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研究成果の概要（和文）：植物の生育及び形質発現には植物体内外に棲息する共生微生物群集が影響している。本研究
ではこの共生系のモデル化及びセンシング手法の研究として、センサネットワークによる環境時系列データ、メタゲノ
ム解析によるバレイショ葉内共生微生物相の時系列データとハイパースペクトルカメラによる葉面画像時系列データの
同時収集、さらに半導体レーザー光照射による蛍光画像測定に挑戦した。共生微生物相の時系列データからは、いわゆ
る「善玉菌」と「悪玉菌」が競争しながら大きく変動する現象が見られ、この複雑な変化は生態系の一般モデルでほぼ
記述できた。また環境に依存する可能性が見られ、環境データ同時収集の重要性が裏付けられた。

研究成果の概要（英文）：Growth and phenotypic expression pf plants are affected by Microbiome in plant 
tissues. We challenged to modeling of the symbiotic systems and optical sensing methods. Environment data 
by a sensor network, microbiome abundances by meta-genomics and hyper-spectrum images are collected as 
time series data successfully. Moreover fluorescence imaging induced by semiconductor Laser devices was 
tried. The time series data of microbiome shows a competitive phenomenon between so-called “good 
bacteria” and “bad bacteria”. The most dynamics in the competitive phenomenon could be modeled by the 
general ecosystem model, and partially it seems affected by environmental factor. This result means 
importance of simultaneous collection of environmental data.

研究分野：農業環境・情報工学

キーワード： 共生微生物　植物　適応複雑系　一般化Lotka-Volterra方程式　センサネットワーク　光環境　ハイパ
ースペクトルイメージング　レーザー蛍光
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 

ルーメンや土壌等における Microbiome 研究
の初期段階では「多様性」を指標とした研究
がなされ、種々の知見が得られた。その後、
次世代シーケンサの登場によって微生物群
集の網羅的測定が可能となり、微生物群集と
植物個体との強い相互作用は「共生関係」と
して理解されつつある。今後は、環境と共生
系の関係性の解明がPlant Phenomics研究及び
革新的な植物生育環境制御技術の開発に重
要と考えられ、そのための簡便な計測手法が
必須である。 

近年、植物共生微生物の分析手法が開発さ
れ[1]、共生微生物群集が植物の遺伝子型や肥
料等の環境因子等の影響を強く受けること
が明らかにされている[2]。同時に、野外にお
ける環境情報をリアルタイムで収集するこ
とを可能にするフィールドサーバ等が活用
され始めており[3]、共生微生物分析法と合わ
せた統合的解析が可能となりつつある。さら
に、多波長で撮影できるカメラの超小型・低
コスト化が進み、UAV（小型無人航空機）や
超小型衛星に搭載して利用できるようにな
った。そのため、光と共生微生物群の関係の
解明がもたらす学術的意義及び農業技術開
発等への波及効果は極めて大きい。 

 

２．研究の目的 

光が光合成系のエネルギーとしてだけで
なく、信号として植物の生理反応と有用共生
微生物系に大きな影響を与えるという最近
の研究報告[4]に注目し、光と共生微生物群集
の関係性の解明の観点から光センシング手
法の萌芽的な研究を行う。 

例えば、植物の生育及び形質発現には植物
体 内 外 に 棲 息 す る 共 生 微 生 物 群 集
（Microbiome）が影響している。この共生微
生物群集は DNA による同定が進み、その主
要種は特定色素を有することが分かった。こ
の色情報から共生系及び植物の栄養状態等
に関する光計測ができる可能性がある。また、
色素は一般に光受容体として機能するため
生育制御に活用できる可能性があり、光質を
他の環境因子と同時に計測制御することで、
この共生系の計測制御ができると考えられ
る。 

 

３．研究の方法 

（１）センシング手法の開発 

北農研芽室研究拠点圃場の土壌水分等の
データをフィールドサーバ（図１）で構成し
たセンサネットワークによって収集すると
同時に、UAV（ドローン）による撮影を一定
間隔で行った（図２）。ハイパースペクトル
カメラはサイズ及び重量が大きいため、フィ
ールドサーバへの内蔵及び UAV への搭載は
難しい。そこでMEMSによる超小型分光セン
サ（浜松ホトニクス、C11708MA、測定範囲：
640 ～ 1050 nm）とハイパースペクトルカメ
ラを用いた圃場実験を行い、比較した（図３）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

図１ ジャガイモ群落内に設置したフィー
ルドサーバ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図２ UAVによる画像データ収集 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図３ ハイパースペクトルカメラ（左図）と
MEMSセンサ（右図）によるスペクトラムデ
ータの同時測定 

