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研究成果の概要（和文）：根を取り巻く微生物群集の組成は根の影響を受けているが、植物体の遺伝子型の違いにより
、微生物群集の違いを引き起こす可能性がどの程度かは不明である。根圏に関する微生物のコミュニティが、植物の遺
伝子型に応じた多様性とその組成が明らかになれば、その情報を用いて有利な根圏組成物用作物ゲノムを育種すること
が可能となる。
本研究で、植物の遺伝子型に関連する微生物群集の組成は、イネ種や品種の系統発生的距離と相関していないことが明
らかになった。また、野生種が栽培種よりもその根圏に大きな影響を及ぼし得ることを示唆し、品種に依存するものよ
りも多様であった。

研究成果の概要（英文）：If the root-associated microbial communities are substantially different 
depending on the plant genotype, it may be possible to breed crop genomes for advantageous rhizosphere 
composition.　　As a first step to addressing these questions we surveyed a series of plant species and 
cultivars spanning the Oryza genus, growing them in the same nutrient-poor soil and assessing the 
composition of their rhizosphere and surrounding soil bacteria and archaea using 16s rDNA sequencing. We 
found that differences between microbes associated with differing plant genotypes were not correlated 
with phylogenetic distance of the Oryza species or cultivars.
Microbial populations associated with the rhizosphere of wild rice species were less diverse than those 
associated with cultivars, suggesting that wild species may exert a greater influence on their 
rhizosphere than cultivated species, and the ability to select rhizosphere microbes may have been eroded 
during rice domestication.

研究分野： ゲノミクス

キーワード： ゲノム　次世代シークエンス　メタゲノム　16ｓDNA　多様性　バイオインフォマティクス　イネ
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１．研究開始当初の背景 

Rhizosphere（根圏）は、根の影響下で微生

物を活性化し、微生物多様性を低下させる領

域である。根圏の植物に対する影響は、栄養

分の上昇と感染を抑制する。植物は根の周り

及び根の中に微生物叢を構築し、根圏の微生

物叢は、栄養分の取り込みと感染の抑制に影

響を及ぼす。根と根圏に生育する微生物群は、

植物からの浸出液による栄養供給だけでな

く植物の免疫システムの影響も同時に受け

る。土壌環境の状態に強く影響を受けるホス

ト植物の遺伝子型の影響を受けて、根におけ

る微生物群は成長する。ホスト植物の遺伝子

型は、特定の生物分類群の量的な増加に対す

る中心的な役割を果たす。選別を受けた作物

は、作物化と育種により、狭い遺伝子多様性

を持つ傾向にある。 

 現在、イネの品種は栽培化とそれに伴う選

択により遺伝的多様性が低下しており、その

ため根圏から受ける有益な影響が低下もし

くは欠落していることが推定される。植物根

圏微生物群は、ホスト植物の遺伝型の影響を

少なからず受けていると考えられる。栽培植

物では、その育種過程において、野生種に比

べると選別によるボトルネック効果により

遺伝的多様性が小さくなっている。もし、ホ

スト生物の遺伝的多様性の現象が根圏微生

物群の減少にも影響しているなら、野生種か

ら栽培種への遺伝子導入により、栽培種およ

び栽培種根圏微生物群の多様性を再導入出

来ることが期待される。 

すなわち、根を取り巻く微生物群集の組成は

根の影響を受けているが、植物体の遺伝子型

の違いにより、微生物群集の違いを引き起こ

す可能性がどの程度かは不明である。根圏に

関する微生物のコミュニティが、植物の遺伝

子型に応じた多様性とその組成が明らかに

なれば、その情報を用いて有利な根圏組成物

用作物ゲノムを育種することが可能となる。 

作物ゲノムは、品種育成栽培中に発生したボ

トルネックの影響を受けた遺伝背景を持っ

ている。その狭い遺伝背景が根圏関連微生物

群集の組成に制限を引き起こすかどうかも

不明である。そこで、異なる遺伝背景の影響

下でのイネ根圏微生物群集の微生物叢組成

の多様性を調べるために、栄養の乏しい土壌

で成長させた異なる遺伝背景を持つ野生種

と栽培種イネの根圏微生物叢の多様性を次

世代シークエンサーによるメタゲノムの手

法を用いて調査した。 

また、得られた結果は、野生イネ種の根圏微

生物群は、野生種が栽培種よりもその根圏に

大きな影響を及ぼし得ることを示唆し、品種

に依存するものよりも多様であった。これは、

根圏微生物を選択する能力は、米の栽培化を

通じて形成された可能性を示唆している。 

また、植物ゲノム遺伝型と 根圏微生物群組成

の関係を明らかにすることは、将来のゲノム

育種において、野生種の遺伝子を栽培品種に

導入すること際の有用な知見となり、根もし

くは根圏における微生物叢の最適化に有用で

あると考えられる。 

野生種には、栽培種に存在せず植物根圏の微

生物叢に影響するような遺伝子座がまだまだ

存在すると予測される。特に、植物の免疫に

関わる遺伝子は早く進化しており、野生種間

で大きな多様性を維持していることが期待で

きる。  

 

