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要	 約	 	 油脂のメタン発酵の効率を高めるために、嫌気性長鎖脂肪酸分解微生物群集の馴養を行

い、オレイン酸分解によるメタンガス化の効果を確認した。長鎖脂肪酸分解に寄与するSyntrophomonas

属と古細菌が多く存在する長鎖脂肪酸分解微生物群集(LDMC)を作製でき、本LDMC添加による牛脂のメ

タン発酵では、LDMC無添加のメタン発酵に比較して高い収率、且つ、３倍速い速度でのメタンガス化

が可能となった。さらに、本LDMC添加型メタン発酵を、食肉処理場の従来法である好気活性汚泥処理

の前段に導入することについて試算した結果、年間の排水処理にかかる消費電力の99.6%が削減でき、

それに伴うCO2排出量も年間494.4トンの削減が可能であることが示された。 
 
キーワード: 嫌気性分解，長鎖脂肪酸（LCFA）、牛脂、LCFA分解性微生物群集、メタン生産 

受領日: 13.02.2018.  受理日: 20.04.2018. 
日本畜産環境学会誌 No17 (1) pp46-57. 2018 

                                                                                           
 

緒	 言 
持続可能な社会構築の上で、	廃棄物の有効

活用による循環型社会システムへの移行が

強く求められている。2015年フランスで開催

されたCOP21では、2020年以降の温室効果ガ

ス排出削減等のための新たな国際枠組みを

定めた「パリ協定」が採択され、これに伴い、

バイオマス資源の再利用、エネルギー化が求

められている1)。	

	 バイオマス資源のエネルギー化、とくに含

水率の高いバイオマスをエネルギー変換す

る技術としてメタン発酵がある。メタン発酵

は多種多様な微生物が共生して段階的に有

機物を分解し、その中間産物である水素、二

酸化炭素、酢酸をメタンに変換する生物化学

的方法である。	

	 含水率の高いバイオマスの一つである食

肉処理場廃棄物は高濃度の油脂を含み 2,	3)、	

油分解の好気性処理の困難さが課題となっ

ている。	食肉処理場の油脂の主成分は、長

鎖脂肪酸(long	chain	fatty	acid,	以下

LCFA)とグリセロールのエステル結合からな

る中性脂肪である。	食肉および食肉処理場

廃棄物中の代表的な LCFA としては、モノ不

飽和脂肪酸であるオレイン酸（C18：1）と飽

和脂肪酸であるパルミチン酸（C16：0）など

があげられる。		

	 しかし、	油脂のメタン発酵プロセスでは、

大きく２つの課題がある。つまり、	①LCFA

による酸生成細菌またはメタン生成古細菌

への阻害、②バイオマス表面への油脂または

LCFA の吸着による汚泥の浮上および菌体の

流出、である	4)。	LCFA による嫌気性細菌へ

の阻害は、細菌の細胞内外への物質輸送制限

によると言われる	5)。	また、LCFA の吸着に

よる阻害の影響は酸生成細菌群よりもメタ
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ン生成古細菌に対して顕著であり、メタン生

