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研究成果の概要（和文）：アメリカ、カリフォルニア州のコロラド砂漠で生育する植物の根に共生する微生物群
集と機能について調査を行った。砂漠植物の根への微生物の感染は季節や機能性と関係しており、冬は窒素固定
細菌、そして夏はアーバスキュラー菌根菌の感染が促進されていた。また、砂漠植物の成長は土壌含水率５％で
も微生物の存在によって促進されており、乾燥条件下でも微生物が重要であることが示された。葉の代謝物やイ
オンを調べたところ、湿潤、乾燥条件下で違いが認められ、これは微生物群集にも影響する一方で、微生物群集
による影響を受けていると考えられた。

研究成果の概要（英文）：The microbial community and function of symbiotic microbial communities on 
the roots of plants growing in the Colorado Desert, California, USA, were investigated. Microbial 
infection of desert plant roots was related to season and functionality, with nitrogen-fixing 
bacteria in winter and arbuscular mycorrhizal fungi promoted in summer. Growth of desert plants was 
also promoted by the presence of microorganisms even at 5% soil moisture content, indicating that 
microorganisms are important even under arid conditions. Leaf metabolites and ions were examined and
 differences were observed under wet and dry conditions, suggesting that these were influenced by 
the microbial community while also affecting the microbial community.

研究分野：微生物生態学

キーワード： Nitrogen-fixing bacteria　Mycorrhizal fungi　Drought　Metagenome　Drylands　Desert plant　Met
abolome　Ionome

  ２版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
植物の根に共生する微生物は植物の生育や土壌形成に重要であるが、その乾燥ストレス条件下での重要性と機能
については不明な点が多かった。また、実際のフィールドにおける農業や環境修復に微生物を用いる際、実験室
で得られるような効果を得られないケースも多い。本研究では、根の部位別に乾燥、および湿潤条件下で植物の
成長と関与する微生物機能に着目することで、乾燥条件下でも微生物機能は重要であること、そして季節ごとに
植物と共生する有用微生物は異なることを明らかにした。この知見は、季節による環境の変化を考慮した複数種
の微生物利用によって、フィールドでの微生物の効果が高まることを示すものである。

※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 
 乾燥地は水や養分が制限された厳しいストレス環境であるが、この乾燥地においても土壌中
には様々な微生物が存在し、物質循環などの重要な生態系機能を果たしている。一部の土壌微生
物は、植物根内でも生息しており、このような微生物を「根部内生微生物」と呼んでいる。細菌
（内生細菌）と菌類（内生菌）の両方がこの根部内生微生物として普遍的に植物根に存在し、植
物に養水分吸収、耐乾性、耐塩性、耐病性向上などの利益をもたらす。  
 上記の植物への微生物機能は根に感染する微生物種やその集合である微生物群集によって異
なる（e.g. van der Heidgen et al., 1998 Nature）。従って、この微生物群集の変化と微生物機能を結
びつけることは、微生物が関与する生態系プロセスや機能の理解に非常に重要である。近年、次
世代シーケンサーを用いたメタゲノム解析によって、野外における根部内生微生物群集に関す
る情報が蓄積されてきている。しかしながら、微生物機能に関する研究には多大な労力を要する
ため、窒素循環などの一部の微生物機能を除くと、微生物群集と機能を結びつけた研究は限られ
ている。この限られた報告の中で、乾燥条件下では乾燥ストレスに対する植物の適応性を向上さ
せる土壌細菌群集が形成されることが報告されている（Lau and Lennon, 2012 PNAS; Marasco et 
al., 2012 PLOS ONE）。このメカニズムとして、乾燥した土壌環境に適応的な微生物群集が形成さ
れ、これが根圏土壌や根内で機能した可能性が考えられる。この環境への適応性による微生物群
集形成に加えて、宿主植物による制御も根圏微生物群集形成に寄与する（Kiers et al., 2011 Science; 
Fuchslueger et al., 2014 New Phytol）（図１）。しかしながら、菌根菌を除いた内生菌や内生細菌な
どの乾燥地でも植物への重要性が高い根部内生微生物の群集形成に関する研究はほとんど行わ
れていない。また、植物による直接的な微生物群集の制御は、植物の適応度を高める方向に進む
ことが予想されるが、この微生物群集の形成プロセスと微生物機能との関係は不明である。そこ
で本研究では、「根部内生微生物群集の形成プロセスは乾燥地植物の適応度向上に寄与している
のか？」という学術的問いを設定した。 
 
