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研究成果の概要（和文）：本研究では、病原糸状菌の感染に対する植物の基本的抵抗性の実体
解明を目的として、植物の病害応答性の強度に関連する炭疸病菌、およびいもち病菌の分子パ
ターン変異株(ssd1 株)を用い、病原菌の表層構造の変化と植物細胞表層における防御応答に関
する認識とシグナル伝達に関する研究を進めた。とくに、イネ－いもち病菌系、シロイヌナズ
ナ－炭疸病菌系における、ゲノム科学的アプローチにより分子パターン認識の下流で進行する
シグナルネットワークに関する研究を進め、耐病性に重要な転写因子の同定とイネいもち病菌
に対する耐病性を示すトランスジェニック植物を作出した。 

 
研究成果の概要（英文）：In this research project, to elucidate plant basal resistance 

mechanisms against plant pathogenic fungi, modification of cell surface structure of 

pathogen and its involvement of recognition and signaling network leading to plant defense 

response was analyzed. Especially, using rice-rice blast fungus and Arabidopsis thaliana – 

anthracnose fungus system, signaling network downstream of pathogen recognition was 

extensively analyzed based on genome based approach. Manipulation of pivotal 

transcription factor involving disease resistance enabled us to generate disease resistant 

transgenic rice plants. 
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１．研究開始当初の背景 

申請者は病原糸状菌の病原性に関する分
子遺伝学的解析を進めてきた。アグロバクテ

リウムを用いた形質転換法により取得した
ウリ類炭疽病菌の病原性欠損変異株から病
原性遺伝子 CoSSD1 を同定した。本遺伝子は
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出芽酵母において細胞壁の構築に関与する
SSD1 遺伝子オルソログであり、ssd1 変異株
は動物細胞系で、マクロファージの免疫活性
を増大させる。一方、ウリ類炭疽病菌、イネ
いもち病菌の ssd1 変異株(cossd1, mgssd1)

は、パピラや活性酸素生成を伴う宿主の速や
かな防御応答によりその感染が抑制され、細
胞学的、生化学的所見から宿主に対する高い
防御応答誘導活性を有していることを明ら
かにしている。 

また、炭疸病菌とベンサミアーナタバコを
用いた防御応答関連遺伝子のサイレンシン
グ実験により WIPK/SIPK MAP キナーゼカ
スケードが基本的抵抗性と cossd1 変異株の
感染抑制に関与していること、さらに、
cossd1 変異株は細胞壁組成が変化し、野生型
株に比較して強い WIPK/SIPK MAP キナー
ゼの活性誘導を示すこと、また、MAP キナ
ーゼ活性の経時的な測定から宿主による病
原菌の認識が感染過程の病原菌の侵入前の
初期過程の植物表層で行われていることを
明らかにしている。 

また、この現象の普遍性を評価するために、
オオムギの BSMV を用いた遺伝子サイレン
シング実験を進め、いもち病菌の mgssd1 変
異株の感染の可否に一義的に関与するオオ
ムギの MEK キナーゼ遺伝子の存在を明らか
にし、いもち病菌感染におけるベンサミアー
ナタバコと共通した防御応答基盤の存在を
確認した。一方、シロイヌナズナを宿主とす
るアブラナ科植物炭疸病菌を用いた ssd1 変
異株(chssd1)の作出により、シロイヌナズナ
の防御応答変異株を用いた遺伝学的解析の
基盤整備を行っている。 

 

２．研究の目的 

病原菌－植物の相互作用による植物の防
御応答には遺伝子対遺伝子説に基づく非病
原力(avr)遺伝子と抵抗性(Ｒ)遺伝子による特
異性の高い抵抗性と病原菌の細胞構造（分子
パターン）の認識に基づく基本的抵抗性があ
る。 

本研究は、病原糸状菌の感染に対する植物
の基本的抵抗性の実体解明を目的として、植
物の病害応答性が変化する炭疸病菌、および
いもち病菌の分子パターン変異株を用い、植
物細胞表層における分子パターン認識の分
子機序と防御応答に関する研究を飛躍的に
進めることを目的とする。特に、イネ－いも
ち病菌系、シロイヌナズナ－炭疸病菌系の展
開により、ゲノム科学的アプローチにより分
子パターン認識の下流で進行するシグナル
ネットワークを解明し、耐病性植物作成の基
盤的研究成果の獲得をめざす。 

