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葉で合成されるマイクロ RNAが根の根粒の数を全身的に制御することを証明 

 

 マメ科植物は、根に根粒と呼ばれる特殊な器官を形成することで、土壌中の窒素固定細菌

と共生し、多くの植物が利用できない大気中の窒素を栄養源として利用することができます。

これにより、窒素栄養が乏しい土壌でも盛んに生育することができます。一方で、宿主とな

るマメ科植物は根粒へ多量の光合成産物を供給する必要があるため、過剰な根粒の形成は宿

主の生育を著しく阻害します。このことから、宿主植物は根粒の数を最適化する仕組みを持

っていることが知られています。 

 基礎生物学研究所の大熊直生大学院生(総合研究大学院大学)、川口正代司教授、征矢野敬 

准教授と筑波大学の寿崎拓哉准教授らにより構成される研究グループは、マメ科のモデル植

物ミヤコグサを用いて、葉で強く発現するマイクロ RNA（注遺伝子「MIR2111-5」を特定し、葉

で合成された miR2111が根で機能する根粒形成抑制因子 TOO MUCH LOVE (TML)を阻害するこ

とで、根粒の数を全身的にコントロールしていることを明らかにしました。この成果は、2020

年 10 月 15日に英国の科学雑誌『Nature Communications』に掲載されました。 

 

 

図 0: 「葉」で作られた miR2111が「根」で根粒の数を増やす 

接ぎ木を用いて、地上部でのみマイクロ RNA遺伝子「MIR2111-5」を過剰発現させ miR2111

を過剰に蓄積させると、根の根粒の数が増加した。 

 



【研究の背景】 

 窒素は植物にとって最も多量に必要とされる必須栄養素の一つです。ほとんどの植物は、

土壌中に含まれる硝酸塩やアンモニウム塩などの無機栄養素を吸収することで、その窒素栄

養の要求を満たしています。多くの場合、これらの窒素栄養源は土壌に十分に含まれていな

いため、多くの農耕地では窒素栄養を肥料として与えることで、作物に必要な栄養を補って

います。一方で、マメ科植物は、土壌中に生息する窒素固定バクテリアの根粒菌と共生を行

うことで、多くの植物が利用できない大気中の窒素を栄養源として利用することができます。

根粒共生では、宿主植物は根に根粒という共生器官を形成し、その中で根粒菌がニトロゲナ

ーゼを使って大気中の窒素をアンモニウムに変換することで、宿主に窒素栄養を供給してい

ます。その見返りとして、宿主植物は光合成産物をエネルギー源として根粒菌に供給します。

この共生のおかげで、マメ科植物は、窒素栄養が乏しい環境でも旺盛に生育できます。しか

しながら、窒素固定や根粒の器官形成は非常に多くの光合成産物を必要とするため、必要以

上の根粒の着生は宿主植物の生育を著しく阻害します。これを避けるために、マメ科植物は

根粒形成を最適化するシステムをもっています。このシステムは、「葉」で働く HAR1 受容体

キナーゼが重要な役割を持っており、har1 変異体では根粒が過剰に形成され、植物の成長が

阻害されます。以前の研究で、同研究グループは、HAR1 受容体の下流では「根」で働く根粒

形成抑制因子、TML が根粒形成を阻害していることを報告しています。このことから、「葉」

で働く HAR1受容体と「根」で働く TMLの間を仲介する、葉で合成される遠距離シグナル因子

がその制御に重要であると考えられてきました。近年、長らく謎であった葉由来の根粒数の

制御因子として TML の mRNA を分解する機能を持つマイクロ RNA、miR2111 が注目されていま

す。一方で、葉由来の miR2111の合成に関わる遺伝子座の全容や HAR1 受容体を介した発現制

御、さらには葉から根への全身的な根粒数の制御については不明でした。 

 

 

【研究の成果】 

 植物に広く保存されているマイクロ RNA の多くは、複数の遺伝子座を含むファミリーを形

成していることが知られており、遺伝子座ごとに発現量や発現部位が異なることによって

様々な発生過程を制御していると考えられています。研究グループは、マメ科のモデル植物

であるミヤコグサの葉における、転写産物の網羅的解析データを用いて、ゲノム上に合計 7

つの miR2111 の前駆体配列をもつ遺伝子が存在することを発見しました(図 1)。更に、すべ

ての発見した遺伝子は、マイクロ RNA の前駆体に特有のヘアピン構造をとることもわかりま

した(図 1)。 

 



 

図 1: ミヤコグサの miR2111遺伝子の染色体上の位置とその高次構造 

(上)ミヤコグサの miR2111 遺伝子の染色体上の位置を示した。新規に発見した 4 つの

miR2111遺伝子を合わせると、ミヤコグサは合計 7つの miR2111遺伝子をもつ。(下)新

規に発見した 4つの miR2111遺伝子の高次構造の予測図。マイクロ RNAの前駆体特有の

ヘアピン構造をとった。 

 

