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研究成果の概要（和文）：マメ科モデル植物ミヤコグサを用いて，植物種内に生じる遺伝的な差異が根微生物群
集に与える影響を明らかにし，またどのような遺伝的差異が微生物と関連しているのかを検証した。本研究から
植物種内の遺伝的差異が根微生物群集に与える影響は小さいことが示されたものの，Rhizobialesや
Burkholderialesは少数の遺伝子座の違いに有意に関連していた。このことから，根微生物群集を構成する大部
分の微生物は植物種内の遺伝的な違いに依存していないが，一部の，特に植物との密接な関係が報告されている
微生物においては植物の遺伝的差異に感受性高く反応していることが明らかとなった。

研究成果の概要（英文）：Using the model legume plant Lotus japonicus, we investigated the effects of
 genetic differences within a plant species on root microbiome and examined which genetic 
differentiations were associated with these microbes. Although our study found that the impact of 
genetic differentiation on root microbiome was small, Rhizobiales and Burkholderiales were 
significantly associated with differences at a small number of genetic loci. This suggests that 
while most of the microbes constituting the root microbiome do not depend on genetic differences 
within the plant species, some microbes, particularly those known to have close relationships with 
plants, are highly sensitive to the plant's genetic differences.

研究分野： 植物-微生物相互作用，進化生物学

キーワード： 植物-微生物相互作用　QTL解析　16S アンプリコンシーケンス

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
持続可能な農業を推進する上で，植物と土壌微生物の関係を理解することは不可欠である。本研究より，従来植
物の生育に密接に関連していることが報告されているRhizobialesやBurkholderialesの微生物が，植物の少数の
遺伝子座に依存していることが明らかとなった。これらの結果は，植物にとって有益な植物-微生物相互作用を
司る遺伝基盤を遺伝学手法を用いて明らかにすることが可能であることを示唆しており，また将来的には育種的
に有益な相互作用を選抜することも可能になると考えられる。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
植物と土壌微生物群集の相互作用は，植物の生産性に極めて大きな影響を与える (van der 
Heijden et al. 1998)。土壌微生物群集は，植物にとって有益な共生者から不利益な寄生者まで多
様な微生物より構成される (Finkel et al. 2017)。そのため，土壌微生物群集との相互作用の多く
は，植物の生産性を高めると考えられているものの，ひとたび群集が変化すると植物にとって不
利益な作用に変貌する (Berendesen et al. 2012)。しかし，現在までに菌根菌や窒素固定細菌な
ど個々の微生物と植物の相互作用については，相互作用機構や遺伝的基盤が詳細に明らかにな
りつつあるものの，個々の微生物が群集として植物とどのような相互作用をするのか未だほと
んど明らかになっていない。 
 植物と土壌微生物群集の相互作用は植物の遺伝子型 (G), 土壌に含まれる微生物群集 (M), 
生育する環境 (E)の 3 つの要素が複雑に絡み合いながら植物の根の内部や周囲に特有の微生物
群集を形成し，植物の生育に影響を及ぼす。今までに多くの研究がこれらの要素の効果を報告し
ているが，実際の野外環境においてはこれらの要素を正確に評価することは困難であった 
(Weinert et al. 2011; Bulgarelli et al. 2012; Lundberg et al. 2012: Peiffer et al. 2013)。そのため，
どの要因が植物の生育に特に重要なのかを明らかにするためには，これらの要因を分離し互い
の組み合わせ効果を考慮して植物の生育への影響を評価することが必要であった。加えて，植物
と土壌微生物群集の相互作用が植物のどのような遺伝的分化に規定されているのかも未だほと
んど明らかになっていなかった。 
 
２．研究の目的 
本研究では植物と土壌微生物群集の相互作用がどのように植物遺伝基盤を介して制御されるの
かを明らかにすることを目的として，以下2つの問いにアプローチした。 
1: 植物と土壌微生物群集の相互作用は植物の遺伝的差異の影響を受けているのか？ 
2: 植物と土壌微生物群集の相互作用はどのような遺伝的分化により規定されるのか？ 
 
３．研究の方法 
[I] 植物と土壌微生物群集の効果を正確に評価するための in vitro 実験系の確立 
本実験には，マメ科のモデル植物であるミヤコグサ Lotus japonicus とその近縁種 L. burttii を
含んだ 9 系統と東北大学大学院生命科学研究科附属の灌水生態系野外実験施設の圃場土壌より
抽出した微生物群集を用いた。灌水生態系野外実験施設においては，2017 年から 2019 年まで
の 3 年間にわたって塩水灌漑を施した高塩分圃場と隣接した非加塩圃場が利用可能であり，本
研究ではこれら 2 つの圃場から抽出した土壌微生物群集とこれらを混合した微生物群集，およ
び微生物群集非存在の 4 条件を用いた。また，環境条件として塩分添加と非添加の環境を作成
し，全 72 組み合わせで合計 749 個体を生育させた。そして，生育後の植物成長量を測定，根微
生物群集を 16S アンプリコンシーケンスを用いて検出し，統計解析を通して G, M, E, およびそ
れらの交互作用の効果を評価した。 
 
