
  
  いもち病菌の分類と寄生性分化

  誌名 日本植物病理學會報 = Annals of the Phytopathological Society of Japan
ISSN 00319473
著者名 土佐,幸雄

中馬,いづみ
発行元 日本植物病理學會
巻/号 80巻
掲載ページ p. 32-39
発行年月 2014年11月

    
農林水産省 農林水産技術会議事務局筑波産学連携支援センター
Tsukuba Business-Academia Cooperation Support Center, Agriculture, Forestry and Fisheries Research Council
Secretariat

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)



日植病報 80特集号:32-39 (2014) 
Jpn. J. Phytopathol. 80 Special Issue: 32-39α014) 菌類病

いもち病菌の分類と寄生性分化

土佐幸雄 1*・中馬いづみ 1

TOSA， y'l* and CHUMA， U (2014). Classification and parasitic specialization ofblast fungi. 

Keywords: P戸iculariaoryzae， Magnaporthe 0叩zae，resistance gene， avirulence gene， gene-for-gene 

緒百

乃lYicularia属菌は，主としてさまざまな単子葉植物にいも

ち病を引き起こす植物病原糸状菌で， 3細胞洋梨型の分生子

形成という共有形質によって特徴づけられる.そのなかで

最もなじみの深い種は乃riculariaoryzae (異名 :Magnaporthe 

oryzae)で，一般にはイネいもち病の病原体として知られて

いる.本菌の研究は， 1970年代までは主としてイネを主食

とするアジアで行われてきたが， 1970年代における完全世

代の発見 (Katoet al.， 1976; Ueyama and Tsuda， 1975; Yaegashi 

and Nishihara， 1976)は，その植物病理学における位置づけ

を一変させた.完全世代の発見により交配系が確立され，

本菌の遺伝分析が可能となった.さらに， DNA解析技術の

確立により本菌の分子生物学的解析が可能となった (Valent

and Chumleぁ1991). 2005年にはその全ゲノムシーケンスが

発表され (Deanet al.， 2005)，本菌は生粋の分子生物学者

にとっても，情報の整備された魅力的な実験材料となった.

現在，E oryzaeは，分子植物病理学研究において用いられる

糸状菌のNo.1の位置を占めている (Deanet al.， 2012).近年，

本菌に関する研究の多くは，感染過程における形態形成や

シグナル伝達に集中している傾向があるが，そのような中

で基本に立ち返り，その分類・寄生性分化に関する最近の

知見・展開を把握しておくことは極めて重要である.本総

説では， これらの基本的トピックスに関する最近の知見に

ついて概説する.

分類と学名

Fラvたulariaとして最初に記載された種は， メヒシノ〈いも

ち病菌Egrisea (Cooke) Sacc. (1880年)である.E oryzae 

Cavaraは，その約 10年後の 1892年，イネいもち病菌として

記載された.それ以来，本属菌として多くの種が記載され

てきたが (www.indexfungorum.org)，それらのなかには，形

態的に相互識別不可能なものがかなり含まれていた.また，

多くの研究者の精力的な研究にも拘わらず，本属菌の完全

世代は長い間不明であった.

1971年， Hebert (1971)は，メヒシパいもち病菌を培地

上で交雑してテレオモルフを形成させることに成功しこ

れをCeratosphaeriagrisea Hebertと名付けた.しかしながら，

イネ菌を交配親として含む交雑はなかなか成功しなかった.

突破口となったのは，Eleusine属植物(シコクピエおよびオ

ヒシパ)から分離されたいもち病菌が高い交配能を持つと

いう発見であった (Kato，1978;八重樫， 1981) . 1970年代

半ばには， 日本人研究者の3グループが，イネ菌をシコク

ピエ菌と交雑することによってテレオモルフを形成させる

ことに成功した (Katoet al.， 1976; Ueyama and Tsuda， 1975; 

Yaegashi and Nishihara， 1976). その形態を検討した結果，

Yaegashi and Udagawa (1978) は， C. griseαをMagnaporthe

属に移すことを提案し，これをMgriseaと命名した. Barr 

(1977)も，独立に同じ結論に到達した.Yaegashi and Udagawa 

(1978)は， メヒシパ菌×メヒシパ菌， シコクピエ菌×シ

コクピエ菌，イネ菌×オヒシパ菌等，さまざまな組み合わ

せの交雑から得られたテレオモルフを観察していたことか

ら，M griseaは， これらすべての菌のテレオモルフ名であ

ると解釈された.

