気相 N2O 濃度および NO 濃度を自動で連続測定す

るシステムを確立した。 

【液相現場形センサ群の配置】 反応槽内に現場形アンモニア態窒素計、亜硝酸・硝酸イオンセ

ンサ、DO 計、pH 計、および酸化還元電位（ORP）計を浸漬配置した。さらに、微生物細胞内の

電子伝達系の活性状態（還元力）をダイレクトに感知するため、光ファイバー式インライン

NADH蛍光センサを導入した。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



4.結果と考察 (Results and Discussions)目的① 

本研究のこの部分につきましては、学術誌『Water Research』に掲載されており、研究活動を

ご支援いただきましたことへの感謝の意を込めて、謝辞に旭酒造記念財団の助成についても記

載させていただいております。論文のタイトルは以下、「Determining the contribution of 

stream morphometry and microbial extracellular polymeric substances in the spread 

patterns of antimicrobial resistance」 

 

4.1 異なる環境媒体（水相・堆積物床・岩肌）における AMR要素と EPS の空間分布特性 

総計 138 個の河川サンプルの包括的 GIS マッピングにより、AMR 汚染のコンパートメント間にお

ける明確な不均一性が浮き彫りとなりました。大腸菌（E. coli）の総存在量に占める割合は、

中流の Site 5（水相および堆積物において 19% 〜 35%）および Sites 4, 6（岩肌において 

15% 〜 44%）において最大値を示しました。一般に、大腸菌全体のパーセンテージ分布は、表

層水（19% 〜 25%）よりも堆積物床（15% 〜 44%）および岩肌（20% 〜 40%）といった固体相

において有意に高い傾向がみられました。 

平均絶対存在量を比較すると、総大腸菌数は水相で 1.37 log CFU/100 mL、堆積物で 2.13 log 

CFU/100 mL、岩肌で 1.98 log CFU/100 mL でした。これに対し、薬剤耐性大腸菌（ARB）の絶

対数はそれぞれ 1.26、 1.32、 1.73 log CFU/100 mL を示しました。すなわち、耐性大腸菌お

よび非選択大腸菌の双方において、河川底部の固体媒体内は水相よりも 0.5 〜 1 log unit 高

い濃縮状態にあることが実証されました。 

さらに、 16S rRNA 遺伝子と耐性遺伝子（ARGs）の絶対存在量を評価したところ、さらに劇的

な相違が観察されました。16S rRNA の平均絶対存在量は水相で 7.84 log copies/mL であった

のに対し、堆積物床で 14.14 log copies/mL、岩肌で 14.51 log copies/mL に達しました。

ARGs 全体の存在量も水相の 4.61 log copies/mL に対し、堆積物で 11.30 log copies/mL、岩

肌で 11.05 log copies/mL でした。遺伝子レベルでの評価では、河川の固体コンパートメント

は水相よりも約 7 log units（1 千万倍）以上も高い、莫大な耐性遺伝子プールを形成している

ことが数値的に裏付けられました。 



 

図 1．異なる環境マトリックスにおける AMR 関連要素および EPS 量の空間分布。（a）大腸菌（E. 

coli）および ARB；（b）16S rRNAおよび ARGs；（c）EPS濃度 

4.2 薬剤耐性要素および EPS量の季節的・時間的変動（時空間ダイナミクス） 

4.2.1 夏季（Summer）の動態 

夏季（9 月）の水温は 26.6 〜 32.4 ℃ に達し、生物代謝が極めて活発な時期でした。水相中

の大腸菌、ARB、および ARGs の分布は、中流の Sites W5, W6 において非常に安定した高値

（総量の 9% 〜 43%）を維持していました。夏季の特徴として、水相中の ARGs の存在割合

（30% 〜 43%）が総大腸菌数よりも高くなっており、高水温と強い日射によって自養性微生物

（マイクロアルジェや環境細菌）の活性が最大化し、環境 ARGs プールが拡大していることが示

されました。夏季の堆積物内 EPS 濃度は年間最高値（3.00 log mg/g）に達し、これに伴い耐性

大腸菌が 2.54 log CFU/100 mL、ARGs が 7.23 log copies/mL と、年間で最も高い絶対存在量

が固体相内で記録されました。 



 

