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１． 研究のねらい 

 農業の現場であるフィールドの土壌には、膨大な微生物で構成される生態系・マイクロバイ

オータが存在する。現在までの実験植物科学では微生物の影響を限りなく排除した環境下で

の知見が中心であるため、野外フィールドにおける植物の生命現象を包括的に理解し制御する

ことは困難であった。一方で医学の分野においては、ノーベル賞受賞者 Lederberg 博士により、

ヒトは真核細胞と原核細胞からなる「超個体」であり、ヒト細胞の機能だけでなく細菌叢の機能

を含めた包括的な理解が必要であると提起している。実際に、細菌叢を整えることで疾患の治

療に役立つ研究がいくつか報告され始めている。そのため、植物の根圏が地球上で最も微生

物の活動が活発な空間であることを考えると、植物とマイクロバイオータとの共生現象の理解

は近い将来の植物科学分野において最も重要な分野の一つになると考えられる。 

 そこで本研究では、植物とマイクロバイオータを一つの超個体として捉える分子生物学的

研究を提案することで、従来の実験室での知見から将来的なフィールド研究への橋渡しを目指

した。具体的には、植物の網羅的な表現型及び遺伝子発現データに加え、土壌に存在するマ

イクロバイオータのコミュニティー構成をネットワーク解析により統合し、植物−マイクロバイオー

タの超個体としての生命活動ネットワーク構造を明らかにする。加えて、本アプローチの大規模

展開を見据えて、オミクス解析のハイスループット化を実現する技術開発を行う。さらに、マイク

ロバイオータによる植物形質デザインを可能とする技術開発も進めることで、植物−マイクロバ

イオータ超個体の分子生物学の中核基盤を確立することを目標とした。 

 

２． 研究成果 

（１）概要 

本研究では、まず植物−マイクロバイオータ超個体の分子生物学的研究を可能とする植物−

マイクロバイオータの実験系および解析手法を確立した。農業資材として利用されているマイク

ロバイオータとトマトの共生効果を実験室内で再現し、超個体のモデルとして解析した。オミクス

解析により、植物の根圏環境がマイクロバイオータの多様性を維持し、マイクロバイオータの初

期濃度に対して植物が免疫応答性の遺伝子発現の恒常的な変化を引き起こすことを明らかに

した。また統合ネットワーク解析から、共生する細菌群に対応して複数の遺伝子転写制御系が

植物ゲノムに存在することがわかり、植物−マイクロバイオータの超個体としての生命活動ネッ

トワーク構造の一端を明らかにできた。 

また本研究アプローチの有効性を農業現場のフィールドにて検証するため、土作りとして植

物と微生物の調和が指摘されている有機農業を対象に解析を行った。その結果、有機農法の

一つである太陽熱処理がコマツナの根圏に生息するマイクロバイオータの種類に大きく影響す

ることがわかった。また統合ネットワーク解析から、コマツナ収量に強く相関した根圏微生物お



 

よび有機態窒素が明らかになり、特定の有機態窒素が栄養源や生理活性物質として収量を増

加させることを証明した。本研究は、従来の研究ではその複雑さゆえに十分に解明されていな

かった、自然の物質循環である有機物と根圏微生物叢の相互作用がもたらす農作物への効果

を明らかにし、有機態窒素を利用した新規農法の技術開発につながる植物栄養学上の新しい

発見に至った。 

さらに難培養微生物の培養に関して、環境中の細菌群が内包する共培養の最小ユニットを

高効率に検出するシステムを考案した。本システムは、マイクロ流路システムを用いた微小液

滴技術と次世代シーケンサーを活用した技術基盤であり、難培養微生物の新規培養技術とし

て本研究分野のブレイクスルーにつながる。期間内で本システムの完成には至っていないが、

微小液滴によって細菌を 1 個体から複数個体での区画化培養、細菌が増殖した液滴をフロー

サイトメトリーによるソーティング、液滴から次世代シーケンサー解析用のライブラリー作成につ

いて個別の技術を整備した。 

以上の研究から、植物−マイクロバイオータ超個体の分子生物学的研究のモデルケースを示

し、本学問分野として必須になる中核基盤の確立に向かって前進できた。 

 

