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研究成果の概要： 
 植物 RNA ウイルスの複製精度の制御機構を解明するための基盤的知見を得るため、植物
RNA ウイルスの感染植物内でのゲノムの多様性を比較解析した。オオバコモザイクウイルス
（PlAMV）、ダイコンひだ葉モザイクウイルス（RaMV）など数多くの植物 RNA ウイルスの
全塩基配列を決定した結果、PlAMV の分離株間の多様性が大きいこと、RaMV の分節ゲノム
間で多様性が異なることなどを見出した。 
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１．研究開始当初の背景 
  植物ウイルスの80%以上を占める RNAウイ

ルスは、その複製酵素にエラー修正能を持っ

ておらず（複製精度が低く）、ゲノムの変異

出現率が非常に高い。これまで、申請者はこ

れを裏付けるように、植物RNAウイルスがそ

のゲノム上のわずかな変異により病原性を

大きく変化させうることを明らかにしてき

た。 

 化学農薬による防除が不可能な植物ウイ

ルスの防除に最も有効で実用化されている

のが弱毒ウイルスである。しかし、弱毒ウイ

ルスは、その複製精度の低さから、ゲノムの

変異により強毒株が出現する可能性がある

という問題点を抱えており、これには決定的

な解決策が未だ見いだされていない。 

 最近、動物RNAウイルスの複製酵素の１ア

ミノ酸が、複製酵素の立体構造の変化を介し

て複製精度の制御に関わっているという報

告がなされた。この報告では、RNAウイルス

ゲノムの複製過程における塩基の取り込み

に際して高頻度でエラーを起こさせ、その結

果ゲノムの変異率を高め感染力を低下させ
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る抗ウイルス薬として知られているリバビ

リン（ribavirin）の存在下でウイルスを継

代し、複製精度が高いウイルスを選抜してい

る。申請者はこの研究に着想を得て、植物RNA

ウイルスにおいても複製酵素の特定のアミ

ノ酸が複製精度の制御に関わっていると考

えた。 
 
 
２．研究の目的 
 
 本研究は、植物RNAウイルスの複製精度の
制御機構を明らかにするための基盤的知見
を得ようとするものである。具体的には、植
物RNAウイルスのゲノムの多様性を解析する
ことにより、その複製精度の低さについての
知見を得るとともに、どのウイルスを材料と
して複製精度を解析していくかを決定する。  
 将来的にはリバビリンによる選抜によっ
て、強毒株が出現しない弱毒ウイルスを作出
することが可能であり、またその手法を応用
することにより多くの弱毒ウイルス作出技
術の実用化に寄与するものと考えている。 
 
 
３．研究の方法 
 
 植物RNAウイルスの複製精度の制御メカニ

ズムを解明するため、本研究では植物RNAウ

イルスと、宿主植物として Nicotiana 

benthamianaを用い、当宿主において野生型

よりも複製精度が高い変異株を得る計画で

ある。この変異株を得るための選抜には、動

物ウイルスにおいて、RNAウイルスゲノムの

複製過程におけるゲノムの変異率を高め感

染力を低下させることが知られているリバ

ビリンを用いる。研究は以下の手順で行う。 

 

（１）さまざまな植物RNAウイルスの感染植

物内でのゲノムの多様性を、全塩基配列決定

により解析する。 

（２）（１）においてゲノムの多様性が大き

か っ た 植 物 ウ イ ル ス を 見 出 し 、 N. 

benthamianaにおいて、複製精度を測定する

系を確立する。 

（３）リバビリンの存在下でウイルスを N. 

benthamianaに接種し、２、３週間後に全身

に感染した植物を見いだす。このウイルスを

異なる植物にリバビリンの存在下で再接種

する。 

（４）（３）を繰り返し選抜したウイルスの

複製精度を測定し、複製精度の高い変異株を

見いだす。 

（５）得られた変異株のゲノム塩基配列を決

定し、複製の精度と quasispecies形成の制

御に関わるアミノ酸変異を特定する。また、

得られた複製精度が高い変異株を安定した

弱毒ウイルスとして用いることができるか

どうかを検証する。 
 
 
４．研究成果 
 
 オオバコモザイクウイルス（PlAMV）の感染
植物内での複製精度を測定する系を確立する
に先立ち、植物RNAウイルスの感染植物内での
ゲノムの多様性を比較するため、PlAMVと同じ
ポテックスウイルス属のアスパラガスウイル
ス３（Asparagus virus 3；AV3）と、系統学
的に離れたコモウイルス属のダイコンひだ葉
モザイクウイルス（Radish mosaic virus；RaMV
）について、そのゲノム塩基配列を世界で初
めて決定した。AV3のゲノムは全長が6937塩基
からなり、ポテックスウイルス属に特徴的な
５つのタンパク質をコードしていると考えら
れた。AV3と、塩基配列が既知の他のポテック
スウイルスとの塩基配列の相同性を比較した
結果、本ウイルスはポテックスウイルス属の
新規な種であることが明らかとなった。 
 
 また、並行して、２分節ゲノムを持つコモ
ウイルス属のダイコンひだ葉モザイクウイル
ス（Radish mosaic virus；RaMV）について、
RNA1とRNA2の全塩基配列をそれぞれ決定した。
RNA1は全長6064塩基からなり、ウイルスの複
製に重要なタンパク質がコードされていると
考えられた。一方RNA2は全長4020塩基からな
り、ウイルスの細胞間移行に重要なタンパク
質がコードされていると考えられた。さらに、
他の既に塩基配列が決定されているコモウイ
ルスとの相同性から、RaMVは同属の新規な種
であることが確認された。また、系統学的解
析を行った結果、アブラナ科植物に感染する
RaMVは、コモウイルス属の多数を占めるマメ
科植物に感染するウイルス群と系統学上離れ
た関係にあった。植物RNAウイルスの複製精度
と本年度に報告した新規なウイルスのゲノム
塩基配列の多様性との関係は非常に興味深い。 
 
 さらに、RaMVの種内のゲノムの多様性と複
製精度についての知見を得るため、RaMVのカ
リフォルニア分離株のRNA1とRNA2のゲノム塩
基配列を決定した。日本分離株の塩基配列と
比較したところ、その相同性は95%以上であり、
両分離株が同種であることが確認された。ま
た、両分離株の塩基配列の相同性は、RNA1に
比べてRNA2、その中でも特に3’側のゲノム領
域において顕著に低かった。この知見は、2



 

 

分節ゲノムを持つウイルスの複製精度が分節
間で異なる可能性を示唆しており、RNAウイル
スの複製精度を解析するうえで非常に興味深
い。 
 
  さらに、世界中で被害を及ぼしている重要
病害であるイネいもち病菌に感染している二
本鎖RNAウイルスのゲノム塩基配列を決定し
報告した。これらの塩基配列の解析結果は、
RNAウイルスのゲノムの多様性に関する知見
を深めることとなり、今後の解析に寄与する
ところは大きい。 
 
  並行して、RNAウイルスに対する抵抗性機構
として知られるRNAサイレンシングに関する
研究も行った。その結果、PlAMVを含むポテッ
クスウイルスは、TGBp1という同一のタンパク
質によりRNAサイレンシングを抑制している
ものの、抑制のレベルはウイルス種により異
なることが明らかになった。以上の結果は全
て論文として発表した。 
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