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研究成果の概要（和文）：オオバコモザイクウイルス(PlAMV)は機械的伝搬性のポテックスウイルスで、ユリに
壊疽を生じるほか多様な野草から分離される。新分離株を含む全34分離株の系統解析の結果、PlAMVは分離宿主
や地域に対応した5クレード(Lily clade, Clade I-IV)に分かれた。分離株の植物への感染性や病徴はクレード
ごとに異なり、特にオオバコには、オオバコの分離株を多数含むクレード IIIの分離株のみ全身感染が認められ
た。また、野草分離株はいずれも鑑賞ユリに接種当代での感染が認められなかった。適応進化解析では、複製酵
素と外被タンパク質コード領域を中心に各クレードに特有の適応進化座位が複数検出された。

研究成果の概要（英文）：Plantago asiatica mosaic virus (PlAMV), a member of the genus Potexvirus, 
infects ornamental lilies and causes severe necrotic symptoms. Phylogenetic analysis using the 
full-length genome sequences of all available 36 isolates, including 14 new isolates in Japan, 
revealed that PlAMV isolates were divided into five clades, one Lily Clade and four clades (Clade I 
to Clade IV) that included isolates from weeds, which are differentiated depending on host and 
geographical location. PlAMV isolates in different phylogenetic clades infected a subset of plant 
species differently. Especially, only isolates from Clade III, which includes several isolates from 
P. asiatica, can infect this host. All PlAMV isolates from weed plants cannot infect ornamental 
lilies. Analysis of a site-specific positive selection has identified a total of 20 sites under 
episodic diversifying selection, which are concentrated in replicase- and coat protein-encoding 
regions.

研究分野：植物ウイルス学

キーワード： 植物ウイルス　ポテックスウイルス　オオバコ　ユリ　多年生野草　系統解析　集団遺伝学的解析　適
応進化

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究はオオバコという誰にとっても身近な多年生野草に感染しているPlAMVというウイルスが、日本国内だけ
でも大きく２つの集団に分かれていることを示すとともに、これらのユリへの感染が難しいことを示した。この
ことは、鑑賞ユリに被害を及ぼしている本ウイルスの一群は一度だけ進化し、ユリに特殊に適応したものである
ことを示しており、検疫上問題となっている本ウイルスの性状把握に重要な知見を提供するものである。

※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、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
植物ウイルスは高いゲノム変異率により新規な宿主植物に適応（ホストジャンプ）し、しばし
ば世界的な感染拡大を引き起こす。近年の新規ウイルス病害の増加は、世界的な貿易自由化・種
苗の輸出入増加の傾向と関連することが示唆されている（Tsuda and Sano, 2014）。すなわち、
無病徴のウイルス感染植物の移動が頻繁になると、農作物へのホストジャンプの機会が増加し
うる。この問題は植物検疫の厳格化を促し、世界の食糧問題への影響は多大である。これに対処
するには、自然生態系中に無数に存在するウイルスが（Wren et al., 2006）、どのような植物から
いかにしてホストジャンプしうるのかに関する知見が必要である。 
鑑賞ユリの壊そ病は 2010 年にオランダで発生し球根の輸出入を介し世界的に発生が拡大して
いるウイルス病で、病原はオオバコモザイクウイルス（Plantago asiatica mosaic virus; PlAMV）
である。PlAMV は機械的伝搬性で、球根の貯蔵・洗浄の過程で感染が拡大したと考えられる。
複数の国で被害が報告されている「壊そ系統」は 2010年に発生した株と 98%以上の同一性を示
し、鑑賞ユリへの PlAMVの侵入は一度であることが示唆されている（Hammond et al., 2018）。
しかし、壊そ系統は最も近縁な PlAMV分離株とも全ゲノム配列で 15%の変異があり、その出現
の経緯は不明である。 
研究開始当初までに応募者は、青森県の野草から遺伝的に多様な PlAMV分離株を見出し、系統
解析の結果、(1)PlAMV感染野草の種類は多様であるが全てが多年生であり、(2)同地域の分離株
は２つの系統学的に異なる集団：壊そ系統に比較的近縁な「Li1 クレード」、系統学的に異なる
「Viクレード」に明確に分かれることを明らかにしていた（Komatsu et al., 2017）。この PlAMV
の宿主植物種に加え、同じ地域から分離されたウイルスゲノムの高い多様性は、野草が遺伝的に
多様な PlAMV を生み出す「ゆりかご」になっていることを示唆する。さらに接種試験により、
壊そ系統に比較的近縁な Li1クレードの分離株は、鑑賞ユリへの感染性が低いことが示されてい
た（Tanaka et al., 2018）。以上より、壊そ系統の PlAMVゲノムには、野草分離株にはない鑑賞
ユリへの適応に関わる変異が生じている可能性がある。 
これらの背景から応募者は、PlAMV の野草株と鑑賞ユリの壊そ系統との関係をモデルとして、
植物ウイルスのホストジャンプ機構に迫るため本研究を開始した。 
 
