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研究成果の概要（和文）：自然界では，病原体が一個体の植物に単独感染より混合感染がしていることが多い。
ウイルスの混合感染では一般的に，異種ウイルスとの混合感染により強い症状を示し，同種ウイルスの異なる系
統の混合感染により干渉作用が関与して弱い症状を示す。これらの現象に着目し，病原体間の「共進化」現象を
調査することを目的とした。異種ウイルスが混合感染したアブラナ科やユリ科植物を全国から採集後，それらウ
イルスゲノムを解析し，ゲノムインフォマティクスを用いて解析した。その結果，混合感染したウイルスのゲノ
ムに見られる変異が共進化に関与すること，それらのウイルスが日本の各地域に共進化しながら拡散したことが
明らかとなった。

研究成果の概要（英文）：Plants are often mixedly infected with two or more pathogens in nature. 
Mixed infection of different virus species generally shows severe symptoms, whereas single infection
 with same virus species shows mild symptoms due to the interference effects. Focusing on these 
phenomena, we conducted a research aimed at elucidating "co-evolution" between different virus 
species. We collected crucifers and lily plants showing mosaic symptoms, infected with two or more 
different viruses, in Japan. We determined the two or more viral genomes from mixedly infected 
plants and analyzed them using the latest genome-informatics. We found that some mutations in the 
cruciferous and narcissus virus genomes probably involved in “co-evolution”, and some of the 
viruses probably co-evolved and co-migrated from the origin to other parts of Japan.

