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研究成果の概要（和文）：土壌病原菌Fusarium oxysporumは、100種以上の植物に対して病原性を示すが、菌株
によって宿主植物が異なっている。病原菌株は宿主特異性に関与する小型染色体を保持していると考えられてい
るが、宿主特異性の決定因子は特定されていない。本研究では、アブラナ科植物を宿主とするF. oxysporum f. 
sp. conglutinansのゲノム塩基配列を特定した。さらに、小型染色体上の2個の病原性遺伝子が、シロイヌナズ
ナの免疫を抑圧することを明らかにした。この成果は、F. oxysporumの宿主特異性の機構解明に繋がることが期
待される。

研究成果の概要（英文）：The soil-borne pathogen Fusarium oxysporum infects more than 100 plant 
species. Individual pathogenic isolates have different host ranges. Small chromosomes of some 
pathogenic isolates have been reported to be associated with host-specific virulence. However, 
determinants of host specificity in the small chromosomes have not been identified. In this study, 
we revealed genomic sequence of a crucifer-infecting pathogen, F. oxysporum f. sp. conglutinans. We 
found that two virulence genes in its small chromosomes are involved in suppression of 
Arabidopsis-immunity. This discovery will be useful for dissecting a mechanism of host specificity 
in F. oxysporum.

研究分野： 植物病理学
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  １版
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研究成果の学術的意義や社会的意義
土壌病原菌フザリウムは、主要作物であるトマトやバナナなどに感染し、食料生産に多大な影響を与えている。
フザリウムは菌株によって感染する植物が異なるが、宿主植物がどのように決まるかは不明である。本研究では
モデル植物であるシロイヌナズナに感染する菌株のゲノム解析を通して、病原性遺伝子を特定した。この成果
は、フザリウムの宿主決定機構の解明の基盤となり、病害診断や耐病性植物の育種などの応用研究に波及し得
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、研究者個人に帰属されます。
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１．研究開始当初の背景 
 
植物病害の発生を決定づける最大の要因は、植物と病原菌の組み合わせである。特定の病原菌

は、特定の植物種にのみ感染して発病させることができ、それを宿主特異性と呼ぶ。世界中で重
大な土壌病害を引き起こしている土壌病原菌 Fusarium oxysporum は、100 種以上の植物に対し
て萎れ症状等を引き起こすが、宿主特異性が分化しており、菌株によって宿主植物が異なる。そ
れぞれの宿主範囲に応じて 100 以上の分化型（f. sp.）に区別されるが、宿主特異性の決定機構
は不明である。病原菌は、抵抗性の打破や宿主因子の利用によって感染を成立させることから、
宿主特異性の決定機構の解明には病原菌・宿主双方の知見が不可欠である。 
病原菌に焦点を当てた研究では、トマトを宿主とする分化型（F. oxysporum f. sp. 

lycopersici：Fol）で最も解析が進んでいる。生存に必須でないが宿主への病原性を司る小型染
色体が、Fol から発見された（①）。小型染色体を喪失した Fol は、培地上では正常に生育する
が、トマトに対する病原性を失う（②）。また、Fol の小型染色体は菌糸融合を介して菌株間を
水平伝播することができ、小型染色体を獲得した非病原性菌株は、トマトに病原性を示すように
なる（①）。申請者らは、アブラナ科植物を宿主とする分化型（キャベツ萎黄病菌 F. oxysporum 
f. sp. conglutinans：Focn）の小型染色体が病原性に関与することを明らかにしていた。Focn
には生存に必須でない小型染色体が複数本存在し、小型染色体喪失パターンに違いがある菌株
が得られた。小型染色体喪失株の病原性を調査したところ、シロイヌナズナへの病原性を喪失す
るが、キャベツへの病原性が顕著に低下する株、またはキャベツに対する病原性が変化しない株
が認められた。これらのことから、F. oxysporum の分化型の決定には、小型染色体に座乗する
遺伝子が関与すると考えられる。しかし、どの遺伝子が宿主特異性に関与するかは明らかでない。 
宿主植物に着目した研究では、Focn に対するシロイヌナズナの抵抗性や罹病性に関与する遺

伝子が数多く特定されている（③）。一方で、Fol が標的とするトマトの遺伝子は、ほとんど明
らかになってない。このように研究対象とされる病原菌と宿主植物の不一致により、「宿主特異
性の決定に関与しうる宿主側および病原菌側の因子・標的」が明らかでない。Focn を解析する
ことで、モデル植物から重要作物に及ぶ F. oxysporum の宿主特異性決定機構の解明に繋がるこ
とが期待される。 
 
２．研究の目的 
 
上述の通り、Focn から得られた小型染色体喪失株の中には、シロイヌナズナとキャベツへの

病原性が異なる株が認められた。このことから、シロイヌナズナおよびキャベツそれぞれの宿主
特異性に関与する遺伝子は別々の小型染色体に座乗すると推察できる。そこで本研究では“(1) 
Focn の小型染色体に座乗する遺伝子の発現解析”および“(2)宿主特異性決定に関与する遺伝子
の特定”を通して、F. oxysporum の宿主特異性決定機構のモデル系を確立することを目的とし
た。 
 