成古細菌の中では、酢酸資化性メタン生成古

細菌の方が水素資化性メタン生成古細菌よ

りも LCFA 阻害の感受性が強いといわれてい

る6,	7)。	

LCFA の阻害毒性は炭素鎖数および飽和度

に関係しており、飽和 LCFA よりも不飽和

LCFA の方がより毒性が強い 8,	9)。	LCFA の分

子中の二重結合の増加とともに1分子あたり

の表面積も増加するため、メタン生成古細菌

表面に吸着した際に、飽和脂肪酸に比べ不飽

和脂肪酸はより少ない分子数で菌体表面の

より多くの感受性領域を覆ってしまう 10)。	

したがって、不飽和脂肪酸であるオレイン酸

はパルミチン酸よりもメタン生成菌に対し

て阻害毒性が強いことが知られている11,	12)。		

LCFAはβ酸化経路で酢酸と水素に分解さ

れる13)。	しかし、LCFAのβ酸化は熱力学的

な理由から水素分圧が低い状態でのみ反応

が進行する14,	15)。	したがって、LCFAのβ酸

化分解には水素資化性メタン生成古細菌の

ような水素消費者と酸生成細菌との共生関

係が不可欠である16)。嫌気条件下でメタン生

成古細菌と共生関係を作り、LCFAを分解利用

できる細菌種は Syntrophomonaceae 科 16-21)、

もしくは Syntrophaceae 科 22)に分類される。

嫌気発酵槽に油脂またはオレイン酸 Na など

の LCFA を添加して長期間馴養をすることで

発 酵 槽 内 の 微 生 物 群 集 に お け る

Syntrophomonas属の割合が増加し、発酵系全

体での LCFA 阻害に対する耐性の獲得とメタ

ンガスへの変換効率の向上が可能になるこ

とも示されている23,	24)。		

	 しかし、馴養した汚泥を種菌として添加し

た際の有効性については報告されていない。	

さらに、メタン発酵系における不飽和 LCFA

の詳細な分解経路は明らかになっていない。		

	 本研究では、不飽和LCFAのメタン発酵にお

けるLCFA分解性微生物群集(LCFA	degradable	

microbial	community、以下LDMC)	の添加がも

たらす効果を明らかにすることを目的とし、

オレイン酸のメタン発酵におけるオレイン酸

馴 養 種 菌 群 集 添 加 の 有 用 性 お よ び

Syntrophomonas 属を中心とした微生物変動に

ついて解析を行なった。さらに、牛脂のメタ

ン発酵における LDMC 添加の効果を明らかに

し、その結果を用いて、食肉処理場の排水処

理へLDMC添加メタン発酵を導入する効果につ

いて試算して検討した。	

	

材料および方法	

1	LCFA 分解種菌の馴養	

	 LDMC は以下に示す 3 種類の原料から作製

した。	宮城県大崎市鳴子温泉地区で、食用

油を多く使用する飲食店Aのグリーストラッ

プからの排水、同じく食用油を多く使用する

飲食店Bのグリーストラップからの排水、お

よび鳴子温泉の家庭から排出される生ゴミ

を用いた中温メタン発酵槽（宮城県大崎市鳴

子温泉）の消化汚泥を採取した。それらに、

それぞれYeast	extract	4.0	g/l,	NaCl	3.0	

g/l,	Na2S	0.5	g/l,	L-システイン	0.5	g/l,	

および基質として脂質高含有食品残渣を加

え、	35°Cで110日間の嫌気性培養による馴

養を行った。飲食店 A、飲食店 B、中温メタ

ン発酵槽から採取した排水や消化液を馴養

して得られた種菌群集をそれぞれA、B、Cと

した。	

	

2	オレイン酸分解試験と化学成分分析	

2.1 で得られた種菌群集 A、B、C	をそれぞ

れ10mlに、メタン発酵用種菌90ml、オレイ

ン酸Naを2mM になるように100ml のバイア

ル瓶に投入し、	窒素置換後、	35℃で嫌気培

養を行なった。培養過程において pH を測定

した。メタン発生量は、バイオガス量をシリ

ンジで測定し、得られたバイオガス組成は

TCD 型検出器ガスクロマトグラフ(GC-8A、
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(株)島津製作所)を用いて測定した。	キャリ

アガスは窒素（牛脂試験ではアルゴン）を使

用し、カラム温度90	°C、注入孔温度	100	°C

に設定した。	カラムパックは Shincarbon	

ST(信和化工（株）)、クロマトパックは

C-R8A(（株）島津製作所)を使用した。		

Chemical	oxygen	demand(COD)は、溶存性

COD(dCOD)は HACH	Digestion	Solution	for	

COD	0–1500	ppm	Range(HACH)および吸光光度

計	DR/890(HACH)を用いて比色法で測定した。	

dCOD用のサンプルは孔径0.45	µmのメンブレ

ンフィルター(ADVANTEC)でろ過して使用し

た。		

	 VFA濃度はサンプルを孔径0.45	µmのメン

ブレンフィルター(ADVANTEC)でろ過し、High	

Performance	Liquid	Chromatograph	 (HPLC)	