２．研究の目的 

本研究では、イネ在来種と野生種の染色体置

換系統を用いて、根圏微生物叢と植物体の相

互作用に影響を与える遺伝子座を見つける

ことを目的とする。本研究を通して、根圏微

生物叢の構築と変化の過程をホスト植物と

の関連を含めてゲノム生物学的アプローチ

から明らかにすることを目的に研究を進め

た。 

 



そのために、根圏微生物群とホスト遺伝型の

関係を調べるために、国立遺伝学研究所で系

統維持されているイネ野生種および栽培種

を用いて根圏微生物群の多様性を次世代シ

ークエンスによるメタゲノム解析を行うこ

とによって調べた。具体的には、もし、根圏

微生物群の多様性が、ホスト植物の遺伝子型

に影響されているならば、根圏微生物群の構

成を有利に変化させるような方向でのゲノ

ム育種が可能であると期待される。この目的

のために、同一の栄養条件下で栽培された野

生種および栽培品種イネの間で、異なる遺伝

子型による根圏微生物群の組成の多様性を

調べた。 

 
３．研究の方法 

本研究では、根圏微生物層の構成に、イネゲ

ノム上のどの領域が関わっているかを野生種、

在来種を用いて明らかにしていくことである。

この目的のために、イネ栽培種をバックグラ

ウンドにした染色体置換系統(CSSLs)を用い

た。これらの系統は、分子マーカーを用いた

選別により、野生種もしくは在来種の染色体

を栽培種ゲノム上に置換しており、全ゲノム

解析が可能なようにゲノム全域にわたり置換

が行われている系統が存在する。我々は、

Nipponbare/Kasalath を用いたCSSLsを用い

て研究を進めた。 

まず、最初の段階として、イネ野生種や栽培

品種を栄養の乏しい土壌で成長させ、その根

園微生物群集の組成を次世代シークエンサ

ーによるメタゲノムシークエンスから得ら

れた 16S rDNA の塩基配列を使用して、根圏

の微生物群集組成を土壌細菌と古細菌を含

めて調べた。 

その結果、植物の遺伝子型に関連する微生物

群集の組成は、イネ種や品種の系統発生的距

離と相関していないことが明らかになった。 

 
４．研究成果 
 

我々は、ホスト植物の遺伝型に影響される根

圏微生物群の構成の違いは、必ずしも、野生

種、栽培種の違いに関わらず、ホスト植物の

系統と関係しないことが明らかになった。ま

た、我々の結果は、野生イネの根圏微生物群

の多様性は栽培種の根圏微生物群の多様性

より小さいことを示している。言い換えると、

イネ野生種、栽培品種の系統関係と根圏微生

物群の組成に相関は見られなかった。また、

野生イネ種は、栽培イネに比べて、その根圏

微生物群への依存が高く多様性が小さくな

っていることが示唆された。また、育種にお

ける選択過程を通じて栽培種は根圏微生物

群の選別に対する能力が弱くなった可能性

が考えられた。 

また、例えば、ヒメトビウンカ抵抗性の遺伝

子は、Oryza officinalis から栽培品種に導

入されたように、これらの成果は、感染源の

変異や抵抗性が変異した場合に、感染症抵抗

性遺伝子の多様性が重要であることを示唆

するとともに、有用遺伝子探索の際の手がか

りになることが期待される。以上のことから、

野生種の遺伝子を栽培品種に導入すること

は、根もしくは根圏における微生物叢の最適

化に有用である可能性を指示する結果が得

られたと考えられる。 

 

 

Figure 1.D Measures of alpha diversity for 

individual cultivars Shannon’s 

diversity index for all samples arranged 

by cultivar and sample. Blue bars 

indicate cultivated rice samples 
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図２ サンプル間比較の主成分分析 

図３サンプル間の生物群の比較解析 


