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１．研究計画の概要 

Alternaria alternata は本来腐生的な糸状菌
であるが、本菌にはそれぞれ異なる作物に病
気を引き起こす 7 つの病原性系統（病原型）
が存在する。これら病原型の植物寄生性は、
宿主植物にのみ毒性を示す菌の 2 次代謝産物
（宿主特異的毒素）によって決定されている。
したがって、7 つの病原型は、腐生的 A. 
alternata がそれぞれ固有の毒素生産能を獲得
することによって病原菌化したと考えられ、
病害発生の根本現象である“腐生菌からの病
原菌誕生（寄生性進化）”を研究するための好
適なモデルである。 
先に、5 つの病原型から毒素生合成遺伝子

クラスターを単離するとともに、それらクラ
スターが小型（<2.0 Mb）の conditionally 
dispensable（CD）染色体にコードされている
ことを見出した。CD 染色体とは、生存には
必要ではないが、植物寄生など特定の生活環
にのみ必要な染色体を意味する。CD 染色体
が最初に報告された生物は、エンドウに感染
する糸状菌 Nectria haematococca（エンドウ根
腐病菌）であり、A. alternata は 2 例目である。 

本研究では、A. alternata 病原菌のうち、基
本構造が異なる毒素を生産するイチゴ黒斑
病菌（AF 毒素生産菌）、リンゴ斑点落葉病菌
（AM 毒素生産菌）、トマトアルターナリア茎
枯病菌（AAL 毒素生産菌）の CD 染色体につ
いて、それらの構造と機能を植物病理学的、
分子系統学的視点から比較解析し、 A. 
alternata 病原菌の植物寄生性を決定する CD
染色体の実体解明を目指す。 
具体的には、3 病原菌の CD 染色体の塩基

配列の決定と構造比較、CD 染色体遺伝子群
の分子系統学的解析、CD 染色体遺伝子群の

発現解析と 7 つの病原型と非病原性菌株にお
ける分布調査、毒素生合成遺伝子群の同定な
どによって、CD 染色体の構造と機能を総合
的に解析する。さらに、プロトプラスト融合、
菌糸融合による CD 染色体の種内さらに種間
移動の可能性を検証する。 
 
２．研究の進捗状況 
先に、イチゴ菌の AF 毒素生合成遺伝子を

コードする 1.05 Mb 染色体の塩基配列を決定
した。本研究では、リンゴ菌の AM 毒素生合
成遺伝子をコードする 1.4 Mb 染色体とトマ
ト菌の AAL 毒素生合成遺伝子をコードする
1.0 Mb 染色体の構造解析に取り組んでいる。
パルスフィールド電気泳動ゲルから回収し
た CD 染色体 DNA の高速シークエンサーに
よる配列解析、CD 染色体 DNA を含む BAC
クローンの選抜と配列解析などによって、各
染色体のほぼ全長をカバーするコンティグ
を同定した。それらの構造比較、コードされ
る遺伝子の同定と機能解析、毒素生合成遺伝
子領域（TOX 領域）の同定などによって、CD
染色体の以下の特徴を明らかにした。 
(1) 3 病原菌の CD 染色体には、生存に不必要
な遺伝子と毒素生合成遺伝子のみがコード
されている。 
(2) イチゴ菌とリンゴ菌の CD 染色体の TOX
が存在しない片腕（約 450 kb）の構造は全長
にわたり類似しており、さらにその領域の一
部（約 220 kb）がトマト菌の CD 染色体にも
保存されている。 
(3) トマト菌の CD 染色体はセントロメアを
挟んでほぼ左右対称構造であり、TOX 領域が
両腕のテロメア近傍に分布する。 
(4) 3 病原菌の CD 染色体には複数セットの
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TOX 領域が存在する。なお、遺伝子破壊実験
によって、安定した病原性を発揮するために
は、複数コピーの毒素生合成遺伝子が必要で
あることを明らかにした。 
(5) CD染色体は、ゲノム中に付加的に共存し、
維持される。プロトプラスト融合によって、
トマト菌とリンゴ菌から AAL 毒素と AM 毒
素、トマト菌とイチゴ菌から AAL 毒素と AF
毒素のダブル毒素生産株の作出に成功した。
それぞれのダブル毒素生産株は、トマトとリ
ンゴ、トマトとイチゴの両植物に病原性を示
す。ダブル毒素生産株の主要染色体パターン
は片親に類似しており、さらに両親株由来の
2 本の CD 染色体が共存している。 
 
３．現在までの達成度 
②おおむね順調に進展している。 
リンゴ菌とトマト菌の CD 染色体は、大規

模な反復構造を持つ予想以上に複雑な構造
であったため、全構造を決定するには至って
いないが、平成 22 年度にはほぼ全構造を解
明できる見込みである。その他の課題につい
ては、順調に進展しており、予想しなかった
成果も得られている。特に、3 病原菌の CD
染色体の構造の類似性、トマト菌の CD 染色
体のユニークな構造などは、予想しなかった
新規かつ重要な発見である。 

3 病原菌の CD 染色体の構造類似性は、3
病原菌の CD 染色体が同一起源であることを
示唆している。単純に考察すると、共通起源
となった dispensable 染色体に異なる TOX 領
域がそれぞれ組み込まれたと推定され、CD
染色体の起源、植物寄生性をもたらしたゲノ
ムダイナミクスに関する画期的な新知見で
あると考える。 
トマト菌の CD 染色体はセントロメアを挟

んでほぼ左右対称構造である。このような構
造を持つ染色体はこれまで報告がなく、極め
てユニークな存在である。 
また、プロトプラスト融合によるダブル毒

素生産株の作出は、CD 染色体が宿主特異的
な寄生性を付与する遺伝因子の実体である
ことを明確に示した。CD 染色体がゲノム中
に付加的に共存できるという事実は、少なく
とも A. alternata の菌株間を菌糸融合によっ
て水平移動できること、すなわち腐生菌の病
原菌化に関与し得ることを示唆している。 
これまでに明らかとなった CD 染色体の特

徴は、病害発生の根本現象である“腐生菌から
の病原菌誕生”のメカニズムに加え、糸状菌に
おけるゲノム機能の多様性とゲノム構造の
可塑性に関する新知見を提供した。 
 
４．今後の研究の推進方策 
リンゴ菌とトマト菌の CD 染色体の構造決

定に全力を注ぐとともに、主に下記の研究を

推進し、CD 染色体の実体解明を目指す。 
(1) 3 病原菌の CD 染色体の構造を確定し、詳
細な比較解析、分子系統学的解析などによっ
て、それらの起源を探る。 
(2) 3 病原菌の毒素生合成に関与する全遺伝
子を同定し、TOX 領域の全貌を明らかにする。 
(3) 胞子または菌糸の共存培養による融合株
の作出、さらにプロトプラスト融合による他
種菌への CD 染色体の導入と毒素生産株の作
出を試み、CD 染色体あるいは TOX 領域の水
平移動の実験室レベルでの再現に挑戦する。 
 
５. 代表的な研究成果 
（研究代表者、研究分担者及び連携研究者に
は下線） 
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