(日本分光（株）、東京)を用いて測定した。	カ

ラ ム は RSpak	 KC-811 お よ び RSpak	

KC-G(Shodex)、検出器にはUV-2070	Plus(日

本分光（株）、東京)を使用した。溶離液には

3	mMのHClO4、反応液には0.2	mMのBTBおよ

び15	mMのリン酸水素二ナトリウムの混合溶

液を使用し、それぞれの流速は1.0	ml/min、

1.5	ml/min、カラム温度60	°C、波長445	nm

に設定した。		

LCFA分析は培養0、2、4、9、14日目に注

射針を装着したシリンジを用いて	発酵液約

3	ml	をサンプルとして引き抜いた。引き抜

いた発酵液サンプルを15	mlチューブに入れ、

−20	°C で冷凍保存、凍結乾燥処理後に、

One-step	method をもとにしてサンプルに含

まれる脂肪酸の抽出およびメチルエステル

化を行った。	まず遠沈管に凍結乾燥処理を

施したサンプル、内部標準物質としてトリコ

サン酸(C23	:	0,（株）東京化成、東京)	1	ml、

BF3 メタノール	2	ml、およびヘキサン	4	ml

を入れ、100	°Cのウォーターバスで2	時間

煮沸し、脂肪酸の抽出およびメチルエステル

化を行った。室温で冷却し、ヘキサン	1	ml、

MilliQ水	2	mlを加えて良く撹拌した後、838	

G(2500	rpm)で 3	分間遠心分離を行い、脂肪

酸メチルエステルを含むヘキサン層のみを

回収し、分析試料とした。この分析試料をキ

ャピラリーカラム(Select	FAME,	0.25	mm,	

100	m,	Agilent,	California)を装填したガ

スクロマトグラフィー(GC-2014,（株）島津

製作所、京都)を用いて脂肪酸組成分析を行

った。分析条件は150℃5	min、150–230℃/min、

230℃	10	min、230–250°C–4℃/minの昇温プ

ログラムで、キャリアガスにはヘリウムを用

いた。標準物質にはスペルコ社製のspelco37,		

bacterial	FA,		PUFA-3 を用い、それぞれの

リテンションタイムから各脂肪酸の同定を

行った。		

	

3	微生物解析	

	 微生物解析は、培養0 日目と14 日目で行

なった。発酵液サンプル200μl から DNA を

抽出した。DNA 抽出には Power	Soil	DNA	

Isolation	Kit(MO	BIO	Laboratory社)を用い

た。		

培養過程前後の微生物群集についてLCFA分

解に寄与すると報告されている、	

Syntrophomonas属および古細菌群(メタン生

成古細菌と近似)の定量を real-time	PCR 法

にて計測した。real-time	PCR の分析には、

Thermal	 Cycler	 Dice®	 Real	 Time	 System	

Single(タカラバイオ（株）,滋賀)を用いた。

Syntrophomonas 属に特異的なプライマーは

Forward	プライマーに Synm678	 (CCWGGTG	

TAGCGGT) 、 Reverse	 プ レ イ マ ー に

Synm-738(TCAGGGYCAGTCCAG)を用い、Taqman	

プローブに Synm-696(TGCGTAGAAATCAGGAGG	

AAYACCAGT)を作成した23)。PCR反応液量を25	

µlとし、Probe	qPCR	Mix(タカラバイオ（株）,

滋賀)	12.5	µl、濃度 20	µM の Synm-678F,	

Synm-696,	Synm-738R をそれぞれ 0.25	µl、

滅菌 MilliQ 水 9.75	µl、抽出 DNA サンプル
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2.0	µl となるよう調整した。温度条件は

95	°C	10	分の加熱処理を行った後、熱変性

の95	°C	10	秒とアニーリング及び伸長反応

の 60	°C	30	秒処理を１サイクルとして 35	

サイクルを行った。古細菌は 16S	rRNA 遺伝

子を標的としたプライマー	1106F	(TTW	AGT	

CAG	GCA	ACG	AGC)	と1378R	(TGT	GCA	AGG	AGC	

AGG	GAC)を用いた 25)。PCR 反応酵素液に

MightyAmpTM	for	Real	Time(SYBR®	Plus)(タ

カラバイオ（株）,滋賀)	12.5	µl、濃度10	µM

の 1106F,	1357R をそれぞれ 1.0	µl、滅菌

MilliQ水9.5	µl、抽出DNAサンプル1.0	µl

となるよう調整した。PCR温度条件は95	°C	

10	分の加熱処理を行った後、熱変性の

95	°C	10	秒とアニーリングの57	°C	10	秒、

伸長反応を72	°C	8	秒処理を１サイクルと

して 50	サイクルを行った。PCR 反応後、融

解曲線分析を行った。	分析温度条件は初期

熱変性 95	°C	15	秒、60	°C	30	秒の後、

60–90	°Cまで0.5	°Cずつ上昇させ、各段

階で 5	秒固定し、最後に 90	°C	15	秒とし

て行った。		

	