1990年， Rossman et al. (1990)は，さまざまなイネ科植

物から分離されたいもち病菌をまとめて，Mαgnaporthegrisea 
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(テレオモルフ)または乃riculariagrisea (アナモルフ)と

呼ぶことを提案した. この提案は，イネ科植物から分離さ

れたいもち病菌は，イネ菌・メヒシパ菌も含め単一種とす

べきであると主張するものであった.この考え方は，テレ

オモルフ名 Magnaportheとともにいもち病研究者， とくに

いもち病菌をモデ、ル植物病原菌として扱う分子生物学者の

聞に浸透し， 1990年代には，M griseaがイネ菌を含むイネ

科植物いもち病菌の学名として広く使われるようになった.

津田・上山 (1982)は，いもち病菌のテレオモルフは子嚢

の先端構造，子嚢胞子の形態・発芽様式等において本来の

Magnaportheと異なっており， したがってMagnaportheに含

めるべきではなく新属を創設すべきである主張したが，分

類学的変更にはつながらなかった.

2000年，いもち病菌の種構成に関する新しい考え方が提

示された. Kato et al. (2000) は，イネ科の主要栽培植物(イ

ネ，キピ，アワ，シコクピエ， コムギ等)から分離したい

もち病菌 (CCグループと仮称)が相互に交雑可能で遺伝学

的に閉じた集団を形成していること，そしてこれはメヒシ

パ菌 (DSグループと仮称)とは交雑稔性がなく分子系統学

的にも区別できることを見出した.彼らはこの事実をもと

に， CCグループをP.oryzaeと呼称することを提案した. こ

の提案は，次の3つの主張を含んでいる. (i)イネ菌とメヒ

シパ菌は別種である. (ii)種名P.griseaは，Digitaria属植

物(メヒシパを含む)から分離された菌のみに限定すべき

である. (iii) P. oryzaeは，イネ菌だけでなく，コムギ菌・

アワ菌等栽培植物寄生菌を包含する種名とすべきである.

Couch and Kohn (2002)は，複数のハウスキーピング遺伝

子を用いた系統解析の結果同じ結論に到達し，イネ菌・コ

ムギ菌・アワ菌等 (CCグループ)のテレオモルフ名を

Magnaporthe oryzaeとすることを提案した. ここにおいて，P.

oryzaeのテレオモルフがM oryzae， P. griseaのテレオモルフ

がMgriseaとなり，アナモルフ名とテレオモルフ名の境界

が完全に一致する体系が確立した.現在，P.oryzaeやP.grisea

と形態的に区別できない潜在種が少なくともあと 2種存在

することが知られている (Hirataet al.， 2007). これらの形

態的に区別のできない集団は， species complex (種複合体・

複合種)と理解されている.

2011年，メルボルンで開催された国際植物会議において，

新しい命名規約が採択された (Hawksworth，2011; Wingfield 

etal.， 2012). これは， 2013年 1月以降，各菌種の正式学名

は一つのみとするもので これまでの二重命名法を破棄す

る大変革であった.これにより，各菌において，既存のテ

レオモルフ名とアナモルフ名のどちらを今後の正式学名と

するか選択しなければならなくなった.その選択は基本的

には先名権に従うが，後発の学名が広く使われ，変更によ

る実際面への影響が大である場合には考慮するという例

外規定も設けられた. これを受け，いもち病菌の属名を

Magωr，porthe ~，こするか乃ricularia にするかについて，菌学者・

病理学者・分子生物学者を巻き込んだ激しい論争が起こっ

た. Luo釦 dZhang (2013)は，いもち病菌をM勾加r，portheの

タイプ種 ωtLsalvinii)と同属とするには無理があり，従って
乃lYiculariaとするのが妥当であると論じたが，多くの賛同

者を得るには至っていなかった.

