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研究成果の概要（和文）：次世代育種技術を利用し、有用園芸作物を開発するためには、膨大な植物遺伝子機能
情報をもとに、作物やその近縁種から有用遺伝子を同定する技術が求められるが、その効率的特定スキームは確
立されていない。本研究ではモデル植物で得られた植物ウイルス抵抗性遺伝子の機能情報をもとに、作物種から
植物ウイルスに対する抵抗性遺伝子を同定し、次世代育種技術を利用したウイルス抵抗性作物開発に向けた基盤
知見を得た。この一連の研究を通じて、モデル植物における遺伝子機能情報から園芸作物種の有用遺伝子を特定
するスキームを確立し、遺伝子組換え技術の産業利用に新たな道を拓いた。

研究成果の概要（英文）：To develop beneficial horticultural crops using new plant breeding 
techniques (NBT), it is important to identify beneficial genes from crops based on the enormous 
information of plant gene functions obtained in researches using model plants. However, it is not 
clear how to do it efficiently. In this study, we identified a novel plant virus resistance gene 
from a model plant Arabidopsis thaliana and, based on its genetic information, identified a 
resistance gene from a crop, contributing to future development of virus resistant crops via 
NBT-mediated molecular breeding. Through the sequence of these researches, we created a model scheme
 to identify beneficial genes from horticultural crops based on the genetic functional information 
in model plants, paving the way to industrial use of plant recombinant DNA technologies.

研究分野：植物病理学

キーワード： 植物ウイルス　抵抗性　園芸作物　トマト

  ２版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究ではモデル植物における研究で同定した抵抗性遺伝子情報を活かし、作物に応用するスキームを確立し
た。ゲノム編集技術を用いてウイルス抵抗性品種開発に大きく寄与する成果である。同様のアプローチで幅広い
病原に対する作物の抵抗性品種作出が可能になると予想され、耐病性分子育種のモデルケースとなり得る。ま
た、本研究で対象としたpepino mosaic virusはトマトに果実の奇形、葉のモザイクなどの病徴を引き起こし、
世界中でトマト生産に甚大な被害を与えている。本ウイルスに対する抵抗性品種は皆無であることから、本研究
の成果を利用した抵抗性品種開発とその普及が期待される。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 
 遺伝子組換え技術は植物自身や他の生物が持つ耐病性、ストレス耐性などの有用形質を植物
に導入できる無限の可能性を秘めた手法であり、食料危機克服の切り札として期待されてきた。
しかし、組換え作物の栽培・生産には安全性や環境に与える影響等の観点から高いハードルが
存在する。その中で「遺伝子組換えの痕跡を残さない」遺伝子組換え技術が New plant Breeding 
Technology（NBT）と呼ばれ、次世代育種技術として注目されている。次世代育種技術を用い
れば、これまでに解明された膨大な植物遺伝子機能情報を利用し、通常育種では偶然に頼って
いた有用形質の発見や有用遺伝子の導入をオーダーメードで行うことが原理的には可能になる
と予想される。しかし、その過程でキーとなるのはモデル植物における遺伝子機能情報から対
象作物やその近縁種の有用遺伝子を特定する技術であると考えられるが、現在までにその効率
的開発スキームは確立されていない。 
 
２．研究の目的 
 
 本研究では、植物遺伝子機能情報をもとに作物種から有用遺伝子を同定する効率的特定スキ
ームの確立を目的とし、モデル植物で新たなウイルス抵抗性遺伝子を同定し、その機能を解明
した上で、当該遺伝子の植物間における保存性解析をもとに作物から相同遺伝子を同定し、機
能解明までを目指す。これら一連のモデル植物における遺伝子同定から作物種における機能解
析までの流れを達成することにより、植物ウイルス抵抗性遺伝子に関する基礎研究を作物に応
用するモデルスキームの確立を目指す。 
 