３．研究の方法 
 
(1)Focn の小型染色体に座乗する遺伝子の発現解析 
小型染色体に座乗する遺伝子を特定するために、全ゲノムシーケンスを用いた Focn の野生株

と小型染色体喪失株の比較ゲノム解析を行った。さらに小型染色体に座乗する病原性遺伝子（エ
フェクター遺伝子）を探索するために、エフェクター予測プログラムを用いて、ゲノム塩基配列
からエフェクター候補遺伝子を探索した。次に、シロイヌナズナおよびキャベツ感染時のトラン
スクリプトーム解析を実施し、高発現するエフェクター候補遺伝子を選抜した。 
 
(2)宿主特異性決定に関与する遺伝子の特定 
選抜した遺伝子が、宿主特異性の決定に必要か調査するために、当該遺伝子を小型染色体喪失

株へ導入し、病原性を調査した。次に当該遺伝子が他の分化型にも保存されているか調査した。 
 
４．研究成果 
 
(1)エフェクター候補遺伝子の特定 
 
Focn の野生株のゲノム解析を実施し、クオリティーの高いゲノム配列を得た。また、Focn か

ら得た小型染色体喪失株のゲノム解析を行い、野生株のレファレンスゲノムにマッピングする
ことで、喪失した小型染色体（ゲノム領域）を特定した。小型染色体喪失株の病原性にもとづい
て、シロイヌナズナおよびキャベツそれぞれへの病原性に必要と思われるゲノム領域を特定し
た。次に、エフェクター予測プログラム（④）を用いて、Focn の野生株のゲノム塩基配列から
260 個のエフェクター候補遺伝子を特定した。シロイヌナズナへの病原性に必要と思われるゲノ
ム領域には、10 個のエフェクター候補遺伝子が含まれ、キャベツへの病原性に必要と思われる
ゲノム領域には、21 個のエフェクター候補遺伝子が含まれていた。さらに、トランスクリプト
ーム解析によって、感染時に発現する遺伝子を特定した。キャベツへの病原性に必要と思われる



ゲノム領域では 1個のエフェクター候補遺伝子が高発現していた。この遺伝子は、キャベツへの
病原性に関わるエフェクター遺伝子として既に報告された SIX1 であった（⑤）。一方で、シロイ
ヌナズナへの病原性に必要と思われるゲノム領域では、2個のエフェクター候補遺伝子が高発現
していた。このエフェクター候補遺伝子のうち 1個は、病原性に関与すると推定されている SIX8
であった（⑥）。もう一方の遺伝子 FocnCong_v001894 は、報告例のない新規遺伝子であった。興
味深いことに、この 2個の遺伝子はゲノム塩基配列上で隣接しており、転写方向は互いに反して
いた（図.1）。遺伝子間の塩基配列上には転移因子 miniature impala (mimp)様の塩基配列が挿
入されていた。 

 
(2) SIX8 および PSE1 はシロイヌナズナへの病原性に関与する 
 
SIX8 および FocnCong_v001894 がエフェクター遺伝子であるか調査するために、シロイヌナズ

ナへの病原性が低下した小型染色体喪失株に、SIX8 および FocnCong_v001894 の両方を含む遺伝
子座、またはそのいずれかを導入した形質転換株を作出した。当該形質転換株によるシロイヌナ
ズナへの接種試験を行った結果、SIX8 または FocnCong_v001894 のいずれかのみを導入した形質
転換株では、病原性が復帰しなかったが、SIX8 と FocnCong_v001894 の両方を含む遺伝子座を導
入した株では病原性が復帰した。従って、SIX8 と FocnCong_v001894 を含む遺伝子座がシロイヌ
ナズナへの病原性に必要であることが示唆された。FocnCong_v001894 は SIX8 と共に働くエフェ
クター遺伝子と考えられることから、当該遺伝子を Pair with SIX Eight 1(PSE1)と命名した。 
次に、SIX8-PSE1 遺伝子座が他の分化型にも保存されているか調査したところ、Fol やアブラ

ナ科植物ストックやシロイヌナズナに感染する F. oxysporum f. sp. matthiolae から、SIX8-
PSE1 遺伝子座と相同性のある塩基配列を特定した。現在、これらの相同性遺伝子座の病原的な
役割を調査しており、これまでの結果と合わせて論文として報告する予定である。 
 本研究によって、Focn の高品質のゲノム塩基配列と、シロイヌナズナおよびキャベツ感染時
における網羅的な遺伝子発現データが得られた。これらの成果は、Focn とシロイヌナズナの相
互作用解析の基盤となり得る。さらに本研究では、シロイヌナズナに対するエフェクター遺伝子
として、SIX8 および PSE1 を同定した。一方で、キャベツへの病原性に必要なゲノム領域に SIX1
が座乗することを明らかにした。今後、これらのエフェクターの機能解析を実施することで、
Focn の宿主特異性の分子機構の解明に繋がることが期待される。 
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