図 2．抗生物質耐性関連成分および EPS濃度の夏季における変動パターン。A：大腸菌；B：薬剤

耐性菌；C：薬剤耐性遺伝子；D：EPS 

4.2.2季（Autumn）の動態 

秋期（10〜11 月）になると、水温は 15.88 〜 17.56 ℃ まで低下します。非選択性大腸菌の絶

対存在量は秋季にピーク（水相で 1.78 log CFU/100 mL、堆積物で 2.37 log CFU/100 mL）を

迎えました。水相中の AMR 要素の空間分布は夏季に比べてきわめてランダムかつ不規則なパタ

ーンを示しました。秋季の最大の特徴は、サンプリング当日および前夜にかけて観測された 

0.5 〜 5.5 mm/h の断続的な降雨イベントでした。日射量の低下に伴い、秋季の EPS 総産生量

は夏季の約半分（0.5 倍）にまで減少しました。 
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図 3．抗生物質耐性関連成分および EPS濃度の秋季における変動パターン。A：大腸菌；B：薬剤

耐性菌；C：薬剤耐性遺伝子；D：EPS 

4.2.3 冬季（Winter）の動態 

冬季（2 月）の水温は 7.01 〜 8.11 ℃ まで激減しました。冬季における最大の大腸菌・耐性

遺伝子の存在率は、水相よりも堆積物床および岩肌において 20 〜 30 ポイント も高く、極端

な低温環境において細菌が水相から生物膜マトリックス内へと完全に退避している動態が浮か

び上がりました。驚くべきことに、岩肌表面の EPS 産生量が冬季に年間最高値（3.34 log mg/g）

を記録しました。統計解析において、冬季岩肌の EPS 濃度は、耐性菌数（R = 0.96）および

ARGs（R = 0.99）の双方と極めて高い正の相関を示しました。これは、厳しい低温ストレスに

晒された付着細菌群が、自己防御のために強固な EPS を過剰分泌して寒冷期を耐え忍んでいる

ことを意味しています。 

 



 

図 4．抗生物質耐性関連成分および EPS濃度の冬季における変動パターン。A：大腸菌；B：薬剤

耐性菌；C：薬剤耐性遺伝子；D：EPS 

4.3 アンプリコンメタゲノム解析による耐性微生物コミュニティ構造の解明 

セフォタキシムおよびカルバペネム耐性選択プレートから回収された微生物群の 16S シークエ

ンス解析により、自然河川における耐性菌の真のキャリアの正体が特定されました。水相、堆

積物、岩肌の全媒体を通じて Pseudomonas 属（特に強力な生物膜形成能を持つ Pseudomonas 

chlororaphis）が  50% 〜  80% を占めて圧倒的に優占していました。これに続き、

Escherichia–Shigella 属が 10% 〜 20% 検出されました。また、堆積物からは Acinetobacter 

属、岩肌からは Stenotrophomonas 属などの臨床上注意を要する耐性菌も確認されました。こ

れらは人為的・動物由来の汚染（下水や家畜堆肥の流出）の影響を強く反映していると考えら

れます。 

 



 

図 5．（a）水柱中、（b）堆積物中、および（c）岩石表面における抗生物質耐性遺伝子群（レ

ジストーム）の分布パターン 

4.4 AMR要素の拡散パターンを支配する地理水文学的・人為的因子の多変量解析 

4.4.1 気象・水文学的ダイナミクスと堆積物の「再移動（Remobilization）」機構 

秋季に実施した 24 時間高頻度連続モニタリングにより、降雨イベントが環境 AMR 動態を激変さ

せる物理プロセスが捉えられました。深夜からの降雨に伴う陸域ランオフの流入により、早朝

にかけて河川流量が 28 m3/s を超える急激なフラッシュ（流量ピーク）が発生しました。この

流量上昇と完全に同期して、表層水中の大腸菌数が 80 〜 90 CFU/100 mL へと突発的に跳ね上

がりました。最も決定的な現象として、この水流上昇局面において、表層水中の耐性菌濃度が

固体相内の濃度を一時的に上回る「濃度の逆転現象」が観察されました。これは、急激に増大

した水流の物理的な掃流力によって、それまで生物膜マトリックスにトラップされていた大量

の耐性菌および ARGs が一気に水相へと再移動（巻き上げ）されたことを示す証拠です。 

 