 

３．研究の方法 

①病原菌の防御応答誘導因子の解明  

炭疸病菌、いもち病菌の ssd1 遺伝子変異
株の生化学的解析を進め、防御応答を誘導す
る分子を同定する。さらに、炭疽病菌、いも
ち病菌のプロテオーム解析により SSD1遺伝
子下流で制御されているタンパク質をコー
ドする遺伝子の機能解析を行う。 

 

②植物の基本的抵抗性に関わるシグナルネ
ットワークの解明  

宿主においてエリシターの分子パターン
認識後、どのようなシグナルネットワークを
介して防御応答に至るかをシロイヌナズナ
の変異体に対する感染性の評価および ssd1
変異株いもち病菌接種イネの DNA アレイ解
析により解明する。 

 

③耐病性トランスジニック植物の作成  

基本的抵抗性に関与する遺伝子の改変に
よる耐病性トランスジニック植物を作成し、
耐病性の機能評価を行う。 

 

４．研究成果 
①病原菌の防御応答誘導因子の解明  

炭疸病菌、いもち病菌の ssd1 遺伝子変異
株の生化学的解析を進め、細胞壁多糖成分の
調整、生理活性解析を行った。さらに、炭疽
病菌、いもち病菌のプロテオーム、グリコプ
ロテオーム解析により SSD1遺伝子下流で制
御されている候補タンパク質の同定に成功
した。 

 

②植物の基本的抵抗性に関わるシグナル
ネットワークの解明 

防御応答やストレス応答に関わるシロイ
ヌナズナ変異体のアブラナ科植物炭疽病菌
に対する感受性を検討した結果、タンパク質
のフォールディングに関わる psl 系統と花成
に関わる転写因子 voz1voz2 二重変異体にお
いて顕著な感染拡大が認められた。次に、ア
ブラナ科植物炭疽病菌に対する抵抗性と病
原細菌に対する植物防御応答経路の関連に
ついて調べるために、MAMPs(elf18、flg22)

を含んだ胞子懸濁液による混合接種を行っ
た。その結果、MAMPs の処理により、アブ
ラナ科植物炭疽病菌の感染が抑制された。 

MAMPs 認識による防御応答経路の活性化
は、高濃度スクロース条件下で培養されたシ
ロイヌナズナ変異体において生じるアント
シアニン蓄積の抑制によって評価すること
ができる。そこで、この実験系によりアブラ
ナ科植物炭疽病菌における植物防御応答誘
導因子について検討した。出芽酵母、ウリ類
炭疽病菌、イネいもち病菌、アブラナ科植物
炭疽病菌由来の可溶性グルカン画分を推定
MAMPs として、防御応答誘導能について評
価した。その結果、アブラナ科植物炭疽病菌
野生株由来の可溶性グルカン画分において



 

 

顕著な防御応答誘導能が認められたが、psl
変異体ではその防御応答誘導能が部分的に
損なわれていた。 

また、イネいもち病菌の mgssd1 変異株、
とエクトピック変異株を接種したイネの
DNA アレイ解析を行った。エクトピック変
異株と比較して、mgssd1 変異株で発現が２
倍以上あるいは 0.5 倍以下に発現が変動して
いる遺伝子の同定を行った。接種後６時間で
は、mgssd1 変異株で発現が上昇している遺
伝子にキチナーゼ等が多く見られ、減少して
いる遺伝子に光合成関連遺伝子が多く見ら
れた。 

 

③耐病性トランスジニック植物の作成  

基本的抵抗性に関与する遺伝子としてシ
ロイヌナズナ変異株と ssd1 変異株を用いた
感染系で VOZ1、VOZ2 が基礎的抵抗性に強
く関与していることが明らかになった。この
実験結果にもとづき、抵抗性に関与すると推
定される転写因子の過剰発現イネ形質転換
体とサイレンシング株を作出し、イネいもち
病菌を接種したところ、過剰発現体は抵抗性
を増強し、サイレンシング株は感受性が高ま
る傾向が顕著であり、本遺伝子の改変による
耐病性植物作出の可能性を得ることができ
た。 
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