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研究成果の概要（和文）： 抵抗性、復元力、機能重複性を安定性指標として、短期高温撹乱と長期低温撹乱の
森林土壌の微生物生態系の維持機構を明らかにすることを目的とした。
＜短期・高温撹乱＞火入れフィールドにおいて、火入れ前と火入れ後1日から経時的に3年後の土壌微生物群集構
造解析を行った。火入れ直後に単一種が優先する多様性の消失が観察され、3年目には火入れ前組成に近づきつ
つある。短期の復元力であることを示した。
＜長期・低温撹乱＞地温5℃の加温温暖化フィールドにおいて、10年間の土壌温暖化にもかかわらず、無処理区
と比較して、微生物群集組成に著しい変化は観察されなかった。土壌微生物群集の頑強性を示した。

研究成果の概要（英文）： We aimed to clarify the maintenance mechanism of microbial ecosystem of 
forest soil with short-term high-temperature and long-term low-temperature disturbances with 
resistance, resilience and function redundancy as stability index.
<Short-term/high-temperature disturbance> In the pyrotechnic field, soil microbial community 
structure analysis was performed before the burning and one day to three years after the burning. 
Disappearance of diversity that single species prefers immediately after burning is observed, and in
 the third year it is getting close to composition before burning. The resilience was shown to be 
short-term. <Long-term/low temperature disturbance> In the warming field with the ground temperature
 of +5°C, no significant change in microbial community composition was observed compared with the 
untreated field despite soil warming for 10 years. It showed the robustness of the soil microbial 
community.

研究分野： 微生物生態
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１．研究開始当初の背景 

東日本大震災時の津波による農地の塩害、

噴火による火山灰や泥流物の堆積や森林火

災など、さまざまな環境要因によって土壌微

生物群集はストレスや撹乱を受けている。し

かしそのほとんどが不毛の地にはならず、遅

かれ早かれ本来の土壌に戻っている。そのた

め土壌微生物生態系は、『撹乱に対して強靱

で安定性が高い』と言われている。近年、撹

乱によって引き起こされる微生物生態系の

安定性を、(i) 抵抗性（撹乱により生ずる変化

の規模）、(ii) 復元力（撹乱前レベルに戻る速

さ）、(iii) 機能重複性（異集団による同機能）

の 3 つの指標から評価する研究が始まってい

る。 

これまで熱撹乱が及ぼす土壌微生物生態

系の安定性の機構とその意味を明らかにす

るために、森林土壌を対象に 2 つの実験フィ

ールド、(1)農地開拓のため山林伐採後、火入

れ、山焼きを行った土壌（短期・高温撹乱；

疑似森林火災）と(2)地中に電熱線を張り、年

間を通じて周囲より地温を 5 度加温させた温

暖化土壌（長期・低温撹乱；疑似地球温暖化）

において、撹乱後の微生物群集の変動様式に

着目した。つまり、『火入れにより群集はど

のように遷移し、どこに向かうのか？』『復

元時間は？』『強い抵抗性を持つ群集は本当

に変化していないのか？』『低温撹乱でいつ

まで群集は現状維持するのか？』『生態系と

して原状復帰する必要性があるのか？』 こ

れら疑問に答えることで、撹乱による抵抗性、

復元力、機能重複性の強弱の意味や生態系の

維持機構や重要性を理解することができる。 

 

２．研究の目的 

本研究では、2 つの実験フィールド(1) 山形

大学鶴岡研究林で行われている山焼き（短

期・高温撹乱）と(2) 北海道大学苫小牧研究

林に設置されている、土壌 5 度加温した温暖

化処理区と無処理区（長期・低温撹乱）の土

壌を対象とする。3 つの指標を計るために、

撹乱の前後での経時的な土壌微生物群集の

組成や多様性の構造の変動解析と物質循環

系や代謝経路の活用頻度を知る機能の変動

解析を行う。解析法は土壌から抽出したゲノ

ム DNA の塩基配列を網羅的に大量決定する

メタゲノム解析と土壌抽出総タンパク質を

同定するメタプロテオーム解析を適用する。

メタゲノム解析から、土壌環境中に存在して

いる微生物群集の遺伝子情報プロファイル

と種々の代謝経路を明らかにする。メタプロ

テオーム解析から、実際に土壌中で発現して

いる遺伝子や代謝経路を特定し、定量的発現

解析を行う。両メタ解析データに加え、環境

パラメータのメタデータの経時的な情報を

組み合わせることで、微生物生態系の変動様

式を明らかにしていく。 

 