２． 研究の目的 
厳しいストレス環境である乾燥地においても植物根内には微生物が存在し、植物の環境への
適応性向上に寄与している。この植物の適応性向上メカニズムの解明は、乾燥地生態系の理解や
環境修復の観点から、基礎的、そして応用への橋渡しとなる知見として重要である。本研究では、
乾燥地植物の根部内生微生物群集の形成プロセスとして、微生物の水分環境への適応性と宿主
植物による制御に着目し、「根部内生微生物群集の形成プロセスは乾燥地植物の適応度向上に寄
与しているのか？」について明らかにする。根部内生微生物として、乾燥地でも重要性が高い内
生細菌と内生菌を対象とし、環境への適応性と宿主植物に好適な機能性に基づく微生物の選抜
が起こっているという仮定のもと、乾燥地では耐乾性に優れ、かつ植物への機能性に優れた微生
物が環境と植物に選抜されて植物根内で優占し、乾燥地植物の個体適応度を向上させていると
いう仮説の検証を目指した。 
 
３．研究の方法 
本研究では、調査地であるアメリカ、カリフォルニア州にある Boyd Deep Canyon Desert 

Research Centerにおける野外調査を行う予定であったが、コロナウイルスの影響で調査や土
壌採取を行うことが困難であった。従って、過去に採取した植物・土壌サンプルを利用した
分析とガラス室における育成実験を行うことで、根部内生微生物群集の形成プロセスと乾
燥地植物の適応度向上の関係を明らかにすることとした。 

 
研究（１） コロラド砂漠における砂漠植物の根部内生微生物群集とその機能 
 過去にコロラド砂漠で生育する植物 6 種の根から夏と冬に抽出した微生物 DNA を用い
て、16S rDNAおよび ITS領域を対象としたメタアンプリコン解析を実施した。これらのデ
ータを用いて、微生物の植物への感染メカニズムと微生物機能の関係について、Sloanによ
る中立モデルと微生物機能との関係について解析を行った。 
 
研究（２） 砂漠での植物への土壌微生物の効果 
過去に採取したアメリカのコロラド砂漠の土壌とここで生育するキク科植物（Encelia 

farinosa）を用いて、乾燥条件（土壌含水率５％）のもと、土壌微生物を土壌希釈する処理
区を設けた。具体的には採取土壌をオートクレーブ殺菌した土壌と混ぜることによって含
まれる微生物量を 10分の１、1000分の 1、100,000分の 1、100,000,000分の１に希釈した処
理区を設け、それぞれの微生物希釈土壌で育成した植物の乾燥重量、葉の水分状態、炭素お
よび窒素安定同位体比について調査を行った。また、GC-MS による葉の代謝物、およびイ
オノーム解析を行った。微生物の接種試験による厳密な微生物機能の検証を行うため、根圏
土壌および根から細菌と菌類の分離培養を行った。 
 
研究（３） 異なる水分条件下における砂漠植物の根部内生微生物と根の代謝物解析 



過去に調査地から採取した土壌を用いて、異なる水分条件下（土壌含水率 10％、土壌含
水率５％）でキク科植物、Encelia farinosaを 3か月間育成し、根圏土壌、細根、そして主根
のサンプリングを行った。また、植物の形質として、各器官別乾燥重量、葉の浸透圧、葉面
積、葉の炭素および窒素安定同位体比、葉に含まれる元素分析、そして根の代謝物について
調査を行った。細根については、細菌と真菌のメタアンプリコン解析を行った。 
 
４．研究成果 
研究（１） コロラド砂漠における砂漠植物の根部内生微生物群集とその機能 
 乾燥する夏と湿潤な冬に優占する根内微生物について、DESeq2 による解析を行った（図 1）。 

図 1 夏、あるいは冬に根で増加した（a）細菌の属、および真菌の科（b） 
細菌はグラム染色、窒素固定、植物の成長促進、真菌は病害、病害－共生、共生の機能情報を系
統樹まわりの丸で示している。 
 
この結果、細菌では Conexibacter, Devosia, Dyadobacter, Ensifer, Luedemannella, Luteimonas, 

Massilia, Mesorhizobium, Mycobacterium, Nocardioides, Ochrobactrum, Phenylobacterium, Pir4 lineage 
in the family Pirellulaceae, Promicromonospora, Pseudomonas, Pseudorhodoplanes, Rhizobium, 
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Rhodomicrobium, Sphingomonas, Streptomyces, Variovoraxが冬に増加し、夏に有意に増加する属は
認められなかった。この増加を示した細菌には、窒素固定（52%）および植物の成長促進細菌
（66.7%）が多く含まれていた。また、真菌については、Didymellaceae (log2FoldChange = 21.96, 
adjusted P value < 0.001)と Ganodermataceae (log2FoldChange = 23.05, adjusted P value < 0.001)
は冬に増加した一方で、Botryosphaeriaceae (log2FoldChange = –5.37, adjusted P value = 0.027) 
とGlomeraceae (log2FoldChange = –3.03, adjusted P value = 0.027) は夏に増加した。Glomeraceae
はアーバスキュラー菌根菌であり、夏にこの植物に有用な微生物の増加が確認された。 
 次に Sloan 中立モデルへの細菌および真菌の当てはまりを夏と冬のそれぞれにおいて評価した。
また、中立モデルで説明できない OTUの機能性について解析を行った。細菌および真菌の結果
を図 2、図 3に示す。 