（２）詳細 

研究テーマ A 「植物−マイクロバイオータ超個体の生命活動ネットワーク解明」 

本テーマでは、植物−マイクロバイオータ超個体の分子生物学的研究を可能とする植物−マ

イクロバイオータの実験系および解析手法を提案して（市橋ら、アグリバイオ、2017）、そのモデ

ルケースとなる研究を実施した。農業資材として利用されているマイクロバイオータを対象とし

て解析を進め、まず優占種が存在しない、150 種以上の様々な門に属するマイクロバイオータ

であることを確認した。このマイクロバイオータを使ってトマトへの接種実験から、トマトの根圏

環境がマイクロバイオータの多様性を維持していることがわかり、トマトの主要な病気である青

枯病に対する効果は検出されなかったが、トマトの成長を促進させていることがわかった。加え

て、このマイクロバイオータは１４種類以上の炭素源に対して代謝活性を持つことがわかった。

トランスクリプトーム解析から、植物は接種するマイクロバイオータの初期濃度に対して免疫応

答性の遺伝子発現の恒常的な変化を引き起こすことが明らかになった。またトランスクリプトー

ムデータとマイクロバイオームデータの統合ネットワーク解析から、細菌を中心とする植物遺伝

子で構成されたモジュールが複

数検出され、共生する細菌群に

対応して複数の遺伝子転写制

御系が植物ゲノムに存在するこ

とが明らかになった。以上より、

共生関係を築いている植物−マ

イクロバイオータの超個体が示

す制御系として、植物遺伝子と

細菌群との相互作用の一端を

明らかにできた。 

 



 

さらに本アプローチの大規模展開を見据えて、オミクス解析のハイスループット化を実現する

技術開発も行ってきた。安価でハイスループットな RNA-seq ライブラリー作成法である BrAD-

seq を改良し（Ichihashi et al., Method in Molecular Biology, 2018）、本技術を使った共同研究 36

プロジェクト（計1,505 ライブラリー）を進め、その一部が論文としての成果につながった（Uemura 

et al., Plant reproduction, 2017; Wu et al., Plant, Cell & Environment, 2019）。また本技術を、

DNA-seq や微生物を対象とした RNA-seq へ応用する技術開発も進め、その一部の成果は特

許出願へと進んでいる。さらにネットワーク解析手法についても実績を積むことができた

（Ichihashi et al., Plant and Cell Physiology, 2018; An and Ichihashi et al., PLoS ONE, 2016）。 

 

研究テーマ B 「フィールドでの植物−マイクロバイオータ超個体の生命活動ネットワーク解明」 

植物とマイクロバイオータを同時に解析対象とする本研究アプローチの有効性を農業現場の

フィールドにて検証するため、土作りとして植物と微生物の調和が指摘されている有機農業を

対象にマイクロバイオーム解析およびメタボローム解析を行った（日本農業新聞 2017 年 8 月

29 日）。その結果、太陽熱処理が農作物の収量を 1.7 倍に増加させることが明らかになり、さら

に翌年も太陽熱処理による成長促進効果が確認された。そのメカニズムを明らかにするため、

土壌のメタボローム解析を行った結果、異なる処理による土壌特性が検出されるものの、アン

モニア態および硝酸態の無機態窒素は太陽熱処理間で有意な違いはなく、現在の農学分野で

主流であるリービッヒの無機栄養説では今回の太陽熱処理による成長促進効果を説明できな

いことがわかった。興味深いことに、マイクロバイオーム解析から、太陽熱処理は土壌全体の

微生物でなく、コマツナの根圏に生息する微生物の種類に大きく影響することがわかった。門レ

ベルでの大きな影響が確認され、デイノコックス・テルムス門やフィルミクテス門が太陽熱処理

をした根圏で多くなること、特に植物の成長促進に関与する根圏バクテリアとしてパエニバシラ

ス属とシュードモナス属が太陽熱処理により多くなることがわかった。これらの結果から、有機

物と根圏微生物叢の相互作用が太陽熱処理による成長促進効果に関与していることが示唆さ

れた。そこで全データの統合したネットワーク解析を行ったところ、個別の比較解析では明らか

にできなかった収量に強く相関した有機態窒素や根圏微生物の存在が明らかになった。そこ

で、検出された有機態窒素が太陽熱処理によって誘導された有機物と根圏微生物叢の相互作

用の最終産物として植物の成長

を促進させるという仮説を立て

検証実験を行った。その結果、

特定の有機態窒素が栄養源や

生理活性物質としてコマツナの

収量を増加させることを明らか

にし、さらにダブルラベルしたア

ミノ酸を使うことで、コマツナが直

接アミノ酸を吸収・代謝している

ことを証明した。 

 

 



 

現在の慣行農法はリービッヒの無機栄養説をもとに確立されているが、本研究の結果は、従

来の研究ではその複雑さゆえに十分に解析されていなかった、自然の物質循環である有機物

と根圏微生物叢の相互作用がもたらす農作物への効果を強く示唆する。過去の研究で実験室

レベルでは有機態窒素が植物に吸収されることは実証されているが、本研究により初めてフィ

ールドレベルで有機態窒素が農作物の生育促進に関与していることを実証したケースとなっ

た。本研究の発見から、有機態窒素を利用した新規農法の技術開発につながることが期待さ

れる（日本農業新聞 2018 年 3 月 28 日）。 

 