３．研究の方法 

 (1) 短期高温撹乱実験区 

【実験フィールドと土壌試料】 

山形大学農学部鶴岡演習林内で行われた

山焼きの実験区の土壌について、2014年火入

では、火入れ前日、火入1日後、21日後、76

日後、369日後、747日後と1117日後の3年間、

2015年火入では、火入れ前日、火入1日後、

39日後、417日後と787日後の2年間、継続的

に採取した。土壌試料は斜面中腹の3地点から

採取した。 

【土壌環境のメタデータ解析】 

メタデータ解析は、2014 年火入土壌 21 試

料についてのみ行った。風乾土壌を 0.2 mm

の篩いに通した試料を(株)片倉コープアグ

リつくば分析センターに依頼した。 

【微生物群集構造解析】 

 土壌試料約10 gからキットを用いて、土壌

DNAを抽出した。解析対象微生物種は細菌、

糸状菌、真核微生物と繊毛虫である。各生物

種について、リボソームRNA遺伝子内の生物

種特異的配列領域をPCRによって増幅し、次



世代シークエンサーHiseqを用いて大量に塩

基配列を決定した。 

 配列解読は、メタゲノム用解析ソフト

(QIIME)を用いてDNAの相同性検索および系

統分類学的解析を行った。 

(2) 長期低温撹乱実験区 

【実験フィールドと土壌試料】 

北海道大苫小牧研究林内のミズナラ林冠

木を中心に、5m x 5m の方形区に電熱線を深

さ5cmで20cm間隔で埋めた温暖化処理区が

2006 年より設置している。地温は、電熱線

を埋設しない無処理区より常時 5度高く設定

している。土壌試料は、温暖化処理区と無処

理区から2006年から2012年まで毎年春と秋

の 2 回と 2016 年 10 月に採取した。 

【微生物群集構造解析】 

 土壌試料約0.5 gからキットを用いて、土壌

DNAを抽出した。解析対象微生物種は細菌、

糸状菌である。各生物種について、リボソー

ムRNA遺伝子内の生物種特異的配列領域を

PCRによって増幅し、次世代シークエンサー

Hiseqを用いて大量に塩基配列を決定後、

QIIMEを用いてDNAの相同性検索および系統

分類学的解析を行った。 

 

４．研究成果 

(1) 短期高温撹乱実験区 

 2014 年土壌試料の化学成分を解析した結

果、火入れによって、pH、電気伝導度、アン

モニア態窒素、無機態窒素、交換性マンガン

量が増加し、１年後に火入れ前の値に戻った。 

 乾燥土壌１グラム当たりの抽出 DNA 量を

土壌のバイオマス量とし、解析した結果、火

入れ直後は火入れ前の 10 分の 1 まで減少し

たが、1 年後 3 分の 1 まで回復し、3 年後も

そのまま保持されている。2014 年と 2015 年

の両土壌で同じ傾向を示した。 

 細菌、糸状菌、真核微生物と繊毛虫の群集

組成および多様性解析を行った（図 1、2）。 

 

＜細菌＞火入れ直後は種数が半減し、1 年以

上で火入れ前にもどり 2 年を超えるとさらに

増加した。また、火入れ直後の群集組成は、

80～90％がバチラス属細菌が優占した。2 年

目まで組成は変化しながら遷移し、主成分解

析より 3 年目には火入れ前の組成に近似した。

両年とも同様な傾向を示した。 

 

＜糸状菌＞火入れ直後は種数が 60％減少し、

3 年目で火入れ前まで回復した。主成分解析

より細菌と同様に火入れ直後は変化が大き

く、3 年目で火入れ前に近づいている。また、

火入れ直後から 1 年ほど、チャワンタケ目ピ

ロネマ属やホンシメジ科の焼跡菌が増加し

た。両年とも同様な傾向を示した。 

 

＜真核微生物＞火入れ直後は種数が 20％程

度減少し、1 年目ですでに火入れ前まで回復

した。主成分解析から、細菌と糸状菌同様に

火入れ直後に大きく変化し3年目に火入れ前

に近づいている。両年とも同様な傾向を示し

た。 

 

 

 



 

 

＜繊毛虫＞予想以上に同定種が少なく、火入

れの影響を受けていないくらい群集の変化

は見られなかった。 

火入れの高温短期の撹乱による微生物群

集構造の変化は大きいが、3 年で火入れ前の

構造に回復することがわかっった。この変動

と土壌化学性分の関連性については引き続

き解析を行う。 

 

(2) 長期低温撹乱実験区 

 細菌と糸状菌の群集組成解析を行った。両

生物種とも温暖処理区と無処理区において

顕著な違いは見られなかった。また、温暖区

の比較でも経時の変化は見られなかった。 

 10 年間におよぶ長期低温撹乱による微生

物群集構造はほとんど変化しなかった。5℃

の加温程度では土壌微生物生態系は強靱で

あることを示した。 
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