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研究成果の概要（和文）：ムギ類赤かび病菌は、ムギに病害だけでなく、カビ毒汚染を起こすことで大きな問題
となっている。本菌においては宿主内菌糸伸長能を失った自然変異株0233007が見出されている。連鎖解析の結
果、この株の原因変異は第1染色体の約195Kb中にあることが判明し、その領域中に2塩基欠失による読取枠の早
期停止が生じているFGSG00739遺伝子が見出された。NADPHオキシダーゼをコードすると推定されている
FGSG00739遺伝子を野生株からクローニングして0233007株に導入したところ、宿主内菌糸伸長能の回復が見られ
た。従って、FGSG00739がムギ類赤かび病菌の宿主内菌糸伸長に関わる遺伝子と判明した。

研究成果の概要（英文）：Fusarium head blight fungus causes not only disease but also mycotoxin 
contamination on wheat in the world. A natural pathogenicity mutant, 0233007 strain, that could not 
spread beyond the inoculation point in the host was detected from our fungal library. The mutation 
locus was mapped to 195Kb-span in the chromosome No. 1 by linkage analyses. It was found that 
0233007 strain carries two nucleotide deletion in the FGSG00739 gene that is located in the mapped 
region. FGSG00739 encoding a putative NADPH oxidase was cloned from a wild type strain and 
introduced into the mutant strain by transformation. Introduction of the FGSG00739 restored 
pathogenicity of the mutant. These results indicate that FGSG00739 is involved in spreading of 
Fusarium head blight fungus in the host plant.

研究分野： 植物病理学

キーワード： 菌類　遺伝子　マイコトキシン　ムギ類赤かび病　Fusarium
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研究成果の学術的意義や社会的意義
ムギには赤かび病に対する有効な抵抗性品種がなく、世界中のムギが常に赤かび病による減収とカビ毒汚染の脅
威にさらされている。本研究ではムギ類赤かび病の病原菌が宿主内で菌糸を伸長させるのに必要な遺伝子を解明
した。植物病原菌の約７割はムギ類赤かび病の病原菌と同じ糸状菌であり、本研究の成果は、糸状菌全体の植物
病原性機構の解明につながると共に新たな防除法の開発に寄与する。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
ムギ類赤かび病菌は、世界中のムギに病害をもたらすだけでなく、収穫ムギにカビ毒汚染を

起こすことで大きな問題となっている。カビ毒は製パンなどの加熱でも毒性が下がらないため、
唯一の汚染防止対策は、圃場において赤かび病菌をムギに感染させないことである。しかし、
赤かび病菌はムギの開花期に、特に高湿度で感染することが知られており、日本はその時季が
梅雨と重なるために被害が大きくなる。さらに、ムギには赤かび病に対する強い抵抗性品種が
なく、日本では薬剤による防除が行われているが、近年主要薬剤に対する耐性菌が出現してい
る。 
本菌については被害の重大性から、世界中で病原性機構の解明が進められてきた。その結果、

シグナル伝達やアミノ酸合成などに関わる遺伝子が病原性に関与すると報告されている。一方、
圃場から分離される菌の病原性は様々であるが、遺伝子レベルでその原因は分かっていない。 
我々はこれまで圃場から多数の赤かび病菌を分離して極端に病原性が弱く、宿主のムギ体内

で伸長する能力を欠いた自然変異株(菌糸伸長能喪失株)を複数見出してきた。更にその一株に
ついて、細胞表面に存在するグリコシルホスファチジルイノシトール (GPI) アンカータンパク
質の遺伝子欠失が菌糸伸長能喪失の原因であることを明らかにした。一方、保有する菌糸伸長
能喪失株の中にはそれと原因が異なるものがあることが判明した。 
 
２．研究の目的 
本課題の目的は、ムギ類赤かび病菌において、GPI アンカータンパク質遺伝子とは異なる新

たな宿主内菌糸伸長遺伝子を解明することである。本研究で明らかになる遺伝子は、新たな薬
剤開発の格好の標的になる。また、植物病原菌の約７割は糸状菌であり、本研究の成果は、他
の多くの病原性糸状菌の病原性機構の解明と防除法の開発にも寄与することになる。 
 
３．研究の方法 
ムギ類赤かび病菌はコムギの穂に接種すると、接種部から菌糸がコムギ穂内を伸長して病徴

が穂全体に広がる。しかし、圃場から分離されたムギ類赤かび病菌の中には、接種部にしか病
徴が見られない株がある。そのような株のうち、0225022 株は GPI アンカータンパク質遺伝子
の喪失がその原因であることが判明しているが、本課題ではそれとは菌糸伸長能喪失の原因が
異なる 0233007 株を使用した。 
(1) 菌糸伸長能喪失株と野生株の交配 
連鎖解析により菌糸伸長能喪失株で異常となっているゲノム上の位置を特定するため、菌糸

伸長能喪失株と野生株の交配子孫株を取得する。交配にあたっては自家受精や分生胞子由来の
株と他家受精由来の子孫株を培地上で識別する必要があるため、菌糸伸長能喪失株と野生株で
異なるタイプの硝酸利用欠損変異体を用意した。それらに交配誘導処理を行い、交配子孫株を
取得した。得られた交配子孫株については、コムギの穂への接種試験により、宿主内進展能を
調べた。 
(2)宿主内菌糸伸長能に連鎖する DNA マーカーの探索 
連鎖解析によって菌糸伸長能喪失株で異常となっているゲノム上の位置を特定するためは、