4	LDMCを用いた牛脂のメタン発酵	

	 実際の現場状況に合わせて食肉処理場で排

出される牛脂をメタン発酵することにした。

牛脂中には、50%のオレイン酸、23%のパルミ

チン酸、8%のステアリン酸、7％のパルミトレ

イン酸、12%のその他が含まれている。100	ml

容バイアル瓶に、メタン発酵用種菌80	mlと牛

脂50μlを添加した。それに、本実験で作製し

たLCFAの分解効果が高いLDMC	20mlを添加し、

35℃で6時間の振とう培養をおこなった。また、

無添加区ではイオン交換水20mlを添加した。

35℃で６時間の振とう培養を行なった後、

35℃で20日間の静置培養を行い、LDMC添加区

と無添加区での培養過程におけるメタン生成

量を比較した。	

	

5	食肉処理場へのLDMCを活用したメタン

発酵の導入効果の評価	

	 食肉処理場排水のデータを参考に試算を行

なった26)。本食肉処理場では、最大1800	m3/日

の排水が流入し、その水質はBOD1500mg/l、ノ

ルマルヘキサン抽出物500	mg/lとなっている。

好気性排水処理をする場合とメタン発酵を導

入した場合の排水処理にかかる電力量を比較

した。活性汚泥処理における排水処理コスト

は、	東京都の下水処理にかかる電力の区部下

水道156kWh/千m3と、区部の下水道の流入水BOD

（139mg/l）と処理後のBOD(2mg/l)値からBOD

除 去 あ た り の 消 費 電 力 を 試 算 し て

（1.1387kWh/lgBOD除去）用いた27）。本試算で

は排水のBODとCOD値を同等と仮定した。発電

能力は60%のメタンガスを含むバイオガス1m3

あたりで2	kWh発電できるものとして試算した。

また、メタン発酵については、1m3のバイオガ

スを生産するために使用する消費電力量が

0.3559	kWh/m3biogasを用いて試算した28)。消

費電力にCO2排出係数は、東京電力の2016年度

の値の0.474	kgCO2/kWhを用いた。また、消費

電力コストは20円/kWhとした。比較条件は、

①排水を全て好気性処理するもの、	②排水を

先にLDMC導入メタン発酵でバイオガス発電し

て残りの排水を好気性排水処理するもの、	

③LDMC無添加メタン発酵で発電と好気性処理

を行う、３条件で比較した。	

 
結果および考察 

1		LCFA 高含有食品で馴養した種菌群集

添加によるオレイン酸のメタン発酵	 	

	 Fig.1に培養前後のCODcr減少量を示す。種

菌群集AとCをそれぞれ添加した区（A区、C

区）で、種菌無添加の対照区に比較して２倍

以上多くCODが減少した。それに対して種菌

群集Bを添加したB区では、対照区に比較し

てもCODの減少が少なかった。	 	

Fig.2に累積メタンガス量を示す。培養14	
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日目までの累積メタン発生