そこで， Murata et al. (2014)は， 8種をカパーするいもち

病菌39菌株を用いて，それらの Magnaporthaceaeにおける

位置づけを検討した.それらの rDNA-ITS領域と RPBlの

塩基配列を解読するとともに，データベースから取得した

Magnaporthaceaeの他属菌系の遺伝子配列も用いて，系統樹

を作成した.その結果， Magnaporthaceaeの菌系は，大きく

2つのクラスターに分けられることが判明した.一つは，

乃lYi，ωlaria属菌すなわちいもち病菌で構成されており，他方

はM偲加r，porthesalvinii， M rhizophila， M poae， Gaeumann側 (Yces

graminis， G. incrustansから構成されていた (Fig.1). この

ことは，いもち病菌はMagnaporthe属のタイプ種であるM

salviniiと同属ではないことを示唆している. この結果は，

いもち病菌のテレオモルフはMagnaportheとは異なるとし

た津田・上山 (1982)の主張と一致している.いもち病菌

とMagnaporthesalviniiは，アナモルフの形態や感染様式

においても明瞭に異なり (Luoand Zhang， 2013; Zhang et al.， 

2011)，その違いは，同属種聞の相違をはるかに超えるもの

である.以上のことを総合すると，それら 2つのクレード

には，異なる属名をあてるべきであると判断される.従って，

仮にM勾加r，portheをいもち病菌の属名として採用するならば，

Magnaportheのタイプ種をM salviniiからいもち病菌のいず

れかの種に変更する必要が生じる.さらに，タイプ種を変

更するとドミノ式に影響が波及し，分類学的にMagnaporthe

属から除外されることになるMsalvinii， M poae， M rhizophira 

等に新属名を与える必要性が生じる. このことは，いもち病

菌の属名の選択は，いもち病研究者だけの問題にとどまらな

いことを示している.いもち病菌の属名は， Magnaporthaceae 

のすべての分類群を備敵した総合的見地から決定されるべ

きものであると考える.

上記のようなドラスティックな学名変更は，単純に先名

権に従い，いもち病菌の属名として乃lYiculari，αを採用すれ

ば避けることができる.系統樹上における分布を見ても，

現在のMagnaportheはMagnaporthaceaeの中で散在している

のに対し，乃riculari，αは単一クレードにまとまっている (Fig.

1). また， Fig.1に示した乃riωlariaspp.が例外なく 3細胞
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pyriform， 
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Fig. 1. Distribution of pyricularia Spp.， Magnatorthe Spp.， and Gaeumannomyces Spp. on a Bayesian 50% majority-rule consensus tree 

constructed using rDNA-ITS (ITS1， 5.8S and ITS2) and RPBl nucleotide sequences of Magnaporthaceae isolates. The tree was 
rooted with Cη!thonectrωtarasitica EP155 as an outgroup. Bayesian posterior probability >90%紅eshown at nodes. P. grisea and M 
salむinii，type species of Pyricularia and Magnatorthe， respectively， are indicated with dotted rectangles. Characteristics of conidia 
are shown on the right. (Adapted仕omMurata et al.， 2014). 

形態が典型的ないもち病菌のもの (3細胞洋梨型)と異なる種

が含まれているこ とである.例としては，P. aquatica， P. caudata， 

P. dubiosa， P.lauri， P. tarasitica， P. scritta， P. sthaerulata， P. submersa 

等が挙げられる.系統解析をすれば，これらが乃ricularia

クレードに含まれない可能性 もあ る. しかし，それは，

Pyriculariaが単系統でないこと を示すも のではなく ，むし

ろ， 乃ricularia属の種はタ イプ種のP.griseαと同じ3細胞洋

梨型の分生子を形成するものに厳密に限定すべきであるこ

とを示すものと考える.