シーケンスタグ化(塩基配列が分かっている)DNA マーカーを準備する必要がある。これまでム
ギ類赤かび病菌の研究を通じて作成されてきたマイクロサテライトマーカーの中から、親株と
した菌糸伸長能喪失株と野生株で多型を示すマーカーを選抜した。また、原因が存在すると予
想された領域に、新たに PCR-RFLP マーカーを設定して、子孫株のマーカーデータを取得した。 
(3) 候補遺伝子の絞り込みとその導入株の作成 
菌糸伸長能喪失株の全ゲノム塩基配列情報を取得した。そこから(2)で宿主内進展能と強い連鎖
関係にある DNA マーカーから特定したゲノム領域に存在するはずの遺伝子について、読取枠に
大きな異常が見られるものを探し出した。更に、菌糸伸長能喪失株において読取枠に大きな異
常が見られた遺伝子の中に、既報の病原性関連遺伝子に該当するものがないかを調査した。そ
の結果、NADPH オキシダーゼをコードする FGSG00739 が原因候補遺伝子として見出された。野
生株からこの候補遺伝子をクローニングして、菌糸伸長能喪失株に形質転換で導入した。 
(4) 候補遺伝子導入株の性状調査 
候補遺伝子導入株をコムギ穂に接種して、元の菌糸伸長能喪失株と病徴の広がりが異なるかを
調べた。また、菌糸伸長能喪失株、野生株、候補遺伝子導入株について、寒天培地上に増殖さ
せたコロニーを Nitrotetrazoium Blue Chloride (NBT)で染色して、NADPH オキシダーゼ活性が
検出される様子に違いがないかを観察した。 
 
４．研究成果 
(1) 菌糸伸長能喪失株と野生株の交配 
菌糸伸長能喪失株と野生株を交配させ、子孫株を 43株得た。これらをコムギの穂に接種した

結果、菌糸伸長能を持つものが 23株、持たないものが 20 株であった。 
(2) 宿主内菌糸伸長能に連鎖する DNA マーカーの探索 
本菌の連鎖地図作成を通じて開発してきたシーケンスタグ化マーカーから、ゲノム全体に散

在しており、かつ、交配に用いた菌糸伸長能喪失株と野生株で識別が可能な 25個のマーカーを
選抜した。これらのマーカーを使って 20子孫株のゲノムを分析した結果、0233007 株における



菌糸伸長能喪失の原因は第 1 染色体上の VNHK1041 マーカーから VNHK957 マーカーの間に存在
すると予想された。その領域について新たな PCR-RFLP マーカーの設定と子孫株におけるマーカ
ーデータの取得を繰り返した。その結果、最終的に菌糸伸長能喪失に完全連鎖を示す 4つのマ
ーカー（PRHS892/NsiI、PRHS859/XhoI、PRHS894/MseI、PRHS896/HhaI）が見出された(図 1)。 

図 1. 菌糸伸長能と強い連鎖関係が認められたゲノム領域(VNHK はマイクロサテライトマーカー、PRHS は PCR-RFLP

マーカー。連鎖関係が認められた約 197Kb 中には、全ゲノムデータベースで 82個の遺伝子が検出されている。) 

(3) 候補遺伝子の絞り込みとその導入株の作成 
ムギ類赤かび病菌の野生株のゲノムデータベースによれば、(2)で絞り込まれたゲノム領域

197Kb には 82 個の遺伝子が存在する。0233007 株のゲノムシーケンスをもとに、それらの遺伝
子の読取枠を調べたところ、FGSG00728、FGSG00739、FGSG00785 に大きな異常が見られた。 
(4) 候補遺伝子導入株の性状調査 
読取枠に大きな異常が見られた 3 つの遺伝子のうち、NADPH オキシダーゼをコードすると推

定されている FGSG00739 は病原性に関連することが報告されており(Wang et al 2014)、0233007
株の場合 2 塩基欠失によるフレームシフトで読取枠の早期停止が生じている(図 2)。そこで、
上流域と下流域を含むように FGSG00739 を野生株から PCR で増幅してプラスミドベクターに挿
入し、形質転換で 0233007 株に導入した。得られた FGSG00739 導入株をコムギ穂に接種してみ
たところ、接種部位からの病徴の広がりが認められた。従って、0233007 株における菌糸伸長
能喪失は FGSG00739 の読取枠の異常によることが判明した。FGSG00739 の翻訳産物と推定され
ている NADPH オキシダーゼの活性を NBT 染色により寒天培地上に増殖させたコロニーで検出し
たところ、野生株ではコロニー周縁部に、0233007 株ではそれより少し内側に活性を意味する
紫色の沈着が認められた。FGSG00739 導入株では元株の 0233007 株とは異なり、野生株同様、
周縁部に紫色の沈着が認められた。以上の結果から菌糸先端部の NADPH オキシダーゼ活性が宿
主内菌糸伸長に必要であることが示唆された。 

図 2. 0233007 株の FGSG00739 に見られた読取枠の異常(上段は塩基配列で大文字がエクソン、小文字がイントロン。

下段はアミノ酸配列。矢印の位置に 2塩基欠失があり、フレームシフトにより読取枠が停止している。* は停止コドン。

2塩基欠失がなかった場合に翻訳されるはずのアミノ酸配列を括弧に示した。) 
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