研究テーマ C 「マイクロバイオータによる植物形質デザインを可能とする技術開発」 

マイクロバイオータによる植物形質デザインを実現するには、マイクロバイオータを使った検

証実験が必要になり、微生物培養が必須となる。一方で、地球上にはおよそ 1 兆種の微生物

が存在し、そのうち 99%以上は難培養性である。とくに進化の過程において微生物同士は複雑

なネットワークを構築しているため、単独では生存できない共生関係を形成していることが多

い。難培養性微生物の培養を可能にあるいは改善するためには、個々の微生物間の共生関

係を包括的に理解する必要がある。そこで本研究では、環境中の細菌群が内包する共培養の

最小ユニットを高効率に検出するシステムを考案した。具体的には、マイクロ流路システムを用

いた微小液滴技術により微小液滴に細菌を 1 個体、もしくは複数個体に区画化し、培養する。

液滴同士は物質の交換が無く、同じ液滴内に増殖の条件が揃う場合のみ細菌が増殖する。細

菌が増殖した液滴をフローサイトメトリーでソートし、次世代シーケンサーで読み取ることによ

り、どの細菌がどの細菌と共生関係であるかを伺い知ることができる。現在までに本システム

の構築には至っていないが、微小液滴による区画化培養、液滴のソーティング、液滴から次世

代シーケンサー解析用のライブラリー作成の個々のプロセスについて技術的に実行可能とし

た。本システムが完成すれば、共生により培養が可能となる細菌群の組み合わせを網羅的に

解明することができ、難培養微

生物の新規培養技術として本

研究分野のブレイクスルーにつ

ながる。このような微小液滴技

術を使ったマイクロバイオータ

の培養技術の実現により、微生

物の機能を明らかにする検証

実験が可能となり植物微生物

共分野の理解ひいては農業へ

の応用が期待される（Toju et al., 

Nature Plants, 2018）。 

 

 

３． 今後の展開 

本研究では世界にさきがけて、植物−マイクロバイオータ超個体の分子生物学的研究を実験

室内及びフィールドにおいて実施し、超個体の制御系の特性を明らかにするとともに、農業分

野の技術開発に貢献できる知見を得ることもできた。植物−マイクロバイオータ超個体の分子

マイク ロバイ オータ の新規培養技術の開発
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生物学をさらに推し進めるため、単離したマイクロバイオータによる検証実験が最も重要な位置

付けとなる。そこで今後は、微生物培養技術の開発を中心に進め、より洗練した実験系の確立

を目指したい。さらに植物とマイクロバイオータを同時に対象とするフィールドオミクスにより、農

業現場における情報整備を大規模に進めることで、研究成果を社会・経済に還元できる研究プ

ロジェクトを開始している。 

 

４． 自己評価 

本研究は、アイデア先行で予備結果がない状態で開始したチャンレンジングな課題である。

そのため研究期間の前半は研究総括をはじめ、アドバイザーの先生、さきがけ研究者メンバー、

国内外の関連分野の研究者から多くの助言をいただき、多岐にわたる試行錯誤を繰り返して

研究を進めた。当初計画していた実験の遂行以前に基盤整備に多くの時間と労力を費やした

が、本研究に参加していただいた研究補助者や学生、また共同研究者からの多大な協力のも

と、さきがけ研究でサポートされた研究費や研究者交流会を活用することで、最終的には植物

−マイクロバイオータ超個体の分子生物学的研究のモデルケースとなるような実験室内および

フィールドでの研究を展開することができ、上述の研究成果を得ることができた。研究成果の論

文化に加えて、オミクス解析の新技術や微生物培養技術の確立まで研究期間内に完了するこ

とができなかったのは残念であるが、本研究をもとに 2018 年度から理化学研究所バイオリソー

ス研究センターに新チームを立ち上げる機会をいただき、さらに内閣府の戦略的イノベーション

創造プログラム（SIP）スマートバイオ産業・農業基盤技術の課題へとつながった。これらは本さ

きがけ研究の発展の機会を与えられたものと自負して、今後の研究に邁進していきたい。 

また BrAD-seq 解析のアウトソーシングや技術開発の共同研究を通じて、様々な研究者と交

流し、多くの研究課題に触れることで研究者として成長させていただく機会を得た。本さきがけ

研究を通して、研究アプローチや科学技術の開発ができたことは、本さきがけ領域が目指す植

物科学における次世代基盤技術の創出に貢献できると考え、今後も技術開発を進めていきた

い。 
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