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研究成果の概要（和文）：サツマイモネコブセンチュウ(以下線虫と略)のレース決定は、サツマイモへの接種法
により行われているため時間と労力がかかる。そこで本研究では短時間で簡易にレース判別が可能なDNAマーカ
ーの開発を目指した。そのために、新規に線虫系統を確立して接種法によりレースを決定した。また、既存の系
統も用いて40系統のDNA多型解析を行ったが、レース特異的な多型部の同定はできなかった。しかし、系統数が1
増える毎にレース特異的なDNA多型部位の候補数を約1/2に減らせるため、各レースにつき約20系統の解析を行え
ば多型部位を数カ所程度まで絞り込める可能性があることが分かった。

研究成果の概要（英文）：Races of the southern root-knot nematode (SRKN) is identified based on their
 different responses to six differential sweetpotato cultivars. Because this inoculation method is 
time-comsuming and laboriuos, we intented to develop DNA markers to identify SRKN races easily. At 
first, we established new single egg-mass isolates of SRKN followed by the race idenfication with 
inocultaion method. Then we conducted DNA polymorphism analysis of 40 new and already-existing 
isolates of SRKN, and did not identify the race-specific genome region. However, we suppose that 
analysis of about 20 isolates of each SRKN race might restrict the race-specific DNA region to 
several sites out of about fifty thousand polymorphic sites.

研究分野： 植物遺伝学。分子生物学。

キーワード： サツマイモネコブセンチュウ　レース　DNAマーカー　サツマイモ
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令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
線虫レースの分化に関与するゲノム領域の同定は、植物が線虫を異物と認識し、線虫がそれを回避するために分
子進化する機構の解明に繋がる。また、簡易なレース判別システムの開発により、抵抗性品種の導入による低コ
ストな線虫被害抑制対策が行える。本研究では各レースにつき約20系統の解析によりレース特異的DNA多型部位
を数カ所程度まで絞り込める可能性を示すことで、上記目標に向けた新知見を与えるものである。

※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 
 線虫は千種類以上の農作物を侵す土壌害虫で世界的に問題となっており、サツマイモでは 10
レースが確認されている。植物が線虫を「異物」と認識する標的の違いがレースの違いであり、
レース分化は植物への対抗手段として線虫がゲノム DNA の変異を通して認識される標的を変
化させた結果だと考えられるが、レースの差異がどのような分子機構に因るのかについての詳
細は不明である。我々は、線虫のゲノム多型とレース分化の関係を調べるために、異なるレース
に属する分離系統(isolate。以下系統と略)間のゲノムの多型解析を予備的に行っており、系統特
異的な多型部位が平均で 50,000 程度あることが分かった。この中からレース分化を規定する領
域を同定するには大規模な線虫系統のゲノム多型解析とレース判別を行って、同一のレース内
では多型が無いが異なるレース間では多型を示すゲノム部位を絞り込む必要がある。このうち、
ゲノム多型解析は次世代シーケンサー(NGS)により近年可能となった。しかし、レース判別には
半年～1 年以上の時間をかけ、①圃場から採取した線虫 1 頭由来の系統を確立し、それを、②6
品種のサツマイモ判別品種に接種して抵抗性程度を確認する必要があるため、大規模な調査に
は膨大な時間と労力がかかる。現状では簡易なレース判別方法が無いことが研究推進のネック
になっている。 
 
２．研究の目的 
 最終的な研究目的はレース分化を規定しているゲノム領域を同定し関与する分子機構を明ら
かにすることであるが、一時に達成できる課題ではない。そのため、本研究課題ではまず、数十
程度の線虫系統のゲノム塩基配列情報を解析し、レースの差異を決定する遺伝子そのものでは
無くても、レース特異的な多型を示すようなゲノム部位を探索することにより、簡易にレース判
別用が可能な DNA マーカーの作成を目標とする。なお、報告されている 10 レースの内、日本
の主要レースは SP1、SP2、SP4、SP6-1 の 4 種類であり、さらに SP3、SP6-2 を我々は保持し
ているため、まずはこれら 6 レースについて判別可能な DNA マーカーの作成を目指す。 
本研究の成果により大規模な線虫系統の解析が加速され、植物と線虫の相互作用に関する分

子機構の解明に繋がる。また、広範囲な地域の線虫レース分布調査が可能となり、線虫ゲノムの
多型データによるレース間およびレース内系統間の遺伝距離の解析情報と共に、線虫のレース
分化・進化や地域的な拡大経路の解明に貢献できる。 
また、九州と沖縄については線虫のレース分布に地域ごとの特徴があると予想されているが、

それ以外の地域や圃場一筆ごとのレース分布については不明である。生産現場において圃場ご
とに簡易にレース判別が可能となれば、それらのレースに対する抵抗性を持つサツマイモ品種
を導入することにより、低コストな線虫被害抑制が可能となる。 
 
３．研究の方法 
 レース特異的なゲノム部位を探索するためには多数の線虫系統が必要である。そのため、まず
は新規分離系統の確立を目指した。具体的には、九州と関東のサツマイモやナス科圃場からサン
プリングした土壌で感受性のトマト等を栽培し、着生した線虫の卵のうを収集した。次に、最初
の 1 回のみ 1 株の感受性のトマト等に卵のう 1 個を接種した。線虫は単為生殖で 1 頭の雌個体
が 1個の卵のうを作るため、これを線虫 1頭由来の系統とした。2回目以降は 1株の感受性のト
マト等に同一の系統由来の複数の卵のうまたは第二期幼虫を接種し、増殖を続けていくことで、
新たな系統を確立した。新規系統は、十分に増殖した段階で順次レース判別用サツマイモに接種
してレースを決定した。次に、レースが決定された新規および既存の線虫系統について、次世代
シーケンサーにより DNA の塩基配列情報を取得し、リファレンス配列との比較などから多型解
析を行った。 
 
４．研究成果 
 九州と関東の 27圃場から 76系統を確立し、そのうち 48 系統のレースを決定した。複数系統
のレースを決定した 15圃場のうち 1圃場のみ複数レースが検出され、一般畑作圃場では単一レ
ースと複数レースの場合があると思われた。レースの地域分布を見ると、関東(茨城･神奈川)で
は SP1、SP3、SP6-1 がそれぞれ 7、2、1圃場、中北部九州(福岡･熊本･大分)では SP1 が 5圃場、
南部九州(宮崎･鹿児島)では SP1 と SP2 がそれぞれ 1、5圃場で検出された。SP1 は佐賀･長崎･熊
本の主要レースだが(Sano ら 2005)、福岡･大分や関東でも最も検出頻度が高かった。一方で南部
九州では SP2 の検出頻度が高く既報と一致した。また、沖縄の主要レースの一つである SP6-1 は
茨城からのみ検出された。千葉でも検出例があるため(藏之内ら 2018)、関東にも SP6-1 が分布
していると思われる。さらに、SP3 はこれまで熊本以外での検出例が少ないが茨城の 2圃場から
検出された。 
 レースを決定した新規および既存の線虫についてのべ 40 系統の多型解析を行ったがレース特
異的多型部位を絞り込めなかった。その理由として、レースあたりの系統数が少なかったこと、
レースにより採取頻度に差があったこと(SP4 の新規系統は無し)等があげられる。しかしながら、



解析する系統数が 1 増える毎にレース内多型部位数は約 1/2 に減らせるため、各レースにつき
約 20 系統の解析を行えば、平均約五万あるレース内多型部位を数カ所程度まで絞り込める可能
性があることが分かった。 
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８．本研究に関連して実施した国際共同研究の実施状況

共同研究相手国 相手方研究機関