 7 つのうち、どの miR2111 遺伝子が根粒数の制御に関わっているかを予想するために、根

粒菌を感染させた植物の葉における miR2111 遺伝子の発現量を調べました。その結果、４つ

の遺伝子は、根粒菌の感染と、葉で機能する HAR1受容体に依存して発現のオン、オフが制御

されていることがわかりました (図 2)。このことから、これら 4つの miR2111遺伝子が HAR1

受容体に依存的な根粒の数の制御に関わっている可能性があると考えられました。その中で

も、葉で最も顕著に発現していた MIR2111-5 (図 2)が重要な役割を持つ可能性が高いと考え、

MIR2111-5 に着目して研究を進めました。 



 

 

図 2: ミヤコグサの葉で発現する 4つの miR2111遺伝子 

野生型と har1 変異体の葉での miR2111 遺伝子の発現量。山の面積が大きいほど発現量

が多い。4 つの miR2111 遺伝子は野生型では根粒菌感染に伴って発現が抑制されるが、

har1 変異体ではそれが起こらなかった。4つの miR2111遺伝子のうち、MIR2111-5 が最

も強く発現した。 

 

 

先行研究では、miR2111は根で発現する根粒形成抑制因子 TMLの mRNA を分解することで、根

粒の数を増やす機能を持つことが示唆されています。実際に、研究グループが発見した、

MIR2111-5 遺伝子を過剰発現させると、miR2111量が増加し TML mRNAが減少するともに、根

粒の数が顕著に増加することがわかりました (図 3)。反対に、MIR2111-5 を CRISPR/CAS9を

用いてノックアウトした変異体では、根における miR2111 の蓄積量が半分以下に減少し、そ

れに伴って根粒の数も顕著に減少することがわかりました。このことから、MIR2111-5 は全身

的な根粒数の制御に重要な役割を持つ遺伝子であることがわかりました。また、MIR2111-5 の

発現はほとんど葉の維管束でしか見られないことから、葉で合成される miR2111 が根に蓄積

する miR2111 の由来であり、根粒形成の全身的な制御に関わっている可能性が示唆されまし

た。 

 



 

図 3: MIR2111-5の過剰発現は根粒の数を著しく増加させる 

MIR2111-5 を過剰発現させた形質転換根 (右)。対照区 (左)と比べて過剰な数の根粒を

着生した。マーカーとして、形質転換根は緑色の蛍光を、根粒は赤色の蛍光を発してい

る。  

 

 

 次に、葉で作られた miR2111 が根における miR2111 の蓄積と根粒数の増加をもたらしてい

ることの実験的な証拠を得るために、miR2111 の蓄積量を変化させた形質転換体を用いて接

ぎ木試験を行いました。miR2111を過剰に蓄積する形質転換体を穂木にした場合、野生型の台

木では miR2111の蓄積量が増加し根粒の数も増加しました (図 4)。一方、miR2111の蓄積が

抑制された形質転換体の穂木は、野生型の台木における根粒の数を減少させました。これら

の結果は、葉で作られた miR2111 が全身的に根粒の数を制御する機能を持っていることの明

確な証拠です (図 5)。 

 



 

図 4: 葉で合成された miR2111は全身的に根粒の数を制御する機能を持つ 

MIR2111-5を過剰発現させることで miR2111を生体内に大量に蓄積させた形質転換体を

用いて接ぎ木を行った。穂木も台木も野生型を使って接ぎ木した場合と比較して、

MIR2111-5 過剰発現体を穂木に、野生型を台木にした場合、根粒が過剰に着生した。 

 



 
図 5: 今回の成果を含めた、miR2111 を介した全身的な根粒形成の抑制機構のモデル図 

ミヤコグサの葉では、MIR2111-5 を含む、複数の miR2111 遺伝子が HAR1 受容体に依存

して発現し、それに伴った miR2111 の合成が起こることで全身的に根粒の数を制御す

る。 

 

 

【今後の展望】 

 葉から根へ移動するマイクロ RNA は様々な植物種で確認されており、それらは特に植物の

養分獲得に関して重要な役割を持つことが示唆されていました。根粒菌との共生はマメ科を

含む一部の植物でしか見られませんが、根粒共生を行わない非マメ科植物でも miR2111 やタ

ーゲットの TML は保存されています。非マメ科植物における miR2111 の機能は不明ですが、

栄養の利用可能度合いに応答して miR2111 の蓄積量が変化することが知られているため、変

動する栄養環境に応じた植物の可塑的な発生現象の解明につながる可能性があります。今回

明らかになったマメ科植物での根粒数の制御の仕組みに加えて、非マメ科植物における

miR2111 と TML の機能を解明することで、根粒共生を成立させる全身的な制御システムがど

のように進化してきたのか、という問いへの研究に発展することが期待されます。 

 

 

注）マイクロ RNA 

20-22 塩基程度の小分子一本鎖 RNAで遺伝子の発現制御に関わる。 

マイクロ RNA は、標的となる mRNA が持つ特異的な塩基配列と結合し、mRNA の分解や翻訳抑

制によって抑制的な遺伝子発現制御を行う。マイクロ RNA はゲノムにコードされており、部

分的なヘアピン構造をとる前駆体 RNA が転写され、それが段階的に切り出されて 20-22 塩基

長のマイクロ RNAが作られる。 
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