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研究成果の概要（和文）：生態系内における生物間相互作用の研究は、従来、観察し易い地上の相互作用を対象
に行われてきた。本プロジェクトでは、研究が進んでいない地下生態系内の生物間相互作用に着目し、その複雑
相互作用ネットワークの根本的構造を、地上の生物間相互作用と比較した。一連の研究成果は、Nature 
Communications, Science Advances, Nature Ecology and Evolution, Nature Plantsといったハイインパクト
科学誌で出版された。

研究成果の概要（英文）：Plant and fungal communities are tightly linked with each other, forming 
complex webs of symbioses belowground. As feedbacks between plant and fungal community dynamics 
determine the productivity and stability of both natural and agricultural ecosystems, integrating 
the knowledge of ecological and evolutionary processes governing below-ground plant-fungus 
interactions is of particular importance. In a series of studies uncovering hyper-species-rich 
plant-fungus networks, we have found that not only mycorrhizal fungi but also various taxonomic 
groups of pathogenic and endophytic fungi form complex webs of interactions with diverse host 
plants. Such network data can be used for detecting statistical signs of symbiont-symbiont 
interactions within plant root systems, highlighting network-hub fungi that potentially organize 
whole microbiome processes.

研究分野： 生態学
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１．研究開始当初の背景 
 
 群集の安定性や種多様化の従来の研究で
は、目視で調査可能な動物や植物の群集を対
象に、理論の設計と検証が行われてきた。し
かし、地球上のどの生態系においても、極め
て多様な微生物が存在し、動物や植物と相互
作用しながら複雑な群集を構成している。こ
うした微生物群集に実証研究の網を広げる
ことができれば、これまでの群集理論や種多
様化の議論が生物全般に適用できるほどの
一般性を持つのか、それとも根本的な修正が
必要なのか、判断の試金石を提供できる。 
 広大なフロンティアである地下の微生物
群集を包括的に解析するため、研究代表は、
自動生物同定システムを核とする一連の最
先端技術開発プロジェクトを主導してきた。
次世代シーケンシングを用いたこのシステ
ムは、環境サンプル中のありとあらゆる生物
群の自動同定を可能にするだけでなく、微生
物をめぐる肉眼では研究不可能な生物間相
互作用を、群集全体レベルで一挙に解明する
能力を持つ段階に達していた。 
 
２．研究の目的 
 
 上記の技術群を用いて、地下生態系の生物
間相互作用ネットワークの構造を地上生態
系の相互作用ネットワークと比較し、両者が
根本的に異なる構造をもつのかどうか検証
することを目的とした。特に、植物と共生微
生物の相互作用ネットワーク着目した検証
を行った。 
 
３．研究の方法 
 
 DNA メタバーコーディング、ネットワーク
解析、分子系統解析等、さまざまな技術・主
将を統合し、植物と地下微生物の関係性の群
集構造および進化史に関する研究を展開し
た。統計解析手法や、ネットワーク指標につ
いて、独自開発を適宜行った。 
 
４．研究成果 
 
 地下に展開される植物と無数の共生微生
物群のネットワーク分析に成功し、Nature 
Communications 誌で成果を出版した。 
 その上で、地上のネットワーク構造と地下
のネットワーク構造を比較する分析を行い、
両者の間に根本的な違いがあることを発見
した（Toju et al. 2015 Science Advances）。 
 さらに、空間構造を考慮したネットワーク
分析について、「メタ群集ネットワーク」と
いう概念を提唱し、Nature Ecology and 
Evolution 誌で出版した。 
 さらに、ネットワーク内でハブに位置する
微生物種に着目して 
 
５．主な発表論文等 
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法 -多様な種からなる生態系の相互作用ネ
ットワークに挑 む研究戦略-」 
http://www.kyoto-u.ac.jp/ja/research/re
search_results/2016/170124_1.html 
 
「コア共生微生物で持続可能な農業生態系
を設計する －微生物叢の機能を最大化する
新たな科学的戦略を提案－」 
http://www.kyoto-u.ac.jp/ja/research/re
search_results/2018/180501_2.html 
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