 

スペクトラムデータだけでは植物共生微
生物群集の計測のための情報量が十分得ら
れない可能性がある。そのためには特定波長
で励起したときの蛍光が追加的な情報源と
して考えられる。そこで、RGB３波長のレー
ザーを内蔵する PC 用超レーザープロジェク
タ及びレーザーポインタを小型・安価な光源
として利用したとき、蛍光スペクトラムデー
タが得られるかどうかの評価実験を行った。
ハンディタイプのレーザープロジェクタは
RGBの半導体レーザーを光源としており、３
波長で照射する領域をソフトウェア的に制
御できることから、蛍光データが得られると
様々な利用方法が可能になることが期待さ
れる。 

さらに、群落内の光環境新たな光センシン
グ技術の開発に向けて、多波長センサ（RGB+

近赤外）の開発を行った。 

 



（２）時系列データの収集 

対象サンプルはジャガイモとした。2013年、
北海道農業研究センター芽室拠点圃場にお
いて、ジャガイモ品種「キタアカリ」を、畝
間 75cm、株間 30cm、早期培土で栽培した。
施 肥 設 計 は N:6.4, P2O2:16.0, K2O:11.2, 

MgO:54.0 (kg/10a)とした。 

葉のサンプリングは、塊茎の肥大が始まる
着蕾期から地上部が枯れ始める黄変期まで
毎週行った（図４）。また、同時に UAVで空
撮を行った（図５）。 

サンプリング日は、2013 年 6 月 28 日、7

月 8 日、7 月 16 日、7 月 22 日、8 月 2 日、8

月 12 日であった。いずれも降雨の無い午前
中(11～12 時)に圃場にてサンプリングした。
サンプリングは生育の異なる畦端の株を避
け、当日の圃場全体を見て平均的な生育をし
ている 6株より異常の少ない 1枝を選び、サ
ンプリング地点がランダムになるよう実施
した。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図４ ジャガイモ群落の経時的変化 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図５ UAV で撮影した画像（○はサンプリン
グした個体） 

 

室内に持ち帰った枝から複葉を取り外し、
異常部分があればトリミングを行いハイパ
ースペクトルカメラで撮影した。撮影は複葉
毎に行い、撮影終了後株毎にまとめて－25℃
にて凍結保存し植物共生微生物群集の解析
に用いた。スペクトルデータの取得および微
生物多様性解析には小葉部分のみを使用し
た(葉柄部分は廃棄した)。 

植物共生微生物群集の解析のため、株別に

上位から下位までの葉を１つにまとめて液
体窒素で粉砕処理し、細菌細胞濃縮法により
粉状になった葉粉砕物から細菌細胞の抽出
精製を行った。得られた細胞画分から全 DNA

を抽出し、これを鋳型 DNAとして 16S rRNA

遺伝子のライブラリーの構築と次世代シー
クエンスを行った。得られた配列データにつ
いて配列解析用ソフト Qiimeを用いて編集及
び解析作業を行い、葉共生細菌群集の多様性
を評価した。 

 

４．研究成果 

 ハイパースペクトルカメラ等による新たな
測定手法、共生微生物の非線形ダイナミクス
の解析、メタボロミクス研究との連携などに
挑戦し、以下のような可能性と方向性を見い
だした。これを踏まえて、科研費や JST 

CREST等へ応募することができた（科研費は
採択）。 

 

（１）スペクトラム測定 

6月28日の撮影終了後データを確認したと
ころ光量不足によると考えられるデータの
欠落が生じていたことから、7 月 8 日の撮影
より、光量を増やして撮影した（図６、図７）。 
撮影条件が同じ 7 月 8 日から 8 月 12 日の

データを比較すると、波長 620nm当たりをピ
ークに波長 530～740nm 付近の割合が経時的
に減少していた。 

また、株内でも下位葉から上位葉にかけて
連続的に変化していた。サンプリング時期が
遅くなる程、株内の複葉間では連続的な変化
が乱れ、同日サンプリングの株間ではばらつ
きが大きくなる傾向にあった。これは生育前
期では光合成産物が用いられ地上部の生育
が旺盛で生育段階が比較的そろっていたの
に対し、生育中期以降では光合成産物の塊茎
への移行が活発となり、塊茎着個数等の内的
要因や病害等の外的要因の影響により地上
部の生育状態の差が大きくなったためと考
えられた。 

