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研究成果の概要（和文）：広域でのサンプリングが困難なため，植物ウイルスの進化や系統地理学的な歴史はほ
とんど分かっていない。植物ウイルスは地球規模で農業に影響を及ぼしており，それらの移動時期や経路を解明
することは，植物保護に有益である。本研究の系統地理学的・分子時計的解析から，野菜の重要な病原体である
カブモザイクウイルスが，ユーラシア大陸の歴史的な交易路であるシルクロードを辿って17世紀頃から西から東
へ移動していることが明らかになり，一方ジャガイモウイルスYは，ヨーロッパがハブとなって世界各地に拡散
しているようであった。本研究により，重要な植物ウイルスの感染経路やその時間について複雑かつ詳細に明ら
かにすることができた。

研究成果の概要（英文）：The evolutionary and phylogeographic history of plant viruses in the world 
remains largely unknown because of the difficulties in sampling across large areas. Plant viruses 
have agricultural impacts on a global scale and resolving the timing and route of their spread can 
aid crop protection and inform control strategies. Here we showed that turnip mosaic virus, 
significant pathogens of vegetables, spread from west to east across Eurasia from about the 17th 
century CE. Our phylogeographic and molecular clock analyses showed that the migration pathways of 
this virus have retraced some of the major historical trade arteries in Eurasia, a network that 
formed the Silk Road. On the other hands, potato virus Y spread from Europe to other parts of the 
world, and Europe seemed to be a place of hub of this virus. Our studied presented a complex and 
detailed picture of the timescale and major transmission routes of important plant viruses.

研究分野：植物病理学

キーワード： 分子疫学　新興病原ウイルス　植物ウイルス　拡散年代　世界地図

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
スーパーコンピューターを利用することにより解析時間の短縮に成功したことから，結果を効率よく出せるよう
になり，IFの高い論文数報を公表することができた。植物ウイルスが，かっての交易路であるシルクロードと関
係して地中海沿岸や中東地方の本ウイルスの発生中心から拡散し始めたこと，さらには17世紀ごろから大陸を西
から東へ拡散し始めたことなど，歴史学上からも解明でき，また地球規模での拡散経路から，ヨーロッパが植物
ウイルスのハブになっていることも明らかにできたことは，将来の植物保護への貢献，さらには今後のウイルス
学の基礎的な拡散メカニズム解明などに大きな影響を与えると思われる。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 
 
１．研究開始当初の背景 
アブラナ科野菜類の多くは地中海沿岸から中東地方を起源，またナス科植物の多くは南米大
陸を起源としており，農耕開始から現代まで人類の食料としてだけでなく，病原体の侵入や拡散
に大きな影響を与えてきた。これまで特にユーラシアの一部やオセアニア大陸の野菜類から病
原ウイルスを採集後，網羅的にゲノム解析し分子進化的に分析してきた。その結果ヨーロッパの
雑草のウイルスが農作物に感染する新興病原ウイルスとなり，新宿主へ適応するために組換え
や再集合そして変異を行いながら，地中海沿岸地方や中東地方の発生中心から時間をかけて世
界中に拡散し，現在のように様々な国々で多様化してきたことを明らかにしてきた。 
 
２．研究の目的 
本研究では，これまで分析してきた大陸や大陸の一部に加えて，日本，周辺諸国そして全大陸
にも対象地域を拡げ，移動の年代分析を伴ったアブラナ科やナス科ウイルスそしてそれらに関
連するウイルスなどの分子疫学的な拡散経路世界地図を植物病原体として世界で初めて完成さ
せると共に，次世代の病原体の未来進化予測の基盤を作ることを目的とした。 
 