研究分野：植物保護科学

キーワード： ウイルス　分子進化　共進化　病原体間

  １版



１．研究開始当初の背景 
微生物学関連分野における分子進化の最先

端研究としては，細菌とファージの実験系を

用いた「共進化」の研究であり，今後さらに

発展する重要テーマと考えられていた。「共進

化」に関わる研究は，幾つかの方向に分けら

れるが，主流は病原体と宿主間での「共進化」

現象の解明である。ウイルスは他の病原微生

物に比べて宿主の代謝系に強く依存するため

に，宿主からより影響を強く受け今日まで適

応してきたと考えられている。「病原体＝赤の

女王モデル」のもとでは，病原体との共進化

レースを続ける宿主集団において，耐病性遺

伝子に高い変異性があることも予測されてい

る。最近の植物ウイルス病研究分野では，ス

ペインの Fernando García-Arenal教授らの研究
グループによる研究が先行研究として知られ，

特にシロイヌナズナとウイルスの「共進化」

関係についてはその代表的な研究である。ま

た植物の転写開始因子などの抵抗性遺伝子と

ポティウイルスのゲノム結合タンパク質の共

進化，最近ではトマトモザイクウイルスと抵

抗性遺伝子との関係についても，国内外で精

力的に研究が進められている。一方もう一つ

の解明すべき「共進化」現象は，病原体間の

「共進化」であるが，混合感染している様々

な感染植物を採集し，既に世界の様々な研究

室でそれらについて調査されているとの情報

はあるが，未だ明瞭な論文となって報告され

ておらず，混合感染による生物学的な現象，

混合感染個体内動態の調査や適応研究などに

ついて散見されているに過ぎない。 
 
２．研究の目的 
自然界では，病原体が一個体の植物に単独

感染より混合感染がしている場合が多い。ウ

イルスの混合感染では一般的に，異種ウイル

スとの混合感染により強い症状を示し，同種

ウイルスの異なる系統の混合感染により干渉

作用が関与して弱い症状を示すことが知られ

ている。応募者はこれらの現象に着目し，異

なる 2種のウイルスが混合感染した 240個体
以上のアブラナ科やユリ科植物を採集してき

た。それらの一部から 2 種のウイルスを分離
後，両ウイルスゲノムを調査したところ「共

進化」に関わる様な塩基変異に気がついたこ

とから，さらに多くの混合感染ウイルスを採

集後それらのゲノム構造を明らかにして，そ

れらを統計学的に有為かなど確認するととも

に，未だ明らかでない病原体間の「共進化」

現象について様々な角度から調査することを

目的とした。 
 
３．研究の方法 
ウイルスが混合感染している植物体を既に

多数全国から採集しているが，さらに引き続

き採集するとともに，2 種以上の異種ウイル
スが混合感染している植物個体からそれらを

生物学的に或いは遺伝的に分離し，多数のゲ

ノム構造を決定した。その後最新のゲノムイ

ンフォマティクスを用いて，混合感染してい

るウイルスの種類，単独感染ウイルスと混合

感染ウイルス間に見られるゲノム変異の違い，

宿主による変異の違い，ウイルスの進化速度，

さらに系統樹での分岐年代（時間軸）などの

違いを調査し，ゲノム上に現れてくる未だ検

討されていない病原体間（ウイルス種間）の

「共進化」現象を調査した。さらに強「共進

化」してきたと思われるウイルス株を選抜し

特徴を把握後，ウイルス病防除への基盤研究

を最終目標として，混合感染ウイルスの特徴

などについて進化的・病理学的に考察した。 
 
４．研究成果 
地理的あるいは進化的に考慮して，さらに

多くの混合感染植物を全国から採集した。具

体的には，アブラナ科ウイルス間の共進化，

ユリ科（ヒガンバナ科）ウイルス間の混合感

染植物を全国から採集した。その後これまで

ゲノムの全塩基配列を決定してきた分離株に

加えて，さらに多くのウイルスゲノムの全塩

基配列を決定すると共に，ゲノムインフォマ

ティクスを用いて病原体の「共進化」現象の

探査を行った。 
 
 



(1) アブラナ科植物のウイルスの共進化： 
平成28年度および平成29年度に，引き続き
混合感染したウイルスを全国から採集した。

平成28年度においては30分離株の各カブモザ
イクウイルス（TuMV）とキュウリモザイク
ウイルス（CMV）ゲノムの全塩基配列の決定
を行い，平成29年度においては40分離株の各
TuMVとCMVゲノムの全塩基配列を決定した。
また，ゲノムインフォマティクスによる継続

的な探査を行ったところ，幾つかの変異が混

合感染により特異的に見られたものの，お互

いのウイルスゲノムに共通に見られるような

変異は，すべての混合感染している両ウイル

スゲノムの一アミノ酸変異に限定的に認めら

れるというよりも，幾つかの変異が相互的に

多数みられ，それら変異の組合せが，関係し

ているように思われた。以上の結果は，解析

ゲノム数がまだ不足していることも原因と考

えられたために，引き続き両ウイルスゲノム

の全塩基配列の決定を行って統計学的に検討

している。 
一方，それら両ウイルスが同じ拡散をして

いることが明らかとなれば「共進化」現象を

説明できると思われたために，両ウイルスの

拡散についてBEASTソフトウエアーを用いて
検討すると，同一の場所から同一空間を移動

し同一の場所に侵入してきた混合感染した

TuMVとCMV分離株が認められた。なおCMV
の日本における拡散経路について図1に示し
た。現在以上の結果をまとめて，原著論文と

して投稿の準備を進めている。 
 

 
図1 CMVの拡散経路とその年代 

 
 

(2) ユリ科（ヒガンバナ科）植物のウイルス
の共進化： 
多くのウイルスが混合感染して共進化して

いると思われるユリ科植物を日本全国から選

抜した。中でも栄養繁殖性のスイセンウイル

スについて検討した。ウイルスが混合してい

ると思われる植物を全国から採集後，混合感

染しているウイルスの種をまず明らかにした

（表1）。同種ウイルスと思われていた異種の
スイセン黄色条斑ウイルス（NLSV）や 
Narcissus late season yellows virus（NLSYV）が
常時混合感染し，共進化してきたと思われた。

最新のゲノムインフォマティクスを用いて

様々な角度から分子進化学的な検討をしたと

ころ，同植物のスイセンのみを主に宿主とし

ており，それらのスイセンウイルスが同一宿

主に複数種混合感染しているだけでなくそれ

らウイルスゲノムが組換えも起こしており，

また分子系統樹において一つのクラスターを

形成していることから，その中の異種と思わ

れるウイルス，同種と思われるウイルスが共

進化しながら現在のような集団になったと考

えられた。さらにウイルスの進化速度などに

ついても「共進化」という視点で検討した。

これらの「共進化」現象については，既に2
報の論文で公表している。 
 
表 1 混合感染植物と共進化ウイルス 
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