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研究成果の概要（和文）： 黒コウジカビ（Aspergillus luchuensis）に感染する菌類ウイルスによって、宿主
側の生化学反応にどのような変化がもたらされ、醸造酒の味や嗜好性にどのような変化が起こるのかを明らかに
するために、代謝物の変化について研究を進めた。その結果、あるウイルスの顕性感染により、一次代謝物のク
エン酸、総酸が低下することから、そのウイルスによる宿主菌の転写物への影響が示唆された。そのウイルスは
RdRp酵素、ＣＰタンパク質以外に1，2種の酵素を生産しているがその生産物が異なる5パターンが確認されてお
り、パターンの異なる発現が宿主の挙動に変化をもたらすものと考え、追加の研究を進めている。

研究成果の概要（英文）：To clarify what kind of changes in biochemical reactions on the host side 
are caused by fungal viruses that infect Aspergillus luchuensis, and what kind of changes occur in 
the taste and palatability of brewed sake investigated changes in metabolites. As a result, overt 
infection with a certain virus decreased citric acid and total acid as primary metabolites, 
suggesting the influence of the virus on the transcripts of host fungi. The virus produces 1 or 2 
enzymes in addition to the RdRp enzyme and CP protein, but 5 patterns of different band have been 
confirmed, and it is thought that the different expression patterns cause changes in the behavior of
 the host. We need additional research in future.

研究分野： 菌類ウイルス

キーワード： 糸状菌　菌類ウイルス　発酵生産　糖化　ウイルスフリー　クエン酸　アスペルギルス　醸造
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研究成果の学術的意義や社会的意義
ウイルス感染による宿主側の挙動解析は、宿主側の負の反応や状態の解析がほとんどである。発酵食品類の生産
に関与する菌のウイルスに焦点を当てて、その感染によって宿主がどのように生理的な変化を呈しているかの挙
動解析を行った本解析では、一次生産物のクエン酸を含む多くの有機酸の生産性がウイルス感染で低下している
ことが判明した事にとどまらず、そのような顕性感染をする、あるウイルスがそのセグメント構成に変化をきた
して5パターンのウイルス粒子として存在していることが判明した。このようなセグメントパターンの変化によ
って、宿主側の総酸の生産への影響解析は、広くウイルスの感染制御系を理解する上では重要な知見となる。

※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 
 Aspergillus 属菌は酒類や発酵食品の醸造、医薬品等の生産で活躍する有用菌類で、時に植物病害やカビ
毒、日和見感染症の原因ともなる。近年、属菌よりマイコウイルスの発見が相次いでいるが、宿主菌へ及
ぼす影響はほとんど理解されていない。そこで本研究は、食用生産に用いられる黒麹菌(Aspergillus 
luchuensis)に感染しているウイルスの探索・同定と、それらウイルスが宿主である A.luchuensis に及ぼ
す影響を理解することを目的として行っている。１本鎖(ss)RNA ウイルス 6 種は、Narnaviridae(1 分節お
よび分節型と思われるもの)が 4種、Botourumiaviridae1 種、Umbra-like virus1 種であった。２本鎖（ds） 
RNA ウイルス 6種は 2分節の 3種に加え 3分節と考えられる Partitiviridae が 4種、CTTV-like virus が
1 種、11 種の株すべてに存在する Alternavirus の合計 12 種が感染していることを確認した。また、この
中の 66-FCG1604 株を親株として、菌糸先端分離によるウイルスフリー株（66－18）および、alternavirus
と umbra-like virus の重複感染株（66-4）、umbra-like virus と partiti-like virus（3分節）の重複感
染株(66-34)を得ることに成功した。生育試験、胞子形成、分生子柄などの形態およびクエン酸を含む 1次
代謝物の生産性試験を比較したところ partiti-like virus を含む株（66親株、66-34）で、形態異常、生
産性の低下が認められた。本ウイルスの宿主への影響、特に宿主遺伝子発現およびメタボロームへの影響
評価は推進すべき重要な課題である。 
 
２．研究の目的 
菌類は二次代謝物として各種の化合物を生産し植物に対して病原性を持つものがいる。さらには日和見

感染症の原因となる菌やアレルゲンとなる菌によって、ネガティブな側面も持つものが多数知られている。
一方で、キノコ、酒類や醗酵食品の醸造、医薬品等の生産の場で活用される有用菌も多く知られている。
これらの菌類には多様なマイコウイルスの感染が明らかになりつつあり、ウイルスの宿主となる菌の病原
性を低下させる善玉ウイルスが注目されているが、その分子メカニズムは未解明な部分が多い。一方で、
食用有用菌におけるマイコウイルスについては、キノコ等の病原性ウイルスの研究などが中心で、キノコ
栽培上のウ イルスの負の効果についての研究が多い。他の食用有用菌ではその研究は途についたばかりで
ある。そこで、本課題では、食用（醗酵）に活用される Aspergillus 属菌のマイコウイルスに焦点を当て、
それらのウイルス学的な特徴付けを進めると共に、宿主菌に対してどのような正負の影響を与えているか
理解 することを目的としている。これまでの本研究から、Aspergillus 属菌（主に黒麹菌・Aspergillus 
luchuensis）には総計 11種類の ssRNA または dsRNA ウイルスが存在することが判明している。その多くに
は論文報告がない新種のウイルスが含まれており、また、食品（飲料など）生産に関わる菌群のウイルス
という点でも世界的に報告が少ない。Aspergillus 属菌は工業利用も盛んに行われている菌であり、特にク
エン酸生産などにおいてはその生産量がわずかに向上するだけでも、最終生成物の価値が大きく変動する。
本研究からはウイルス感染によるそれらの代謝物生産性に負の影響が確認されており、ウイルスフリー株
を用いた工業利用の推奨を強く示唆するものである。 
 