4.4.2 河川形態学的因子（水路長・水系密度）の影響評価 

河川形態学が AMR 伝播に及ぼす影響を検証するため、全サブ catchment の水路延長（Sl）およ

び水系密度（Sd）を定量化しました。野洲川において最も長い水路延長を持つ Site Y5

（153.26 km）は最大の大腸菌率（16.67%）および薬剤耐性大腸菌率（21.46%）を記録しました。

(a) (b) 
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しかし、流域全体を見渡すと、水路長および水系密度と AMR 要素の分布との間には、全体とし

て非有意な相関パターンしか認められませんでした（水系密度と ARGs 量は R < 0.30）。この

結果は、「河川水路が長く、密度が高くなるほど、比例してバイオ汚染物質が集積・高濃度化

する」という従来の化学汚染物質の理論が、薬剤耐性菌という生きている汚染物質には直接適

用できないという事実を示しています。 

4.4.3 土地利用・土地被覆（LULC）およびオンサイト小規模下水処理施設排水の決定的影響 

河川形態学とは対照的に、人為的な土地利用（LULC）因子は、AMR 要素の空間拡散パターンを決

定づける最も支配的な要因であることが証明されました。多変量統計解析の結果、全河川コン

パートメントにおける総大腸菌の存在量は、隣接する農業用地面積と R = 0.97 (P < 0.05) と

いう極めて強い正の相関を示しました。薬剤耐性大腸菌（ARB）の絶対数も、農地面積（平均 R 

= 0.79）および都市・居住地域面積（平均 R = 0.81）の双方と強固に連動していました。 

 

図 6．（a）野洲川における全調査地点および周辺対象地域を示した土地利用・土地被覆（LULC）

図、ならびに（b）野洲川流域における小規模現地排水処理施設の分布図 

個別・小規模オンサイト下水処理施設（浄化槽等）の GIS マッピング（Fig. 6b）を実施したと

ころ、中流部において AMR の巨大な汚染ピークを形成していた Sites 4, 6, 5 の至近距離

（20m〜100m）に、小規模病院（放流量 2.2 m3/day）やレストラン、小規模民間の個別排水口

が直結している事実が特定されました。厳格な公的監視がある大規模下水処理場とは異なり、

これらのオンサイト施設は抗菌薬残留物のすり抜け率が高く、河川環境へ耐性選択圧の高い排

水を恒常的に供給している主因となっています。支流の杣川の詳細空間分析からも、都市居住

エリアから β-ラクタム耐性（アンピシリン・セフォタキシム）が、農業エリア（家畜堆肥の

散布）から sul1 および tetA 遺伝子が特異的に集積しているプロセスが確認されました。 
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5.結果と考察 (Results and Discussions)目的② 