洋梨型の分生子を形成すること は確認されている (Murata

etal.， 2014) これらの結果は，3細胞洋梨型の分生子形成で

特徴づけられる乃riculariasppの集団は単系統であり， 属

名を与える一集団としての必要条件を満たすこ とを示唆し

ている.Index Fungorum (www.indexfungorum.org)には，

Pyriculariαとして75レコード 50種以上が リスト アップされ

ている. これらのさまざまな種がすべて， Fig.1のPyricularia

クレードに含まれるかどうか，さらなる系統解析が必要で

ある.注意すべき点は，上記75レコー ドの中には，分生子の
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宿主属特異的新菌群の進化

いもち病菌は複雑な寄生性分化を示す. ここでは，上述

のP.grisealoワ'Zaespecies complexに焦点をしぼり，その寄生

性分化機構について考察してみたい• P. oryzaeは，宿主植

物属の異なるいくつかの菌群に分けられる.代表的な菌群

は，イネ菌群，アワ菌群，キピ菌群， シコクピエ菌群， コ

ムギ菌群，エンバク菌群で，それぞれOryza属，Setariα属，

Panicum属，Eleusine属，Triticum属，Avena属植物を宿主

とする (Katoet al.， 2000; Oh et al.， 2002; Urashima et al.， 1993). 

P. griseaは，Digitaria属植物を侵すメヒシパ菌群のみから成

る.一方，P. grisealoryzae species complexの潜在種乃ri，ωlaria

sp. (LS) は，Leersia oryzoidesや Setariageniculataから，別

の潜在種Pyriculariasp. (CE)はCenchrusspp.やEchinochloa

colonumから分離されている (Hirataet al.， 2007) . 

ここで生じる大きな疑問の一つは，なぜ主要穀物(栽培

植物)の病原菌がすべてP.oryzaeという単一種に属するのか，

ということである.P. oryzaeは， どのようにして栽培植物

を含む植物属に選択的に病原性を獲得してきたのであろう

か? 作物栽培は人類の活動であって，人類がどの植物を

栽培化するかは，植物の系統関係とは無関係である.たと

えば，イネ，シコクピエ，アワという栽培植物は異なるE

科に属する一方で，雑草メヒシパはアワと同じE科に属す

る それにもかかわらず，P. griseaがメヒシパを宿主とする

一方で，P. oryzaeはE科をまたがって栽培植物を宿主として

選択している. Kato et al. (2000)は，この現象を説明する

ために，一つの仮説を提唱した.彼らはまず，シコクピエ

菌群が極めて高い交配能を示すことから， これがP.oryzae 

の祖先型に最も近い菌であると仮定した.つぎに，アワ，

キピ，イネが栽培化された地域は，シコクピエが東アフリ

カから極東まで伝播するルート上にあったと考えた.そし

て，シコクピエに病原性をもっ祖先型P.oり'Zaeがシコクビエ

(の種子)とともに極東へ移動する中で(加藤ら， 1977)， 

アワ・キピ・イネ等の作物に遭遇した時，それらに対する

病原性を獲得し，それらからアワ菌群・キピ菌群・イネ菌

群等が分化したと推論した.

イネ菌群の直接的祖先はどの菌群であろうか.それはアワ

菌群であることを示す証拠がいくつかある.たとえば，こ

れら二つの菌群は， レトロトランスポゾン MAGGYを多コ

ピー持つという共通の特徴を有している (Etoet al.， 2001; 

Tosa et al.， 1995). Couch et al. (2005)は，複数の遺伝子座

の解析結果から，現在世界中に分布しているイネ菌は，ア

ワからイネへのわず、か1回のホストシフトに由来すると考

えた.さらに彼らは，アワとイネが中国で栽培化され，ア

ジアにおける農業の初期段階においてお互いに密接に関わ

りあってきたことを考慮しそのホストシフトは中国で起

こったと推論した.

P. oryzaeは，今もなお新しい菌群を生み出し続けている.

上述のコムギ菌群は， 1980年代にブラジルでコムギの新

しい病原菌として出現したもので，その後南米の周辺国に広

がった (Urashimaet al.， 1993). 1990年代には，米国と日本

においてゴルフ場のぺレニアルライグラスにいもち病が発

生し，大きな問題となった (Farman，2002; Landschoot and 

Hoyland， 1992; Tosa et al.， 2004) . この太平洋を挟んだ2国に

おける新病害の同時発生は，P. oryzae新菌群(ペレニアルラ

イグラス菌群)の出現によって引き起こされたものであっ

た(百saet al.， 2004). 最近，米国ケンタッキー州で， コム

ギにいもち病斑が発見された.病原菌を分離して調べたと

ころ，それは南米に広がっているコムギ菌とは別系統で，

北米に以前から存在していたイタリアンライグラス菌と極

めてよく似ていることが判明した. このことから，本菌は，

イタリアンライグラス菌がコムギヘホストジャンプを起こ

して出現したと推定された (http://news.ca.uky.edu/article/

uk-researchers-find-important-new-disease). 