ハイパースペクトルデータと葉共生細菌
の多様性、植物代謝産物との詳細な解析を実
施するための解析手法について検討中であ
るが、時間的変化が大きく見られた。このこ
とから、直接、共生細菌を検出できなくても
代謝産物等の変化から評価できる可能性が
考えられた。 

そのため、他のメタボロミクス研究グルー
プとの連携を図り、同一サンプルで NMR 及
び質量分析によるメタボロミクス解析を行
った。その結果、スペクトラムと同様、大き
な変化が見られた。これらの知見については
新たな研究課題として科研費、JST CREST等
に応募した。 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図６ スペクトラムの測定例 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図７ 一次微分したスペクトラムの例 

 

（２）植物共生微生物群集の解析 

各週あたり 6株の微生物多様性の平均とし
ては、ライブラリーの充実度を示す指標であ
る Coverage（新たにシークエンスを解析した
場合に同一配列が出現する可能性を示す指
数）は、全てのライブラリーについて約 95%

以上が得られ、実験データ量としては十分で
あると考えられた。 

また、生育前期（6月下旬）、中期（7月）、
後期（8 月）の生育段階に応じて推定種数や
多様性指数は大きく変動し、多様性指数につ
いては生育中期（7 月下旬頃）に最大になる
傾向が観察された。系統解析の結果、各週 6

株の平均値としては生育初期と後期はアル
ファプロテオバクテリアの割合が非常に高
い（約 80％以上）ことが明らかにされた。 

イネやダイズなどの植物共生系において、
低栄養状態ではアルファプロテオバクテリ
アが優占化することが知られている。本課題
のジャガイモの場合、塊茎の栄養に依存して
いる生育初期や光合成産物の大部分が塊茎
に移行すると考えられる生育後期において
は、ジャガイモの葉は低栄養状態だと考えら
れ、これらのことが生育初期と生育後期のア
ルファプロテオバクテリアの高い割合の原
因として考えられた。 

一方、生育中期は、アルファプロテオバク
テリアとガンマプロテオバクテリアがほぼ
拮抗状態にあり、これら２綱で全多様性の約
90％以上を占めていた。 

さらに興味深いことに、株別の詳細な多様
性解析の結果から、生育中期（7 月頃）のジ
ャガイモの葉の共生細菌の多様性は株単位

でアルファプロテオバクテリアあるいはガ
ンマプロテオバクテリアのいずれかの綱が
優占化していることが明らかとなった。 

イネやダイズの共生細菌群集では低窒素
と高窒素条件においてアルファプロテオバ
クテリアとガンマプロテオバクテリアが拮
抗関係を示すことが知られていることから、
本研究におけるジャガイモの葉の共生細菌
群集におけるアルファプロテオバクテリア
とガンマプロテオバクテリアの拮抗関係も
葉の植物代謝成分の変動が反映されている
可能性がある。 

植物代謝成分の変動はハイパースペクト
ルカメラによる葉面の分光光度測定の結果
にも反映される可能性がある。これらの可能
性について検証するため、ＮＭＲなどによる
植物代謝成分の網羅的な解析結果やハイパ
ースペクトルカメラの測定結果について、葉
共生細菌の多様性データとの間の相関性を
株レベルにおける詳細な解析を検討中であ
る。 

 

（３）センシング手法の開発と評価 

①スペクトラム測定 

 実圃場において、ハイパースペクトルカメ
ラ（図３左）とMEMS分光センサによるスペ
クトラムデータの同時測定したデータを比
較したところ、測定範囲（640 ～ 1050 nm）
において、両者のデータは良く一致した（図
８）。個体群としてのセンシングであれば、
MEMS 分光センサで代替できることが分か
った。 

このMEMS分光センサは小型・軽量かつ安
価であるため、UAVへの搭載及びセンサネッ
トワークへの組み込みによって膨大なデー
タが収集できると考えられ、フィールドにお
けるハイスループット・フェノタイピング手
法として活用できる可能性がある。 

 

②超小型半導体レーザーによる励起 

 日中での測定を想定し、通常光下でレーザ
ープロジェクタのレーザー光を照射したと
きの葉からの反射光のスペクトラムを
MEMS 分光センサで測定した（図９）。励起
光（RGB）によってスペクトラムのパターン
が異なっており、半導体レーザーを UAV 及
びセンサネットワークに組み込むことで、新
たな情報を取得できる可能性が見られた。 

また、励起光の種類を増やすことでさらに
多くの情報量が得られると考えられた。そこ
で、波長の異なる近赤外等のレーザーポイン
タを用いた測定実験を行ったところ、それぞ
れの波長で異なるパターンが見られた。 