３．研究の方法 
(1) 実験試料 PDA 培地で胞子形成前までの１，２日間培養した。Aspergillusu 株のリストを示す（図１）。 

 

 
(2) RNA 抽出は RNAzol®RT Reagent（Molecular Research Center,Inc）を用い非フェノール法および RT-
PCR に用いた。 
(3) 配列末端領域の同定（RACE 法） 
SMARTerTM RACE cDNA Amplification Kit（Clontech）を用い、抽出した Total RNA を鋳型に cDNA を合成、
RACE 法を行い、配列末端を同定して全長配列を決定した。 
 
 
４．研究成果 
①１本鎖(ss)RNA ウイルス 6 種は、Narnaviridae(1 分節および分節型と思われるもの)が 4 種、

Botourumiaviridae1 種、Umbra-like virus1 種であった。２本鎖（ds）RNA ウイルス 6種は 2分節の 3種に
加え 3 分節と考えられる Partitiviridae が 4 種、CTTV-like virus が 1 種、11 種の株すべてに存在する



Alternavirus の合計 12種が感染していることを確認した。 
各系統樹解析を掲載する。 

 
②また、宿主に対しての表現型的な影響を持つ partiti-like virus を保有する 7種の菌では、2分節型

が 2 種、3 分節型が 3 種、4 分節型が 2 種存在することが判明した。総合的には 5 パターンが確認された
（表１、図１）。 

 
 
 
71-FCG1609 に感染しているマイコウイルスの確認を RNASeq で行ったところ、5種のマイコウイルスの共

感染が確認された。dsRNA ウイルスとして Aspergillis luchuensis artenavirus, A.l.partitivirus の 2
種か確認され、ssRNA ウイルスの A.l. umbra-like virus, A.l.narna-like virus, A.l.oumia-like virus
の 3種、合計 5種のウイルスが確認された（図 2,3）。 
 

 
見出された 5 種ウイルスのゲノムの模式図は図 4 に示すとおりである。RdRp および CP 以外に dsRNA ウ

イルスではその機能が未知のセグメントもある。それぞれのウイルス近縁関係はそれぞれのゲノムのアミ
ノ酸配列を基に系統解析し系統樹として示した（図５，６，７，８） 
partitivirus は新規の zetapartitviru であり、3 分節目にはバリアントが存在することが示唆された。

4分節もつのに関しては解析中。 



 

 
また、親株が Aspergillis luchuensis artenavirus, A.l.partitivirus,ssRNA ウイルスの A.l. umbra-

like virus の 3種のウイルスに共感染している 66-FCG-1604 では、ウイルスフリー化を試みたところ、分
離株①では Aspergillis luchuensis artenavirus, A.l. umbra-like virus の 2種の共感染、分離株②で
は Aspergillis luchuensis artenavirus, A.l.partitivirus の 2種の共感染が確認された。さらにフリー
株では 3種のウイルスが存在しない株を取得することに成功した（図９）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
そこで、これらの株を用いて米麹を作成し、その米麹中の酸度を測定したところ、クエン酸の生産性に

おいて親株と分離株②では分離株①やフリー株に比較して低下していることが判明した。つまり
A.l.partitivirus の存在によってクエン酸の生産性が低下していることが見て取れた。その逆に、
A.l.partitivirus が存在によって、コハク酸、リン酸、ピログルタル酸は生産性が上昇することも判明し
た。この A.l.partitivirus の存在がどうしてこれらの物質の生産性に影響するのかのメカニズムに関して
はさらなる解析が必要である（表 2、図 10）。 
 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
以上の結果から、A.luchuensis に感染する菌類ウイルスの普遍性と多様性の一端を紐解くことに成功

した。得られた宿主系統の解析により、未同定の 3分節・4分節 RNA ウイルス（partiti-like virus）は宿
主菌の表現型および米麹の性質に影響を及ぼしていることが示唆された。見出された多くのウイルスは不
顕性感染であったが、未同定の 3 分節 RNA ウイルスは宿主菌の胞子形成、分生子柄形成、総酸度、クエン
酸生産性などに影響しており、今後はそのメカニズム解明が、分節の有無によりどのように挙動するのか
などの解析が必要である。この 3分節、4分節 RNA ウイルスの性状解析を進めるとともに、醸造生産物であ
る焼酎の成分解析、官能評価を行うことでのウイルスの機能解析が必要である。 
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