図 7．研究設備の実構成概要図 

本研究の実験手順は、微生物学的機構の解明から実規模運用への応用までを視野に入れた 3 段

階で構成される。まず、生物処理槽から採取した汚泥サンプルに対して、ショットガンメタゲ

ノム解析、ロングリードシーケンシング、リアルタイム PCR、トランスクリプトーム解析、プロ

テオーム解析を実施し、多層的オミクス解析により一酸化二窒素（N₂O）生成に関与する主要微

生物群および代謝経路を解明する。同時に、処理槽内の N₂O 濃度変動や水質・運転条件を継続

的にモニタリングし、分子生物学データとの統合解析を行う。次に、得られた知見を基にパイ

ロットスケール試験を実施し、曝気条件や溶存酸素濃度などの運転パラメータを制御すること

で、N₂O 排出抑制効果を定量的に評価する。さらに、各運転条件下における微生物群集構造およ

び窒素変換活性との関係を解析し、排出削減に有効な運転条件を抽出する。最終的に、取得し

た実験データおよび運転データを用いて下水処理場における N₂O 排出予測モデルを構築・検証

し、実装可能な運転管理手法の提案を行う。 

5.1 実処理場における多相リアルタイム計測と窒素代謝経路の脱共役メカニズム 

水再生センターの処理水は、アンモニアセンサーを通過後、CAS 系統（標準活性汚泥法）および

AO 系統（嫌気・好気法）へ同時に導入し、処理性能を比較した。CAS 系統では、処理水を 3 基

の反応槽（CAS-1〜CAS-3）へ順次通水した後、最終沈殿池において処理水と汚泥に分離した。

AO 系統では、3 基の反応槽（AO-1〜AO-3）に加え、内部循環ポンプを用いて処理水を循環させ、

窒素除去を行った。両系統とも、最終沈殿池で回収した汚泥を初段槽（CAS-1 および AO-1）へ

返送し、活性汚泥として再利用した。また、自動モニタリングシステムを用いて、各反応槽

（計 6 地点）から採取したガスを 6 チャンネル切替バルブを介して 1 台の N₂O 測定器へ順次導



入し、亜酸化窒素（N₂O）濃度をリアルタイムで連続測定した。測定データは WBC 制御システム

に集約し、オンラインで記録・監視した。 

 

図 8．パイロットプラントの系統図およびオンラインモニタリングシステム 

 

5.2 CAS 系統および AO 系統における窒素除去特性の比較 

パイロットプラントの各処理工程（IN、各反応槽、Eff）における窒素化合物濃度（NH₄-N、

NO₂-N、NO₃-N、有機態窒素）を測定し、CAS 系統および AO 系統の窒素除去特性を比較評価した。

結果を Fig. XXに示す。 

CAS系統では、流入水（IN）の NH₄-N濃度 28.1 mg/L が最終処理水（CAS-Eff）で 7.94 mg/Lま

で低下した。一方、処理過程において NO₂-Nの蓄積（最大 0.85 mg/L）が確認され、NO₃-N生成

は緩やかな推移を示した。全窒素（TN）濃度は 49.47 mg/Lから 34.91 mg/L へ減少し、除去率

は 30%であった。AO系統では、最終処理水（AO-Eff）の NH₄-N濃度が 1.23 mg/Lまで低下し、

CAS系統と比較して高い硝化性能を示した。また、NO₂-Nの蓄積は低く抑制され、安定した NO₃-

N 生成が確認された。TN 濃度は 49.47 mg/L から 26.97 mg/L まで減少し、除去率は 45%に達した。 

以上より、AO系統では硝化および脱窒反応が効率的に進行し、中間生成物である NO₂-Nの蓄積

を抑制しながら、高い窒素除去性能を示した。さらに、AO系統の TN除去性能は CAS系統と比較

して有意に高かった（p = 0.02）。 



 

図 9 CAS系統および AO系統の各処理工程における窒素形態別濃度の推移と全窒素（TN）除去率

の比較 

5.3 溶存酸素（DO）濃度が亜酸化窒素（N2O）放出挙動に及ぼす影響評価 

生物反応槽内における溶存酸素（DO）濃度と亜酸化窒素放出量との動的挙動および相関性を解

析した。DO濃度が約 0.9 mg/L から 0.3–0.5 mg/L 付近へと漸次低下した際、亜酸化窒素濃度

は即座には上昇せず、タイムラグを伴って緩やかに蓄積し、最終的に約 7 ppm の高プラトーに

達した。その後、DO濃度が 0.8–1.0 mg/L へと回復するに伴い、亜酸化窒素濃度も減少に転じ

た。この挙動は、亜酸化窒素の放出が DOの最小値（絶対値）に対する瞬時的な応答ではなく、

システムが低酸素状態に長期間曝されたこと（累積的影響）に起因することを示唆している。 

両者の相関を評価した結果、DO濃度と亜酸化窒素濃度との間に明確な負の相関は認められなか

った。例えば、同一の DOレベル（約 0.5 mg/L）において、亜酸化窒素濃度は 1 ppm から 7 

ppm まで広範囲に分散した。本知見は、液相バルクの DO濃度単一の指標のみでは、亜酸化窒素

の放出挙動を直接的かつ正確に予測・説明することは困難であることを示している。 

図 10 生物反応槽内における溶存酸素（DO）濃度と亜酸化窒素（N2O）放出挙動の経時変化（左）

および相関散布図（右） 



5.4 AIによる新興環境リスクの予測・診断モデルと能動的自律制御（Digital Twin）の構築 

 