 超小型半導体レーザーは 10W 程度の大出
力のものが安価に入手可能となってきてお
り（数万円程度）、フィールドにおいて収集
可能な情報量を大幅に増やす手段として有
用と考えられる。 

 

③光環境モニタリング 



 群落内における光質モニタリングのため
２波長光センサ（赤色と近赤外）とデータロ
ガーをポリカーボネイトプラスチックケー
スに格納し設置した。ところが、農薬散布作
業時にトラクタに踏まれ、隙間から水が入っ
て測定できなくなっていた。野外に種々のセ
ンシングデバイスを設置するとこの種の問
題が多発することから、４波長（RGBと近赤
外）の光センサを内蔵したフィールドサーバ
を開発した（図１０）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図８ ハイパースペクトルカメラ（上）と
MEMSセンサ（右下）によるスペクトラムデ
ータの比較（色の違いは反復を示す） 

 

 

 

 

 

 

図９ RGB レーザー光で葉表面を照射した
ときのスペクトラムの測定例（グラフの色は
励起光の RGBを示す） 

 

 

 

 

 

  

 

  

 

 

(a)故障した測器    (b)光センサを内蔵 

図１０ 故障した測器及び多波長光センサ
を内蔵したフィールドサーバ試作機 

 

（４）植物共生微生物群集のモデリング 

本研究で得られた計測データは、土壌水分、
地温等の環境データ、UAVで撮影した画像デ
ータ、ハイパースペクトルカメラによるスペ
クトラム画像データであり、さらに多波長レ
ーザー光励起によるスペクトラム画像、生育
環境中の光環境データなどが加わった。 

これら説明変数の情報は膨大であるが、そ
の一方、目的変数である共生微生物群集に関
するデータは６回分であり、サンプル数は説
明変数に比べて桁違いに少ない。そのため、
主成分分析、LDAなど、次元を削減する解析

手法を適用するのが一般的である。しかし、
本来、非線形なレスポンスやダイナミクスを
有する生物現象において、線型モデルで次元
を削減するのは好ましくない。ニューラルネ
ットワークによって解析する方法を試みた
が、サンプル数が不十分であった。少ないサ
ンプルによる解析・予測を行う方法として、
汎用非線形モデルの適用を試みた。 

アルファプロテオバクテリアとガンマプ
ロテオバクテリアはいわゆる「善玉菌」及び
「悪玉菌」と呼ばれ、両群が競争しながら変
動していた。そこで、善玉菌、悪玉菌、その
他 の ３ 群 か ら な る モ デ ル を 一 般 化
Lotka-Volterra 方程式で記述し、実測データを
用いてデータ同化を行った。 

一般化 Lotka-Volterra 方程式は個体群の競
争（共生）、ロジスティック的成長の一般モ
デルであり、本研究で扱う植物共生微生物群
集との相性は良い。一般化 Lotka-Volterra 方程
式はニューラルネットワークを特殊解とし
て含み、十分に多くの隠れユニット（自由変
数で記述される個体群）を持たせると任意の
連続変数を近似できる。逆にユニット数を減
らすと柔軟性が極めてなくなり、構造の抽出
には有用である[5]。ただし、局所解に陥りや
すくなるため計算量は膨大になる。 

３群からなる非線形モデルの未知変数は
各群間の相互作用係数（９変数）と各群の生
長率（３変数）であり、このモデルでどこま
で近似できるかを調べた。変数の数に比べて
サンプル数が少ないが、このモデルは非線形
モデルであり、変数の値が特定の値でないと
発散するなど極端な挙動をするため、線型モ
デルに比べて実際の自由度は極めて小さい。 

実測値とモデルの計算値の２条誤差が最
小になる変数の組み合わせを遺伝的アルゴ
リズムで求めた結果、図１１のようになった。 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図１１ ３群微生物相動態の実測値とモデ
ルによる計算値（実線：観測値、点線：計算
値、黒：善玉菌、青：悪玉菌、赤：その他） 

 

遺伝的アルゴリズムでは大域最適解を探
索できるが、初期値等を変えながら長時間、
最小化計算を行っても、どうしても一致しな
い部分が残った。このことは３群に固有する
性質だけでは説明できない外的要因がある
ことを示唆しており、外的要因としては環境
変動あるいは宿主である植物体側の要因（植
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物代謝成分の変動）が考えられた。そこで、
環境要素の追加したモデルによる解析を現
在、実施中である。ただし、モデル中の変数
を増やすとシステム同定に要するサンプル
数は大幅に増加するため、本研究で検討した
光センシング手法の実用化等によって、サン
プル数のスケールアウトを図る必要がある。 
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