３．研究の方法 
これまで，アブラナ科の野菜類などを宿主とする複数の異なるゲノム構造を有する代表的な
植物ウイルスについて，組換え，再集合，宿主適応現象などの分子進化，さらに年代を伴った拡
散経路を世界に先駆けて報告してきた。最近では，現代農業でアブラナ科植物に被害を与えてい
るカブモザイクウイルス(TuMV)は，ドイツで見つかった単子葉植物の野生ランに感染するウイ
ルスが起源であり，その後発生の中心である地中海沿岸地方や中東地方で農業が発展した 10 世
紀頃から，新興病原ウイルスとして農作物としてのアブラナ科栽培作物に感染・適応しながら，
世界中の国々に拡散してきたことを世界で初めて明らかにした。また新興の TuMV 分子系統型
を日本で我々が初めて発見したが，中国でその系統型が最近蔓延しアブラナ科野菜類に甚大な
被害を与えていることが報告された。本研究では，長年に渡り積み上げてきた情報に，新たに年
代分析を含めた大陸規模そして地球規模の伝播経路の解明という情報を加えることで，これま
での行ってきた分子進化の集大成研究を目指す。 
本研究では，日本全国，周辺諸国さらに比較的安全な国々で海外協力者がおり着実に実行でき
ると思われる国々を考慮し，ユーラシア，南米やアフリカ大陸などの国などを今回は選定した。
採集したウイルスのゲノム構造と病原性を解析し，分子疫学的・進化的基礎研究を通じて得られ
る新知見をもとに，病原性進化を分析評価し，日本に辿り着く侵入経路を含めて，地球規模での
農作物の伝播，人の移動及び農業の発達に関わる総合的な考察を行った。 
具体的な調査対象国としては，南アジア多東南アジア諸国，日本，アフリカ大陸なども調査し
た。数年間かけて採集した植物ウイルス分離株のゲノムシーケンスデータの分析結果に基づい
て，ワークステーション更にはスーパーコンピューターを用いて今回調査した国々に発生する
ウイルスとこれまで情報を蓄積してきたヨーロッパ・中東・アジア・オセアニア諸国で分離され
たウイルスの種内及び変異株間の多様性を比較した。その後，分子進化・分子疫学的な分析から，
宿主間，病原体の種間・種内或いは変異株間にみられるウイルスの関連性を評価し，地球規模で
の進化拡散経路の地図を作成した。対象としてはアブラナ科ウイルスやナス科ウイルスそして
進化的にそれらに関連するウイルスについて，推定拡散年代と共に，拡散移動経路の連続した世
界地図そして日本地図ををGoogle Earth 上で描いた。 
 
４．研究成果 
アブラナ科野菜類の多くは地中海沿岸から中東地方を起源としており，農耕開始から現代ま
で人類の食料としてだけでなく，病原体の侵入や拡散に大きな影響を与えており，代表者はこ
れまでユーラシアやオセアニア大陸などの野菜類から病原ウイルスを採集後，網羅的にゲノム
解析し分子進化的に分析してきた。その結果，新宿主へ適応するために組換えや再集合そして
変異を行いながら，雑草のウイルスが農作物に感染する新興病原ウイルスとなり起源地や発生
中心から時間をかけて拡散し現在のように様々な国々で多様化してきたことを明らかにした。
現代の農業において主にアブラナ科野菜に感染し被害を与えているポティウイルス属のカブモ
ザイクウイルスについてユーラシア大陸全土からのゲノムデータを基に，推定拡散年代と拡散
移動経路について解析した。その結果，地中海沿岸や中東地方の本ウイルスの発生中心から拡
散し始めたこと，さらにはかっての交易路であるシルクロードと関係して17世紀ごろから大陸
を西から東へ拡散し始めたことを解明した。 
同じくポティウイルス属に属するが主にナス科植物に感染し世界中のジャガイモやタバコ被
害を与えているジャガイモYウイルスについて世界中のゲノムデータを基に，推定拡散年代と
拡散移動経路について解析した。その結果，ヨーロッパが本ウイルスのハブになっていること
が明らかとなり，地球規模での拡散経路が明らかとなった。 
同じくポティウイルス属に属し，分子系統学的にカブモザイクウイルスと関連の深い，ネギ



属，特に野生のノビル感染するノビルモザイクウイルスについて，推定拡散年代と拡散移動経
路について解析した。本ウイルスは日本以外中国から報告がなされているが，他には報告がな
かったために，日本全国から無症状のノビルを採集し，それらからノビルモザイクウイルスを
調査し検出後，全ゲノム構造を解析した。その後国内における拡散移動経路について解析し報
告した。 
以上の結果を，カブモザイクウイルスについては米国アカデミー紀要（IF＞10）で公表さ
れ，ジャガイモYウイルスについてはVirus Evolution（IF＞7），ノビルモザイクウイルスにつ
いてはFrontier in Microbiology（IF＞5）で公表し，分子疫学的な拡散経路世界地図を植物病原
体として世界で初めて完成させ，次世代の病原体の未来進化予測につながる成果となった。 
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