３．研究の方法 
 
 モデル植物における新規植物ウイルス抵抗性遺伝子の同定から作物における当該遺伝子ホモ
ログの機能解析までを行った。まず、モデル植物シロイヌナズナを用いた新規抵抗性遺伝子の
同定を行った。シロイヌナズナの変異体集団に GFP を発現するポテックスウイルスベクター
を接種し、非感染変異体を選抜した。変異体と野生型植物との掛け合わせを通じたファインマ
ッピングにより原因遺伝子を同定することにより、ウイルス劣性遺伝子 EXA1を同定した。抵
抗性遺伝子の配列情報解析を行うとともに、変異体植物を用いた遺伝子機能解析を行うことに
より、EXA1を介した劣性抵抗性の作用点を解明した。次いで、実験植物 Nicotiana benthamiana 
における EXA1の一過的遺伝子機能解析を行うため、N. benthamianaの EXA1ホモログNbEXA1
を同定し、N. benthamiana において植物ウイルスベクターを用いた NbEXA1の一過的ノックダ
ウンを行った後に、各種植物ウイルスを接種して増殖能を解析することにより、EXA1 を介し
た劣性抵抗性のウイルス効果範囲を解析した。さらに、この系でイネとトマトの EXA1ホモロ
グを発現させることにより、EXA1 の機能を相補することができるかを解析した。最後に、ト
マトにおいてトマト EXA1ホモログを植物ウイルスベクターを用いて一過的にノックダウンし、
トマトの重要ウイルス pepino mosaic virusを接種してウイルス抵抗性を示すかを解析した。 
 
４．研究成果 
 
(1) 植物ウイルスに対する劣性抵抗性遺伝子 EXA1の同定 
 変異原処理により生じた
多数のシロイヌナズナ変異
体集団に対して、シロイヌナ
ズナに感染するポテックス
ウイルス PlAMV を接種し、
ウイルス感染の有無を調査
した。その結果、ウイルスが
全く感染できない変異体
E10773を見出した。E10773
の戻し交配体を用いた遺伝
解析により，本抵抗性は単一
劣性遺伝子座によることが
明らかになった。次世代シー
クエンサー解析ならびにフ
ァインマッピングによりこ
の変異体の劣性抵抗性の原
因遺伝子の特定に成功し、こ
の遺伝子を Essential for 
poteXvirus Accumulation 1 
(EXA1) と名付けた。EXA1
はこれまで機能が明らかに

 
図．新規劣性抵抗性遺伝子 EXA1 の同定 



されていない遺伝子であり、イネ、トマトを含む広範な植物種にも存在することを見出し、さ
らに構造を詳細に調べたところヒトやマウスで翻訳に関わるタンパク質と類似した構造をもつ
ことが分かった。 
 
(2) EXA1を介した劣性抵抗性の作用点の解析 
 EXA1 の機能を解析するため、プロトプラストを用いて細胞レベルでウイルスの増殖をモニ
ターしたところ、EXA1 が欠損した変異体のプロトプラストにおいても、ウイルスがほとんど
増殖することができないことを見出した。このことから、EXA1 の変異による劣性抵抗性によ
り、ウイルスの感染初期段階が抑制されることが明らかになった。 
 
(3) EXA1を介した劣性抵抗性のウイルス効果範囲 
 EXA1 を介した劣性抵抗性のウイルス効果範囲を明らかにするため、まず EXA1 を欠失した
シロイヌナズナ変異体に、複数種のウイルスを接種し、抵抗性の有無について調べた。その結
果、PlAMVに加えて PVXなど他の２種類の異なるポテックスウイルスも感染できないことが
分った。次いでさらに広範囲の植物ウイルスについて解析するため、多数の植物ウイルスが感
染可能な実験植物である N. benthamiana を用いた。まず、N. benthamiana の EXA1 ホモログ
NbEXA1 を同定し、植物ウイルスベクターを用いた VIGS を利用することにより、一過的に
NbEXA1の発現をノックダウンできることを明らかにした。NbEXA1をノックダウンした個体
に様々な植物ウイルスを接種したところ、ポテックスウイルス属ウイルスは広く感染が抑制さ
れ、ポテックスウイルス属に近縁なロラウイルス属ウイルスの感染も阻害されたが、その他の
ウイルスの感染には影響がなかったことから、EXA1 による劣性抵抗性はポテックスウイルス
属ならびに近縁の植物ウイルスに対して効果があることが明らかになった。 
 
(4) トマトへの劣性抵抗性付与 
 トマトの EXA1 ホモログ SlEXA1 に関する解析を行った。NbEXA1 をノックダウンした N. 
benthamiana 個体にポテックスウイルス属ウイルスを接種するとその感染が阻害されたが、
SlEXA1を発現させるとウイルス感染が回復したことから、SlEXA1も EXA1と同様の機能を持
つことが分かった。そこで、トマトにおいて植物ウイルスベクターを用いて SlEXA1 のノック
ダウンを行い、そこにポテックスウイルス属ウイルスの pepino mosaic virus (PepMV)を接種した
ところ、PepMVの感染が有意に抑制されたことから、EXA1を介した劣性抵抗性によりトマト
における PepMVの感染を抑制できることを明らかにした。 
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