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概要 

外来植物は、根から滲出する特化二次代謝産物（plant specialized metabolites：PSMs）を介して根圏微生物群集を

改変し、特定微生物の集積や排除を行うことで、自身の侵略に有利な植物-土壌フィードバックを形成している可

能性がある。農作物やモデル植物では二次代謝産物 が根圏群集の構造と機能を方向づけることが多くの研究で

示されてきたが、侵略生態学における根圏二次代謝産物の役割に着目した研究は少ない。本総説では、外来植物

であるマンリョウ（Ardisia crenata）の事例を中心に、外来植物由来の二次代謝産物が根圏微生物組成を変化させ

るメカニズムやその生態学的影響波及効果について概説する。 

 

1. はじめに 

侵略的外来植物は被侵略地の生態系サービスを低下させるだけでなく、農業生産、人間の健康、にまで深刻な

影響を与える。実際、侵略種による損失やその管理にかかる費用は膨大であり、全世界で年間 268億ドルに達す

ると推定されている 1)。この問題は今後の国際貿易の拡大や気候変動に伴う種移動の加速とともに一層顕在化す

ると予測されている 2)。外来植物とは人為的な移動によって本来の分布域を離れ新たな環境に定着した植物種を

指す。世界では13,000種以上の植物が帰化しており 3)、その大半は問題を引き起こさないものの、一部は侵略的

（invasive）となって高密度な個体群を形成する 4)。侵略生態学における中心的な課題の一つは、なぜ一部の外来

種だけが侵略に成功するのかを明らかにすることにある。この問題は、「同じ種が異なる土地で、なぜ異なる個

体群動態を示すのか」という問いに帰着する。いまだ十分に解明されていないが、こうした問いに取り組むこと

は、侵略生態学を超えて種分布の変化や将来的な気候変動下での植物の動態予測など、より広い生態学的知見に

つながると期待されている 5)。 
植物が侵略に成功するメカニズムについては、いくつかの主要な仮説が提案されている。近年では、次世代シ

ーケンサーと解析技術の発展により、土壌や空気中に存在する微生物が植物の生育や個体群動態に与える影響が

広く認識されるようになっている。こうした背景から、外来植物の侵略成功メカニズムを植物-微生物相互作用の

観点から捉え直す考え方も広がっている 6)。例えば天敵となり得る病原菌から逃れることや、侵略地で新たな共

生菌と関係を構築することは、外来植物の定着や拡大を促進する重要なプロセスとみなされている。すなわち、

外来植物がどのような微生物と相互作用を築き、その関係が原産地と侵略地でどのように異なるのかを理解する

ことは、侵略過程を理解するうえで一つの重要な手がかりとなる。さらに、このような共生菌・病原菌だけでな
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く、土壌微生物群集を選択的制御することで、自身の成長や競争力を間接的に高めている可能性がある 7)。 