1970年代におけるP.oryzaeの完全世代の発見 (Katoet al.， 

1976; Ueyama and Tsuda， 1975; Yaegashi and Nishihara， 1976) 

は，本菌の植物属レベルにおける寄生性分化機構の遺伝解

析を可能にした.その最初の報告は， Yaegashi (1978)によ

るものである.彼は，シコクピエ菌とウィーピングラブグ

ラス菌を交雑し，その Fl菌系をそれぞれの宿主植物に接種

して分離分析を行った.その結果，それら親菌のシコクピエ・

ウィーピングラブグラスに対する特異的寄生性にはそれぞ

れ 1つの遺伝子が関与していることが示唆された.一方，

Valentとその共同研究者は，シコクピエ菌ならびにイネ菌の

ウィーピングラブグラスに対する(非)病原性に関与する

遺伝子を同定しそれぞれPWL1，PWL2と命名した (Valent

and Chumley， 1991). クローニングの結果，それらはクラシ

カルな非病原力遺伝子と同じ性質を持つことが明らかとなっ

た (Kanget al.， 1995; Sweigard et al.， 1995). 

ウィーピングラブグラスはさまざまな菌群・菌系に感受

性で，それに特化した菌群は認められていない (Katoet al.， 

2000). 一方，主要栽培植物を含む植物属とそれらを宿主と

する菌群との聞の特異性は，明瞭かつ安定である. この特異

性遺伝的機構を解明するため 我々は各菌群の代表菌系を

用いて，交配とその後代における分離分析を行った(Mぼakami

et al.， 2000; Takabayashi et al.， 2002;百saet al.， 2006). その結

果，P. oryzaeにおける菌群一属間特異性は， Gene-for-gene相

互作用によって支配されていることが判明した (Tosaand 
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P oryzae 

Triticum isolate Avena isolate 
Br48 Br58 

E己…cegenes 

wheat 

Resistance I 
genes I 
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Fig. 2. Gene pairs involved in the incompatibility between Avena 

isolate Br58 and wheat cultivars. 

Chuma， 2011).たとえば，エンバ ク菌はコムギに非病原性

であるが， これは本菌がコムギに基本的親和性 (Basiccom-

patibility)を持たないからではなく， コムギに認識される非

病原力遺伝子PWT3，PWT4を持っているからである (Fig.2)

(Takabayashi et al.， 2002). また， コムギはエンバ ク菌に抵

抗性であるが， これはコムギがPWT3，PWT4に対応する抵

抗性遺伝子Rwt3，Rωt4を保有しているからである.一方，

コムギ菌はコムギに病原性であるが， これは本菌がPWT3，

PWT4を持たないので，Rωt3，Rwt4による認識を回避できる

からである. これらのことは，エンバク菌のPWT3，PWT4に

突然変異が起これば， コムギに対して病原性になり得るこ

とを示唆している • POη'zaeがTriticum，Avena， Loliumのよ

うなイチゴツナギ亜科の植物属にホストジャンプを起こす

ことは，比較的容易なのかもしれない

これらの菌群一属間特異性の解析結果は，抵抗性育種に

関する一つの示唆を与えてくれる.たとえば，イネの育種

のためにイネいもち病菌に対する新しい抵抗性遺伝子を探

すとき，必ずしも栽培イネの起源地の在来種やOり'za属野

生種等を探索する必要はない それらの抵抗性遺伝子は，

コムギ ・エンバク ・アワ ・シコクピエ等，身近な栽培植物

の中に広く存在するのである.

新レースの出現

イネ菌は，イネ品種に対する病原性の異なるレースに分

化している.いもち病抵抗性品種を育成するために，明治以

来抵抗性遺伝子の探索とその導入が試みられてきた. しか

しながら，長い年月をかけて育成した主働抵抗性遺伝子を

持つ新品種が，農家圃場にリリースされてわずか数年後に

感受性に転落するという 「抵抗性の崩壊jが次々と起こっ

た (Kiyosawa，1982). この抵抗性崩壊は，病原菌の素早い

Ancestral populatlon of町'rfculllrl..pp 市

A AVR-PI .. 