量はC区がもっとも高く、

無添加の対照区に比較して

約5倍高いメタンガスが発

生した。また、C 区ではメ

タンガス発生時期も早く、4

日目以降急激にメタンガス

が発生したのに対し、その

他の区では、4 日目以降も

非常に緩やかにメタン生成

が生じた。	

Fig.3にLCFA分解の結果

を示す。オレイン酸の分解に

伴い、パルミチン酸が検出さ

れ、その後パルミチン酸も分

解された。C区では他区に比

較してオレイン酸分解が培養

2日目にすでに始まり、初期

濃度の37%が減少したのに対

し、対照区、A区、B区では、

2日目ではオレイン酸の減少

が見られなかった。培養4日

目には、どの区もオレイン酸

濃度は同程度に分解された。

一方、パルミチン酸について

は、C区では培養9日目でほ

とんど検出限界値に近づいた

のに対し、対照区では0	.11	

mg/g検出され、A区、B区で

もそれぞれ0.19	mg/g、0.24	

mg/gと存在した。よって、C

区ではパルミチン酸の分解も

他区に比べて早かった。	 	

Fig.4 より、酢酸濃度は、A

区では約 3500	mg/L の酢酸が

蓄積し、	対照区でも約 2260	

mg/Lの酢酸が検出された。一

方、C区では、培養14日目に	
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Fig.1	Decrease	in	COD	a<er	14	days	of	anaerobic	digesAon	for	oleic	acid. 
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おいて 1500	mg/L 検出され、	他区に比べ最

も低かった。A区や対照区での酢酸の蓄積は、

酢酸が速やかにメタンガス化していないこ

とが原因と考えられる。	

LCFAの吸着による代謝阻害の影響は、酸生

成細菌群よりもメタン生成古細菌に対して

顕著であり6)、とくに酢酸資化性メタン生成

古細菌の方が水素資化性メタン生成古細菌

よりも LCFA 阻害への感受性が強いといわれ

ている29)。	 これらのことから、LCFA分解が

遅かった対照区や A 区では	酢酸資化性メタ

ン菌の LCFA による阻害が高かったことが考

えられ、	C区では、オレイン酸やパルミチン

酸の分解が早かったことから、	酢酸資化性

メタン菌の阻害が他区より少なく、	酢酸の

蓄積が最も低かったと考えられる。	

既往研究では、	オレイン酸の中間分解産物

としてパルミチン酸の蓄積が確認されてお

り30)、		対照区やA区、B区と同様の結果と

なった。しかし、C 区ではパルミチン酸の分

解も早かった。LCFAのβ酸化分解には、水

素資化性メタン生成古細菌のような水素消

費者と酸生成細菌との共生関係が不可欠で

あることが知られる14)。また、メタンガス発

生量の結果からも、	C区ではメタンガスの発

生時期が早く、発生量も高かった。これらの

結果より、C 区の種菌には、水素資化性メタ

ン生成古細菌が、その他の区に

比較して多く存在した可能性が

考えられた。	

	

2		種菌群集 A、B、C の

Syntrophomonas属および古

細菌の微生物量	

	 Fig.5にrealtime	PCRによる

Syntrophomonas属および古細菌

のコピー数の結果を示す。	

	 これらの結果より、	C 区では 14 日目の

Syntrophomonas属のコピー数が、	他区に比

較して高く、対照区の約２倍高かった。また、

古細菌のコピー数についても	C 区で最も高

いことが明らかになった。この原因は、これ

までの酢酸濃度の結果(Fig.4)やメタンガス

量の結果(Fig.2)も踏まえると、	C 区には酢

酸資化性のメタン菌も存在し、	それらが増

殖したのに対し、	他区では	酢酸資化性メタ

ン菌が LCFA の阻害を受けて増殖できなかっ

た可能性が考えられた。また、オレイン酸分

解 や パ ル ミ チ ン 酸 分 解 に は 、	

Syntrophomonas 属と水素資化性メタン菌の

共生関係が必要とされることから 16,	18,	20)、	

オレイン酸分解の早かった C 区では、	水素

資化性メタン菌の数が多かった可能性も考

えられた。以上より、C 区の微生物群集を、

以後、LCFA分解微生物群集としてLDMC(LCFA	

degradable	microbial	community)とした。	

	

3	LDMC を用いた牛脂のメタン発酵	

	 Fig.6 に牛脂を用いたメタンガス生成量を

示す。オレイン酸を50%含む牛脂のメタン発

酵でも、	LDMC無添加区に比べてLDMC添加区

においてメタンガス発生量が多くなり、ガス

発生量の改善が見られた。無添加区では5日

目まで、	ほとんどメタンガスが発生しなか

ったのに対し、	添加区では3日目にすでに	
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高いメタンガスの発生量が認められている。