植物-微生物間相互作用を捉える視点のひとつとして、根圏での化学的コミュニケーションに注目が集まってい

る。植物は根から多様な化合物を滲出しており、それらが土壌微生物との相互作用を媒介している。特に、二次

代謝産物（plant specialized metabolites：：PSMs）の根圏への滲出は、微生物群集の選択的制御に関与することが明ら

かになりつつある 8,9)。その結果として、植物自身の成長や生存に跳ね返るという生態系内フィードバックが形成

されうる 10)。こうしたプロセスは、数十年単位の短い時間スケールにおいても、進化的に変化する可能性が指摘

されている。たとえば、侵略的外来植物は、侵略地での選択圧のもと、生産する二次代謝産物の量や質を変化さ

せることがある 11)。この現象は原生地と侵略地間における捕食者の違いに対する適応進化という点からも説明さ

れるが、根圏ケミカルコミュニケーションの視点から見れば、単なる捕食者に対応した防御の質・量の変化では

なく、微生物との関係そのものを再編成し、植物-土壌フィードバックをも左右するプロセスであるとも考えられ

る。本総説では、外来植物由来の根圏PSMsが微生物群集に与える影響とその研究展望について概説する。 

2. 植物が産生する二次代謝産物による根圏微生物叢への影響 

植物は、根を介して土壌中の微生物と絶えず相互作用しなが

ら生活している。根と土壌が接する空間を指す「根圏」では、

植物由来の多様な化合物（一次代謝産物や二次代謝産物）を介

した植物-微生物間の相互作用が生じる。根圏の微生物は、宿主

である植物に害を及ぼす病原菌から生育を促進する共生菌まで

機能的に多様であり、根圏微生物群集の形成機構を理解するこ

とは植物生理学および生態学において極めて重要である。この

ような植物-微生物間の根圏ケミカルコミュニケーションは、病

害抑制や生育促進など、植物の成長と健康に多面的な影響を与

える 12–14)。そのメカニズムとして、植物が根から滲出する二次

代謝産物（plant specialized metabolites：PSMs）は、根圏微生物群

集の組成を変える重要な因子であることが知られている 15)。フ

ラボノイド、サポニン、テルペノイド、アルカロイドなどは代

表的なPSMsであり、根圏において微生物の誘引や忌避、共生

誘導といった機能を持つことが明らかになっている（図1）。 

例えばトマトの根滲出物に含まれるトマチンは、根圏で Sphingomonas 属の細菌の集積を促し、集積した菌がト

マチンを分解・無毒化する 16)。また、Huang et al. (2019)はシロイヌナズナ由来のトリテルペンが根圏微生物群集

組成を制御していることを示している 17)。このようなPSMsの作用は一方向的なものではなく、植物–微生物間、

さらには微生物間の多対多のネットワーク的相互作用を形成している。ある一つの化合物が複数の菌種に作用す

ることもあれば、ある微生物によって分解された化合物がさらに他の微生物と相互作用する場合もある 18)。たと

えば、Comamonadaceae 科の細菌は複数種のフラボノイドに対して高い代謝活性を示し、Phenylobacterium 属の

細菌や Sphingobium 属の細菌は多様なサポニンに共通して応答することが報告されている 19)。さらに、植物–微

生物間のケミカルコミュニケーションは、微生物群集構造の変化を介して、植物自身の成長にも影響することが

近年の研究により分かってきた 10,20,21)。 

3. 外来植物による二次代謝産物滲出 

農作物やモデル植物では根圏における PSMs の役割に関する知見が蓄積してきた一方、侵略生態学で根圏の

PSMs に焦点を当てた実証は限られている。しかしながら外来植物においては、PSMs が土壌微生物群集を改変

し、その結果として生態系サービスに影響が及び得る。さらに、その影響は植物‐土壌フィードバックを介して定

着性や範囲拡大へ波及し得る。したがって、外来植物における根圏 PSMsの滲出の有無・量・組成を把握するこ

とが、侵略植物が生態系サービスに与える影響の評価や、その個体群動態を予測する上で必要となる。外来植物

の根圏から滲出するPSMsは多様であり、たとえばオオブタクサ（Ambrosia trifi）のセスキテルペン 22)、Centaurea 

図１ 根圏PSMsを介した植物- 

微生物間相互作用 
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maculosa (ヤマヤグルマギク)の(–)-カテキンなどが報告

されている 23)。また、日本原産であり北米で侵略的外来

種であるマンリョウ（Ardisia crenata）を対象とした中村

らの研究では、トリテルペノイドサポニンである

ardisiacrispin Aと ardisiacrispin Bが、マンリョウの生育ス

テージに依存して根圏に滲出していることが示された
24)（図 2）。さらに、外来植物では、原産地と侵略地の個

体群間で生産されるPSMsの組成や濃度が異なるとの報

告がある 25)。すなわち、根圏PSMsの量や組成は植物種

による差に加え、時空間的にも変動し得る。今後は、生

育段階を考慮しつつ、多地域・多個体群で根圏PSMsの

滲出を比較することが求められる。 

4. 外来植物由来の PSMs が根圏微生物群集に

与える影響 

外来植物は、根から滲出される特化代謝産物（PSMs）

を介して根圏微生物群集を化学的に選抜する。この選抜

には、特定微生物の富化と排除の双方が含まれる。たと

えば、北米で侵略的となるガーリックマスタード

（Alliaria petiolata）では、根滲出由来のグルコシノレー

トとその分解産物がアーバスキュラー菌根菌を抑制す

ることが報告されている 26)。一方、中国原産で各地で侵

略的となるナンキンハゼ（Triadica sebifera）では、侵略

地個体群で根滲出のフラボノイド濃度が高く、それがア

ーバスキュラー菌根菌の誘引・定着の増大と結びつくこ

とが示されている 27,28)。これらは、外来植物の PSMs が

根圏で微生物群集の構成を方向づけ得ることを示す対

照例である。ただし、「根圏における PSMs の蓄積」と

「特定微生物の富化あるいは抑制」の因果関係を野外実験のみか

ら推測することはしばしば困難である。中村らは、純品の標品を

土壌に加え、対照区と比較する標品添加試験（代謝産物添加試験）

を用い、外来植物であるマンリョウ（Ardisia crenata）由来のトリ

テルペノイドサポニン（ardisiacrispin A/B）が特定の細菌属を富化

させることを示した（図3）。 

さらに、中村らは野外調査と代謝産物添加試験を組み合わ

せ、野外で観察される生育段階の変化に伴う根圏微生物群集の変

化の方向（特定属の富化／減少）が、サポニン（ardisiacrispin A/B）

添加試験で得られる群集応答の方向と一致することを示した。こ

の結果は、自然生態系においてもサポニン滲出が土壌の微生物組

成を選択的に変化させ得ることを示唆する。ダイズ・トマト・タ

バコに関する既往研究では、PSM により富化された土壌微生物

に着目することで、PSMs 分解の経路や関連遺伝子が同定されている 16,29,30)。同様に、外来植物由来のPSMsによ

って集積された微生物も、PSMsの分解・資化に関与している可能性がある。今後の研究として、PSMsにより富

化された微生物が周囲の微生物群集や宿主植物の生長にいかに影響するかを明らかにすることは、外来植物—微

図2 マンリョウ根圏のサポニン２種の構造と、

根圏及び根内におけるそれぞれのサポニン

濃度 

 

図 3 マンリョウ根圏のサポニンによ

る微生物群集改変 
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生物相互作用を制御するフィードバック機構の解明に資するだろう 31)。 

5. おわりに 

外来種は根圏から二次代謝産物を滲出することにより、相互作用する微生物群集組成を制御しているこ

とが明らかになってきた。二次代謝産物滲出の形質が原生地-侵略地個体群間で変化しうることを考慮する

と、自然選択により根圏ケミカルコミュニケーションがどのように変化していくかを明らかにすることは、

侵略を駆動するような植物-土壌フィードバックの機構を解明するための重要なステップである。また、特

定の二次代謝産物によって富化される微生物に焦点を当てることにより、根圏二次代謝産物の代謝が植物-

微生物間相互作用に影響を与える具体的なメカニズムを明らかにできる可能性がある。 
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