２．研究の目的 
本研究は、①ホストジャンプの前提となる高い遺伝的多様性はどのようにして生まれるのか？、 
②多年生野草からのホストジャンプと鑑賞ユリへの適応には、どのようなウイルスゲノム変異
が必要なのか？この変異は全ての野草分離株に見出されるのか？という二つの問いに答え、多
様な遺伝的背景の PlAMV分離株から鑑賞ユリへの適応に関与するゲノム領域を見出し、最終的
に壊そ系統の分離株と野草分離株とのゲノム置換によりホストジャンプを実証することを目的
とする。 
 
３．研究の方法 
 日本各地の多年生野草から PlAMVを分離し、検定植物での単病斑分離を経てウイルス感染植
物の total RNAを抽出する。逆転写と PCRにより全長塩基配列（約 6000塩基）を取得、その
配列を決定し、系統解析と集団遺伝学的解析により本ウイルスの種内分化の様相について解析
する。得られた分離株から代表的なものを選抜してユリやオオバコなどの PlAMV の分離宿主、
およびモデル植物への接種試験を行い、分化した種内クレード間の生物学的な差異を示す。次に、
多数の PlAMV分離株を、全ゲノム中からクレード特異的・適応進化している座位を見出す手法
で解析し、種内分化とユリへの感染に必要と考えられるアミノ酸座位の候補を見出す。見出され
た鑑賞ユリへのホストジャンプに関与しうるゲノム領域について、野草分離株と壊そ系統間で
ゲノムを置換した感染性クローンを作出し、実際にユリに接種することでゲノム置換がユリへ
の感染性を生み出せるかを検証する。 
 
４．研究成果 
本研究で新たに分離した株を含め全 34分離株の約 6000塩基の全長配列について、RDP4ソ
フトウェアを用いた組換え解析では、全ての分離株の組み合わせで有意な組換えは検出されな
かった。そこで全ての分離株を用いて系統解析を行なった結果、本ウイルスは分離宿主や地域に
対応した、高い bootstrap値によって支持される 5つのクレード(Lily clade, Clade I-IV)に分かれ
ることがわかった。この結果は ML法、Bayes法、NJ法で同様であった。Lily cladeには世界各
地で鑑賞ユリに壊そ病を引き起こす分離株のみが含まれた。CladeI, IIIには、青森県で近隣地域
から見出されている分離株が属しており、両クレードで地域が共通していた。他のクレードの分
離株の宿主と地域から総合すると、野草株はある程度宿主や地域に対応して分化していること
が示唆された。さらに、遺伝的多様性を算出すると、CladeI~IVそれぞれのπは 0.085~0.129で
あった一方、Lily cladeにおいてはπ=0.006という低い値であった。以上は、鑑賞ユリ株集団は
遺伝的多様性が低く、これと比較するとその他の野草株集団は遺伝的多様性が高いとい う、系



統解析に準ずる結果を示していた。 
日本で未発見の Clade IVを除く各クレードの代表的な株の感染性 cDNAクローンから試験管
内転写したゲノム RNAは検定植物であるアカザに効率よく感染し、それぞれのウイルスが感染
性を持つ配列であることが確認できた。そこでこの感染葉を用いて、モデル植物であるシロイヌ
ナズナおよびベンサミアナタバコ、および分離宿主であるオオバコ・ユリへの接種試験を行った。
モデル植物では、クレードごとに全身感染性や病徴に違いがみられた。さらに、この接種試験に
より初めて、PlAMV が初めて報告された宿主であるオオバコへ本ウイルスを感染させることに
成功し、オオバコの分離株を含むクレード IIIに属する分離株のみ全身感染が認められることを
明らかにした。また、野草分離株はいずれも鑑賞ユリに接種当代での感染が認められなかった。
さらに、主たる野草宿主であるオオバコでの各分離株の宿主適応を調べるためその蓄積量を定
量 PCR(RT-qPCR)で調べたところ、クレード IIIに属する分離株のみ蓄積量が高く、他のクレー
ドの分離株の蓄積量は低かった。これらのことから、PlAMV の種内分化は各宿主への適応と関
連している可能性が示唆された。 
このような種内分化、鑑賞ユリへの適応に関わるアミノ酸座位を同定するため、mixed-effects 

model of evolution (MEME)を用いた適応進化解析を行った。これにより各クレードに特有の適
応進化座位の検出を試みたところ、複製酵素と外被タンパク質コード領域を中心に合計 20の有
意なアミノ酸座位が見出され、そのうち複数が、複製酵素領域のメチルトランスフェラーゼドメ
インとヘリカーゼドメインの間の比較的アミノ酸配列が多様な領域に存在していた。また、複製
酵素の 4つのアミノ酸座位はクレードごとに特徴的なアミノ酸を示していた。 
これらのアミノ酸の鑑賞ユリへの適応への寄与を調べるため、Lily cladeから分離された単一
配列の分離株の鑑賞ユリへの接種試験を行ったが、全身感染が認められなかった。これは接種源
である感染葉をユリではなく検定植物で用意したためである可能性や、鑑賞ユリへの単一配列
株の感染はメリステムクローンなどの植物がごく小さい時期の接種が必要である可能性が残さ
れており、現在検証を行っている。 
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