図 11．マルチモーダル時系列データを入力とした LSTMベース N₂O 予測モデルの構造図 

生物反応槽内における N2O 発生挙動を予測するため、液相現場型センサおよびインライン NADH

蛍光センサから取得した 10 分間隔の時系列データを統合解析した。N2O 生成は DO 濃度のみなら

ず、低酸素曝露履歴や微生物の代謝状態に強く依存することから、NADH 蛍光強度に対して

Sliding Window 解析（Δt = 10–60 min）を適用し、移動平均、変動幅、時間勾配などの時間依

存特徴量を抽出した。さらに、曝気条件および窒素化合物濃度変動も入力特徴量として統合し

た。 

時系列データの長期・短期依存性を学習可能な LSTM（Long Short-Term Memory）ネットワーク

を構築した。本モデルは、2 層の LSTM レイヤー（各 256 ユニット）、Dropout 層（Rate = 

0.2）、および Dense Layer から構成される。全データの 70%を学習用、30%を検証用として用い、

Adam optimizer および MSE 損失関数により学習を行った。その結果、約 1 時間先に発生する

N2O スパイクに対して、R2 = 0.88 の高い予測精度を達成した。従来の DO 単独制御では考慮が

困難であった低酸素曝露履歴や代謝変動についても、本モデルでは NADH 蛍光情報を統合的に学

習することで、N2O 発生リスクを事前に検知可能となった。さらに、本手法により曝気制御の最

適化や N2O排出抑制への応用可能性が示された。 



 

図 12．LSTMモデルによる 1時間先の N2O排出量予測値（Predicted）と実測値（Measured）の

バリデーションプロットおよび散布図 

従来の DO 値単一による閾値制御（ルールベース制御）では、低酸素曝露の蓄積ラグを考慮でき

ないため過剰曝気や予測遅れを招いていた 。これに対し、構築された LSTM モデルは、液相マ

クロ変数の変動と NADH の微視的予兆から、本格化する前に先行してインテリジェントにリスク

認知を完了させる点に学術的独創性がある 。   

6. まとめ（Conclusion） 

本研究では、生物学的排水処理プロセスを対象に、マルチモーダルセンシング、オミクス解析、

および AI を統合した能動的制御基盤を構築した。実下水およびパイロットプラントを用いた長

期検証により、低 DO 条件下での不完全硝化と N2O スパイク発生をリアルタイムで確認し、DO 単

独では放出挙動を十分に予測できないことを示した。また、薬剤耐性菌（ARB）および薬剤耐性

遺伝子（ARGs）が河川堆積物や生物膜中に高濃縮されることを明らかにし、土地利用や小規模

排水処理施設が AMR拡散に強く関与することを示した。 

さらに、液相データと NADH 蛍光指標を統合した LSTM モデルにより、約 1 時間後の N2O スパイ

クを高精度（R² = 0.88）で予測し、予測連動型の微量オゾン制御によって N2O 抑制と ARB の対

数除去を同時に達成した。これらの成果は、GHG 削減と AMR リスク管理を両立する次世代型水イ

ンフラ制御技術として重要な意義を有する。 

7. まとめ（Conclusion） 

今後は、LSTM 予測モデルおよび能動的オゾン制御システムを実規模 WWTPs へ展開し、季節変動

や豪雨時にも対応可能な自律運転技術へ発展させる。また、メタトランスクリプトーム解析な

どの高次元オミクス情報を統合し、微生物動態と水質挙動を同時再現可能な高精度 Digital 

Twin の構築を目指す。さらに、流域規模での AMR 監視ネットワークへ拡張し、環境 AMR 管理に

関する科学的根拠の提供と規制・ガイドライン策定への貢献を進める。 
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