両区の5日目までのメタン収率は、無添加区

では2%であったが、LDMC添加区で50.45%で

あった。これより、LDMC添加区は、無添加区

に比べてメタンガス発生速度も速いことが

わかった。またFig.7の酢酸濃度の結果から、	

無添加区では徐々に酢酸が増加して	培養10	

	

日目には	150	mg/l の酢酸の急激な増加が見

られたが、LDMC添加区では酢酸の蓄積が見ら

れなかった。		

	 これらのことから、LDMC添加によってメタ

ン発酵で課題となるラグフェーズの改善、	

酢酸の蓄積も抑制され、速やかなメタンガス

化が可能になっていた。	
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	 牛脂の場合にはオレイン酸ナトリウムと

異なり、可溶性ではなく水の上に浮き上がっ

てスカムをつくりやすい。本研究で得られた

LDMC は可溶性のオレイン酸ナトリウムに対

してだけでなく、不溶性の油に対しても十分

に効果を発揮することが明らかとなった。ま

た、	プラトーに達するまでの分解速度は、

LDMC 添加区では無添加区の約 3 倍速かった

ことから、リアクターの必要体積を3分の１

に縮小することが可能であることが示され

た。	

	

4	食肉処理場の排水処理における LDMC

添加メタン発酵の導入効果	

	 Table	1に試算した評価結果を示す。食肉

処理場の 1800	

m3/日の排水を

すべて従来法

の好気性処理

で行う場合、	

１日の BOD 負

荷 量 (1500	

mg/L)と処理目

標 100mg/l よ

り,除去しなけ

ればならない

BOD量は、1800

×103	l/日×

(1.5-0.1	g/l)=2520×103	g/日=2520	kgBOD/

日となり、東京都下水道の実績より、1kg の

BOD 除去にかかる活性汚泥の消費電電力量が

1.1387	kWh/1kgBOD 除去量であることから

BOD 除去にかかる電力は 2520	kgBOD/日×

1.1387	kWh/1kgBOD除去量≒2869.5	kWh/日と

なり、それに伴うCO2排出量はCO2排出係数が

0.474kg/CO2/kWh（東京電力）から 2869.5×

0.474＝1360.14	kg	CO2/日となった。一方、

LDMC 添加メタン発酵を導入する場合では、	

流入有機物 1800×103	l/日×(1.5	g/l)	

kgBOD/日=2700	kgBOD/日の 50.45%がバイオ

ガス化して残り半分は好気性排水処理とな

る。バイオガス発電では、BOD=CODと仮定し、

また、1kgCODあたりのメタンガス化は理論値

が0.35	m3/1kgCODより1362.2×0.35≒476.8	

① 

② 

③ 

	Aerobic	treatment 

Anaerobic	diges0on	with		
LDMC	and	aerobic	treatment 

Anaerobic	diges0on	without		
LDMC	and	aerobic	treatment 

power	consump0on	
(kwh/day) precondi0ons CO2	emission	

(kgCO2/day) 

2869.5	 1360.14 

12.1 5.74 

2756.2 1306.44 

Cost	of	power	
consump0on	
(yen/year) 

20,947,350 

20,120,260	 

88,330 

Table	1	Evalua+on	on	introduc+on	of	anaerobic	diges+on	to	water	treatment	in	a	slaughterhouse.	
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Fig.7	Concentra7on	of	acetate	during	anaerobic	diges7on	for	beef	tallow. 
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m3/日のメタンガスが生産される。通常、バイ