図 2 （a）細菌の中立モデルへの適合性と（c,d）モデルで予想される以上、モデルの予測範囲、
モデルで予想される以下の出現頻度を示した OTUの機能性 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 3 (a)真菌の中立モデルへの適合性と（c）モデルで予想される以上、モデルの予測範囲、モ
デルで予想される以下の出現頻度を示した OTUの機能性 
 
細菌については、夏と冬ともに中立モデルへの適合性が高く（R2=0.77 in winter, R2=0.76 in 

summer）、量的に多い細菌が高い頻度で植物に感染することが確認された。一方で、中立モデル

(a)

m = 0.123

Winter

m = 0.066

Summer

(d)

a b b

a a a

Dunn’s test, P < 0.05 

(b) (c)

Dunn’s test, P < 0.05 

c b

b
c

a

a

m = 0.0044

Winter

m = 0.0045

Summer
(a)

(b) (c)

Dunn’s test, P < 0.05 

B

BA

A
B

A

a
a b

a a b



での予想以上の感染を示した機能微生物について解析したところ、窒素固定細菌の感染は冬に
モデルでの予想範囲および予想以下よりも高くなっており、窒素固定細菌と植物の相互作用が
冬の感染に影響している可能性が示された。 
 真菌については、夏と冬の両方において中立モデルへの適合性が低く（R2=0.52 in winter, 
R2=0.16 in summer）、存在量だけでは根への感染を説明できないことが示された。機能性との関
係では、夏に共生するアーバスキュラー菌根菌の感染がモデルで予想される以上、あるいは予想
通りで予想以下よりも高く、夏に菌根菌と植物の相互作用が感染に影響している可能性が示さ
れた。 
 
研究（２） 砂漠での植物への土壌微生物の効果 
植物の乾燥重量は土壌希釈が低い、すなわち土壌微生物量が多い土壌で高い値を示し、10
分の１希釈では 100,000,000分の１希釈と比べて有意に高い乾燥重量が得られた。この結果
は、乾燥地土壌でも微生物の存在は植物にプラスに作用していることを示している。また、
地上部／地下部重量比と葉の全炭素は 10分の１処理区で高い傾向にあった。イオノーム解
析から、土壌微生物量の多い処理区では、少ない処理区と比べ、植物体中のリンが多いこと
が分かった。植物体中の窒素には差が認められなかったことから、本実験では土壌微生物が
植物のリン吸収に重要であり、これが植物バイオマスの違いにも反映されていたと考えら
れた。 

 
研究（３） 異なる水分条件下における砂漠植物の根部内生微生物と根の代謝物解析 
乾燥条件下では、植物の乾燥重量、地上部／地下部重量比が減少するとともに葉の全炭素、
全窒素、炭素安定同位体比が増加し、乾燥ストレスをかけた実験を行えたことが確認できた。 
また、土壌水分条件によって代謝物組成は有意に異なっており、乾燥条件下で増加、そして
減少する根の代謝物が検出された。マレイン酸、フマル酸、リンゴ酸、トレオン酸、キシロ
ースなどが減少する一方で、メレジトース、シトルリン、アスパラギン酸、トレオニン、イ
ソロイシン、プロリン等の増加が認められた。イオノーム解析については、植物体中のリン、
硫黄、カリウムは大きく変化しなかったものの、マンガン、コバルト、ニッケル、銅、鉄は
土壌が乾燥した条件下で多く認められる傾向にあった。また、根の微生物のDNAを抽出し、
16SrDNA および ITS 領域のメタアンプリコン解析を行った。今後、これらの微生物データ
と植物の生理生態情報を統合して、乾燥および湿潤条件下で重要な微生物とその機能に関
する詳細を明らかにする予定である。 
 また、多くの細菌と真菌が分離培養されており、DNA のシーケンス解析から、
Actinobacteria, Alphaproteobacteria, Bacii, Bacterioidetes, Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria, 
Themoleophlia に属する多様な細菌を得ることができていた。ここには、調査地のコロラド
砂漠における微生物ネットワークの中心であった Streptomyces 属細菌も数種類含まれてい
た。 
 
 研究期間全体を通して、新型コロナの影響で室内実験を中心とした研究内容への変更を
余儀なくされたものの、根圏および根内の微生物群集と砂漠植物の生理生態的特性に関す
るデータを回収するとともに、過去のデータ解析によって、乾燥および湿潤条件下での微生
物群集形成には微生物の機能特性が重要であることを見出すことができた。また、実験の遅
れから、室内実験結果の詳細なデータ解析、および分離培養した微生物菌株を用いた接種実
験を実施することができなかった。これらのデータ解析や微生物を用いた接種試験による
植物―微生物間相互作用の理解は今後、進めていく予定である。 
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