[II] 土壌微生物群集との相互作用を規定する植物遺伝子座の探索 
本研究ではミヤコグサ Gifu 系統と L. burttii 系統，Gifu 系統と MG20 系統との間に作出された
2 種類の組み換え自殖系統 (Recombinant Inbred Lines; RILs)を用いた接種実験を行なった。接
種実験は[I]と同様の系を用い，Gifu-burttii RILs 67 系統 178 個体，Gifu-MG20 RILs 127 系統 
451 個体，およびそれぞれ両親 3 系統 73 個体，合計で 197 系統 702 個体に対して，同じく灌水
生態系野外実験施設加塩分圃場より採取した土壌微生物群集を接種した。そして，接種後 4 週間
の植物根微生物群集を 16S アンプリコンシーケンスにより根微生物群集を検出した．彫られた
根微生物群集を構成する微生物 (Amplicon sequence variants; ASV)と，Shah et al. 2016 により
報告されている RILs 連鎖ブロック情報を用いて QTL 解析を行ない，各 ASV の総体存在量と関



連する植物遺伝子座を探索した。 
 
４．研究成果 
[I]  
植物 9 系統 (G)，接種微生物群集 4 種類 (M)，生育環境 2 条件 (E) の 72 組み合わせにおける
接種実験の結果，植物の根微生物群集の大部分は土壌に存在する微生物群集 (M)と生育環境に
よって規定されていることが明らかとなった (図 1)。一方で，植物系統 (G)は有意だが小さな
効果のみ観察され，他効果との交互作用を考慮しても植物系統の効果は小さいと言える。対照的
に，植物の生育においては植物系統 (G)と生育環境の効果が大きく，土壌微生物群集 (M) の効
果は小さく，土壌微生物群集と植物系統の組み合わせ効果 (G×M) が土壌微生物群集単体の効
果を上回っていた。これらのことは，土壌微生物群集の違いに依存する大部分の微生物群集との
相互作用は植物の生育に大きな影響を及ぼさず，植物系統ごとに土壌微生物群集との相互作用
効果が大きく異なることを示唆している。また，これらの G×M および M 効果は植物地下部の
方が地上部に比べて大きいことから，微生物群集の効果は植物系統ごとに根から地上部へ緩衝/
促進されつつ広がっていることが示唆される。 

本研究成果は植物と土壌微生物群集の関係を活用する際には，植物系統間の違いを考慮する
必要があるという知見を提供する。これは持続可能な農業を目指しつつ農業生産を最大化する
際には必要不可欠な要素となる。また，これらの治験は農業だけでなく植物の保全や生態学研究
にも役立つ可能性がある。本研究ではどのような遺伝子型をもつ植物系統がどのような土着の
土壌微生物群集と出会うかどうかが，植物がその場所で生育するのに重要な要素であることを

示している。このような知見は特に絶滅危惧植物の生息域外保全を行う場合に役立てられる可
能性がある。 

 
 
[II] 
2 種類のミヤコグサ RILs を用いた接種実験を行い 702 個体の根微生物群集の調査を行った。ま
ず，両親種に限った多様性解析を行った結果，両親種同士でα多様性は有意な違いは観察されず，
β多様性を用いた nMDS 解析においても両親種として明確なクラスタは観察されず，個体間の
分散に内包されることが明らかとなった。一方で，Burkholderiaceae や Pseudomonadaceae など
９科においては，両親種間で頻度に差がある ASV が有意に偏って分布していることが明らかと



なった。加えて，RILs を用いた QTL 解析においても，Gifu-MG20 RILs では Rhizobiales と
Burkholderiales に属する 20 の ASV で何らかの植物遺伝子座との関連が観察され，Gifu-Burttii 
RILs においても同様に Rhizobiales や Burkholderiales に属する 42 の ASV との関連が観察され
た。また，これらの微生物との相互作用に関連していた遺伝子座は多岐にわたっていたものの，
複数の分類群にまたがって同じ遺伝子座で制御されていることが示唆される傾向が観察された。 

これらの結果をまとめると，Rhizobiales や Burkholderiales などの従来より根圏で植物と密接
な関係を築いている報告がされている微生物においては，植物種内や近縁種間に生じる遺伝的
な違いに対して，感受性高く反応していることが示唆される。また，複数の分類群にまたがる
ASVs が同じ遺伝子座と関連していることは，植物の遺伝的多型に伴った共通のパスウェイが複
数細菌に同様の効果をもたらす可能性が示唆される。今後はこれらの関連解析を微生物同士の
相互作用を考慮したモデルをもとに行うことで，より詳細に根微生物群集を規定する遺伝子座
やそのパスウェイが明らかになることが期待される。 
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