↓ In刊01Fm
↓ 

Hor1z:on泊l
e・n・智・n・f・F

Fig. 3. Hypothetical processes of multiple translocation. Insertion 

of Inagol into flanks of ancestral AVR-Pita homolog(s) 

produced a basic structure associated with the AVR-Pita 

mobility (A). Then， the ancestral species differentiated into 

乃ηculariaoryzae (B)， Pyricularia grisea (C)， and other 

cryptic species. In P. oryzae AVR-Pita was translocated 

within individuals (B1)， or through loss (B2) and gain (B3) 

processes. Sometimes AVR-Pita was horizontally 

transferred beyond the species boundary (B4). 

適応，すなわち導入された抵抗性遺伝子を侵す新レースの

出現によるものであった.植物病原菌はどのようにして，新

規抵抗性遺伝子にそれほど素早く適応できるのであろうか.

イネ菌レースとイネ品種の聞の特異性は， Gene-for-gene 

相互作用に支配されている (Silueet al.， 1992) 従って，上

述の問し、は，I植物病原菌はどのようにして，新規抵抗性遺

伝子に対応する非病原力遺伝子の機能をそれほど素早く失

うことができるのであろうか」と言い換えることができる.

レース 品種間特異性に関与する非病原力遺伝子としては，

すでにAVR-Pita(Orbachetal.，2000)， ACEl (Bohnertetal.， 

2004)， AむrPiz-t(Li et al.， 2009)， AVR-Pia (Miki et al.， 2009; 

Yoshida et al.， 2009)， AVR -Pii (Yoshida et al.， 2009)， A VR -Pik/ 

km/kp (Yoshida et al.， 2009)等がクローニングされている.

我々は，このなかからA印 -p伽 をとりあげ，その変異機構を

解析することにした

AVR-Pitaは，抵抗性遺伝子Pitaに対応する非病原力遺伝

子で，サブテロメアに座乗し，メタロプロテアーゼの特徴を

もっタンパク質をコードする (Orbachet al.， 2000). Chuma et 

al. (2011)は，AVR -Pita (Pitaに認識されるファミリーメ

ンバーAVR-Pital，AVR-Pita2)の染色体上の位置が，特にイ

ネ菌において非常に多様で，第 1，3， 4， 5， 6， 7染色体から

過剰染色体にわたることを見出し，この現象を Imultiple 
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translocationJと呼んだ P.o砂zaeでは，AVR-Pitaホモログは

さまざまな転移因子やその部分配列， とくにレトロトラン

スポゾンInagol，Inago2(SanchezJr. etal.， 2011)のsolo-LTR

に挟まれていた.また，P. gr出αでは，AVR-弓似ホモログは

完全長のInagolに挟まれていた 一方，潜在種乃ricularia

sp. (CE) においては，AVR-Pitaホモログ周辺にInagolも

その他の転移因子も存在しなかった転移因子の痕跡がな

いことから，その領域はInagolの挿入をこれまでに受けた

ことがないと考えた.これらのホモログの系統樹を作成した

結果， 乃riculariasp. (CE)におけるホモログ構造が祖先型

であり，その祖先型AVR-Pitaホモログ両サイドへのInagol

の挿入が，その可動化と密接に関わっていることが示唆され

Tこ (Fig.3).

2つのファミリーメンバ-AVR-Pital， AVR-Pita2のいもち

病菌集団における分布を調べると，一般的に前者はP.01ツ'zae

に，後者はP.grisea ~.こ分布するが，一つ例外が認められた.

それは，キピ菌が，P. oryzae ~.こ属するにも拘わらずAVR-Pita2

を保有していたことである.これは，AVR-Pita2が種の境界

を越えて水平移動したことを示唆している. もし，AVR-Pita 

が種の境界を越えて移動し得るならば，その同種内，ある

いは同一菌群内での移動はより容易かつ頻繁に起こり得る

であろう • AVR-Pitaは，自然界における乃riculariaspp.と

イネ科植物の相互作用の歴史の中で，個体間移動を繰り返

してきた可能性がある (Chumaetal.，2011).

