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研究成果の概要：日本に発生するオオムギ縞萎縮ウイルスの全系統の全塩基配列を決定し、系

統解析、病原性決定ウイルス因子の解析、抵抗性品種選抜法の迅速化に向けた解析を行った。 
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年度    
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研究分野：農学 

科研費の分科・細目：農学・植物病理学 

キーワード：BaYMV ビール麦 VPg 

 
１．研究開始当初の背景 

オオムギ縞萎縮ウイルス（Barley yellow 
mosaic virus, BaYMV は大麦に感染して収
量と品質に甚大な影響を及ぼしている。また、
根に絶対寄生する菌（Polymyxa graminis）
によって媒介される。休眠胞子は根に大量に
作られ１０年以上も安定して存在するため、
いったん病気が発生するとその圃場を土壌
消毒により無毒化することは不可能である。
そのため、現在最も適切な防除法は BaYMV

抵抗性品種の作出に限られている。しかし、
BaYMV 抵抗性品種の抵抗性遺伝子の実体が
不明であることや、抵抗性品種の選抜には交
配で得られた多くの個体を実際の発生圃場
に植えて発病するかどうかを観察するしか
ない。すなわち、１年に１回しか接種試験が

出来ないため、BaYMV 抵抗性品種の育種に
は時間がかかるのが現状である。 

 

ビール麦の生産高が日本一の栃木県では、以
前より BaYMV 抵抗性品種がいくつも育種・
導入されてきたが、その 4 割を占めているミ
カモゴールデンに対して抵抗性を打破する
新たな BaYMV 系統が出現する等、今後発生
地域の拡大が懸念されている。また、BaYMV

は病原性の違いから現在４つの系統に分類
されているが、変異や組換えなどにより新た
なウイルスが出現する可能性があり、その対
策も大きな課題となっている。 

 

２．研究の目的 

まずBaYMV各系統の感染性全長 cDNAクロ
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ーンを構築し、確実な BaYMV 接種法を確立
する。これに基づき各 BaYMV 系統の病原性
決定因子の解明と、BaYMV 系統簡易識別法
の開発、および抵抗性遺伝子検出用 DNA マ
ーカーを確立することでBaYMV抵抗性品種
選抜を迅速化することを目的とする。 

 

３．研究の方法 

（１）BaYMV の各系統の塩基配列を決定する 
（２）系統ごとの感染性クローンの作出とビ
ール麦への接種（感染）実験系の確立 
（３）病原性決定因子の探索 
（４）簡易診断法の確立 
 
４．研究成果 
（１）BaYMV各系統の塩基配列の決定 
まず、ビール麦の各品種の感染植物より全RNA
を抽出し、cDNAを合成した。さらに、5’RACE
法およびデータベースに登録されている他の
BaYMVのゲノム情報よりPCR用プライマーを設
計し、クローニングした。その後それらをシ
ークエンスすることでゲノムの全塩基配列を
決定した。このことから、本研究により日本
で発生する4系統全ての全塩基配列が決定さ
れたことになり、系統間の比較解析が可能と
なった。 
 CPのアミノ酸配列とVPgのアミノ酸配列を
用いて系統解析を行ったところ、CPよりもVPg
の方が変異が大きいこと、日本のII型と韓国
系統は近いこと、I型は中国系統と近いことな
どが明らかとなった（図）。 

図 CPとVPgのアミノ酸配列を用いた系統樹 
 
（２）病徴決定因子の解析 
近年発生が報告されている新たな系統（Ⅴ型
）の全塩基配列を決定し。病徴決定因子のひ
とつと考えられるVPg遺伝子の塩基配列を元
にした系統識別法を開発した。 
 
（３）抵抗性遺伝子検出用DNAマーカーの構築
現在、ビール麦の各品種の感染植物よりウイ

ルス抵抗性遺伝子のクローニングとシークエ
ンスを進めている。また、VPgとの相互作用の
確認のための実験系も確立中である。 
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