オガスはメタン濃度60%,	CO2	40%なので、実

際に得られたバイオガス量は 476.8	m3/日÷

0.6=794.6	m3/日となり、発電量は、1m3のバ

イオガスあたり 2kWh の発電量が得られるこ

とから794.6×2=1589.2	kWh/日となる。バイ

オガス生産にかかる消費電力量の差引きが

1589.2-282.8=1306.4	kWh/日のプラスとなり、

好気性排水処理にかかる消費電力量が

1318.4	kWh/日のマイナスとなることから、

LDMC 添加メタン発酵と好気性排水処理にお

ける全体の消費電力量は 12.1	kWh/日と

99.6％の削減となり、CO2 排出量は 5.74	

kgCO2/日となった。LDMC無添加のメタン発酵

の場合には、	流入有機物の2%しかバイオガ

ス化できないので、2700×0.02＝54	kgCOD	

54×0.35÷0.6＝31.5	m3/日（バイオガス量）、

31.5	m3/日×2	kwh/	m3＝63.0	kWh/日の発電

量、31.5×0.3559	kWh/m3＝11.2	kWh/日の運

転電力消費量、さらにメタン発酵全体の生産

電力と消費電力の差し引きは 63.0-11.2＝

51.8	kWh/日の生産量となる。	よって、好気

性排水処理にかかる電力は	2808.0kWh が消

費され(マイナス)との関係で	これらすべて

の合計の消費電力量は2756.2kWh/日になり、

CO2排出量は 1306.44	kgCO2/日となった。年

間の排水処理にかかる CO2排出量は、従来法

の好気性排水処理のみに比較すると、

(1360.14	 kgCO2/ 日 -5.74	 kgCO2/ 日 ) ×

365=494.356	kgCO2/年≒494.4	トン CO2/年	

削減可能であることが試算された。	

	 従来の好気性排水処理のみの場合には、

COD 除去にかかる電力コストは年間にすると

2869.5×365×20=20,947,350円/年間であり、

また、LDMC無添加のメタン発酵では、2756.2

×365×20=20,120,260	円/年間となるため、

ほとんどメリットが出ない。一方、LDMC添加

メタン発酵の導入では、12.1×365×

20=88,330	円/年間となった。よって、好気

性処理の前段に LDMC 添加メタン発酵を導入

することで、	年間の排水処理にかかる電力

コストは、従来法の好気性排水処理のみに比

較すると約20,859,020円(99.6%)削減可能で

あることが試算された。従来のメタン発酵シ

ステムの場合には、食肉処理場にメタン発酵

を導入するメリットがなかった。しかし、

LDMC 添加のメタン発酵によって、LCFA 分解

の課題が解決されることで大きな経済的な

メリットが生まれるとともに、排水処理にか

かる CO2排出量を大きく削減できる可能性が

想定された。	

	

                  まとめ 
本研究では、LCFA 分解嫌気性微生物群集

(LDMC)を作製し、油脂のメタン発酵における

効果と食肉処理場の排水処理にメタン発酵

を導入する効果を試算して検討した。	

1)メタン発酵の消化液を馴養した種菌群集C

では、Syntrophomonas属と古細菌の存在量が

高いことがわかった。	

2)種菌群集Cをオレイン酸のメタン発酵や牛

脂のメタン発酵に添加することで	無添加に

比べて5倍高いメタン生成量を得たため、こ

の種菌群集CをLDMCとした。	

3)食肉処理場からの排水処理にメタン発酵

を導入する場合には、LDMC無添加のメタン発

酵では排水処理にかかる消費電力量を大き

く下回る発電量しか生産できなかったが、	

LDMC 添加メタン発酵では、	好気性排水処理

にかかる消費電力量とメタン発酵で得られ

る発電量がほぼ同等であると試算された。	

	 以上より、	LDMC 添加メタン発酵システム

は油脂のメタン発酵の高収率化に有効であ

り、	今後、現場適用に向けた利用法の検討

により、油脂を含む排水処理のコストの低減、

再生可能エネルギー生産、CO2 削減に大きく

貢献できる可能性があるものと考えられた。	
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 	  To increase the efficiency of the methane fermentation of fats and oils, the effects of a long-chain fatty acid 
degradable anaerobic microbial community on methane production from oleic acid were investigated. It was 
possible to culture a long-chain fatty acid degradable microbial community (LDMC), with Syntrophomonas and 
archaea contributing to long-chain fatty acid decomposition. The methane production from beef tallow during 

anaerobic digestion with added LDMC was higher than that without LDMC. In addition, three times rapid methane 
production from beef tallow in anaerobic digestion with LDMC was obtained compared to that without LDMC.  
Furthermore, by introducing the methane fermentation system with LDMC before the conventional aerobic 
activated sludge wastewater treatment system in a slaughterhouse, the electricity consumption of the wastewater 
treatment system was decreased by 99.6%. Results showed that CO2 emissions could be reduced by 494.4 tons per 

year.  
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