興味深いことに，いもち病菌が抵抗性遺伝子Pitaに対す

る病原性を獲得するメカニズムを分子レベルで解析すると，

点突然変異やトランスポゾンの挿入などによる場合も稀に

あるものの，多くの場合はAVR-Pita全体の欠失によること

が明らかとなっている (Daiet al.， 2010; Kang et al.， 2001; Orbach 

et al.， 2000; Takahashi et al.， 2010; Zhou et al.， 2007). 以上の

ことを総合し， Chuma et al. (2011)は，AVR-Pitaのmulti

ple translocationはその欠失 (Pitaへの適応)と個体間移動

Avirulent Loss (dele討on) Virulent 

Multiple f J 

translocation ¥. (G訓{陀covery) P:U:::l.c:o…I ro.-nmhin:::lltinn i iJt. 

、I~ずな!:;:;:;:凶ons
Fig. 4. A model of adaptation of Pyricularia oryzae to resistance 
genes through deletion and recovery of their corresponding 

avirulence genes. 

による再獲得の結果であり，この高い可動性がいもち病菌

のPitaに対する素早い適応ならびにその集団内維持を可能

にしていると考えた (Fig.4). 他の非病原力遺伝子AVR-Pia，

AVR-Pik， AVR-Pii についても，同様のことが示唆されてい

る(未公表データ)

植物とその病原糸状菌の聞の相互作用は，集団聞の闘い

のように思われる (Chumaet al.， 2011).植物 1個体がある

病原菌に対して持っている抵抗性遺伝子はわずかである.

しかし，集団としてみると，植物は多くの多様性に富んだ

抵抗性遺伝子を保持している目同様に，植物病原糸状菌 1

個体 (菌系)が持つ非病原力遺伝子の数はわずかで，それ

らは容易に失われ得る. しかし，集団としてみると，植物

病原糸状菌はさまざまな染色体上にさまざまな非病原力遺

伝子を保持しており，それらは再獲得のためのリザーパー

となり得る.植物病原糸状菌は，集団を適応単位として使

うことによって宿主抵抗性に適応しているのかもしれない.

将来の方向性

抵抗性育種は，農家にとっては極めて安価かっ労働節約

型の病害防除戦略である. この育種に，宿主一寄生者相互

作用の研究はどのように貢献できるであろうか.抵抗性育

種の最初のステップは，新規抵抗性遺伝子を見出すことで

ある.本稿において筆者らは，たとえばイネいもち病菌に

対する新規抵抗性遺伝子が コムギ ・エンバク・アワ・シ

コクビエ等の身近な作物の中に存在することを指摘してき

た.それらは，新規抵抗性遺伝子の宝庫のように思われる.

それらの作物に新規抵抗性遺伝子が同定できれば，それを

クローニングし，イネに導入して利用することができる.

抵抗性育種において次に重要なステップは，持続性のあ

る抵抗性遺伝子を選抜することである これまでに新品種

に導入された抵抗性遺伝子の多 くは新レースの出現によっ

てその効力を失ってきたが 稀に長期間その効力を持続し

続けている抵抗性遺伝子も存在する たとえば，Puccinia 

graminis f.sp. triticiに対するオオムギの抵抗性遺伝子Rtgl

は， 1988年に新レースが出現するまでの 50年以上，北ア

メリカにおいてその効果を維持し続けた (Fetchet al.， 2009) . 

問題は， どの遺伝子が持続性を持っかが結果論としてしか

わからないことである もし，育種開始前に候補抵抗性遺

伝子それぞれの持続性を予測することができれば，大きな

助けとなるであろう.我々は，抵抗性遺伝子の持続性は，

それに対応する非病原力遺伝子の安定性を評価することに

よって予測できると考える.非病原力遺伝子の安定性を評

価する際のチェックポイントは，染色体上の座乗位置，周

辺構造(転移因子の有無や数)，その突然変異の菌の適応度
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に対する影響等である.我々は，今後そのような予測シス

テムを確立したいと考えている.
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