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研究成果の概要（和文）：ムギ類赤かび病菌は主要穀物にカビ毒汚染を起こしている植物病原菌

である。本菌において宿主内を進展できない自然突然変異株が発見された。連鎖解析の結果、

その変異は第 2 染色体の約 54Kb 中にあることが判明し、宿主内進展能欠損株ではそこに約 3Kb

の欠失が見出された。本来ならこの領域に存在するはずの FGSG02810 遺伝子を野生株からクロ

ーニングして宿主内進展能欠損株に導入したところ、宿主内進展能の回復が見られた。従って、

FGSG02810 遺伝子がムギ類赤かび病菌の宿主内進展遺伝子と判明した。 

 

研究成果の概要（英文）：Fusarium head blight fungus is a plant pathogen that causes 

mycotoxin contamination in major cereals. A natural pathogenicity mutant that could not 

spread beyond the inoculation point in host was found. The mutation locus was mapped to 

54Kb-span in the chromosome 2 by linkage analyses and 3Kb in this region was deleted in 

the mutant. The FGSG02810 gene within the 3Kb of wild type strain was cloned and introduced 

into the mutant by transformation. Introduction of the FGSG02810 gene restored 

pathogenicity of the mutant. These results indicate that FGSG02810 is an essential gene 

for Fusarium head blight fungus to spread in the host plant. 
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１．研究開始当初の背景 

近年、汚染米の不正転売など食の安全にか

かわる事件が人々に大きな不安を与えてい

る。食料がカビ毒で汚染された場合、カビが

見える部分を除けばカビ毒も除けるという

ものではなく、実質上カビ毒を除去すること

は困難である。特に、植物病原菌がカビ毒を

産生する場合、収穫前に菌が感染してカビ毒

の蓄積が始まることが問題となっている。 

ムギ類赤かび病菌は、ムギなど主要穀物の穂

に感染して世界中の収穫物にトリコテセン

と呼ばれるカビ毒の汚染を起こしている植

物病原菌である。この菌が産生するカビ毒は

熱に安定で、通常の加熱で毒性は除去されな
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い。現在、このカビ毒の対策として、ムギ類

赤かび病の防除が求められている。 

これまで本菌では、標的遺伝子破壊法によ

ってシグナル伝達、アミノ酸合成を担う遺伝

子が感染に関わることが示されてきた。しか

し、カビ毒蓄積量に直結する宿主内進展に関

わる遺伝子については未だ明らかになって

いない。 

 

２．研究の目的 

本課題では、世界中の主要穀物にカビ毒汚

染被害を与えているムギ類赤かび病菌の宿

主内進展を支配する遺伝子の解明を目的と

する。ここで遺伝子を解明できれば、その機

能を阻害することで菌の宿主内進展を抑制

し、カビ毒汚染を防ぐことができるようにな

る。更に、植物病原菌の約７割は糸状菌であ

り、本遺伝子の解明は植物病害防除の観点か

らも重要である。 

 

３．研究の方法 

通常、ムギ類赤かび病菌はコムギの穂に接

種すると、接種部から宿主内を進展してカビ

毒を蓄積する。しかし、我々が全国から分離

されてきたムギ類赤かび病菌の性状を調べ

てきた中で、宿主内を進展できない株が発見

された。そこで、この株を利用して以下のよ

うな方法で宿主内進展を支配する遺伝子を

解明することにした。 

 

(1) 宿主内進展能欠損株と野生株の交配 

連鎖解析で宿主内進展能欠損株で異常と

なっているゲノム上の位置を特定するため

に宿主内進展能欠損株と野生株の交配子孫

株を取得する。交配にあたっては自家受精や

分生胞子由来の株と他家受精由来の子孫株

を培地上で識別できるようにしておくため、

まずは宿主内進展能欠損株と野生株で異な

るタイプの硝酸利用欠損変異体を作成する。

それらを同時培養後、ノックダウンと呼ばれ

る交配誘導処理を行い、交配子孫株を取得す

る。得られた交配子孫株については、コムギ

の穂への接種試験により、宿主内進展能を調

べる。 

 

(2)宿主内進展能に連鎖する DNA マーカーの

探索 

連鎖解析で宿主内進展能欠損株で異常と

なっているゲノム上の位置を特定するため

の DNA マーカーを準備する。これまで本菌の

連鎖地図作成を通じて作成されてきたマイ

クロサテライトマーカー及び PCR-RFLP マー

カーなどのシーケンスタグ化(塩基配列が分

かっている)DNA マーカーの中から、親株と

した宿主内進展能欠損株と野生株で多型を

示すマーカーを選抜する。まず 20 子孫株に

ついてこれらの DNA マーカーによる連鎖解

析を行い、宿主内進展能に連鎖する DNA マー

カーを探し出す。更に、ここで検出された DNA 

マーカーについて、残り 80 子孫株のゲノム

を分析することで、宿主内進展能と強い連鎖

関係にあることを確認する。 

 

(3) ゲノムデータベース探索と候補遺伝子

の導入試験 

(2)で宿主内進展能と強い連鎖関係にある

DNA マーカーから特定したゲノム領域につ

いて、更に絞り込みを行う。本菌の場合、ゲ

ノムデータベースによって全遺伝子の塩基

配列が公開されていることから、それを利用

して特定したゲノム領域内の遺伝子に PCR 

用のプライマーをデザインする。野生株には

宿主内進展能欠損株と交配可能ながら若干

遺伝的に離れた株を使用していることで比

較的容易に PCR-RFLPマーカーが設定できる。

設定した PCR-RFLP マーカーで子孫株を分析

し、宿主内進展能に完全連鎖を示す遺伝子を

探し出す。この絞り込みによって、候補とな

る遺伝子の数はかなり少なくなってくるも

のの、100 子孫株程度の連鎖解析では、おそ

らく複数の遺伝子が候補になると予想され

る。そこで最終的に野生株から候補遺伝子そ

れぞれをクローニングして、宿主内進展能欠

損株に導入し、宿主内進展能を回復させる遺

伝子を見つける。また、ここで見出された遺

伝子について野生株と宿主内進展能欠損株

で構造を調べて、その違いを明らかにする。 

 

４．研究成果 

(1)宿主内進展能欠損株と野生株の交配 

宿主内進展能欠損株と野生株を交配させ、

子孫株を 100 株得た。これらをコムギの穂に

接種した結果、宿主内進展能を持つものが 64

株、持たないものが 36 株であった。 

 

(2)宿主内進展能に連鎖する DNA マーカーの

探索 

本菌の連鎖地図作成を通じて開発してき

たシーケンスタグ化マーカーから、ゲノム全

体に散在しており、かつ、交配に用いた宿主

内進展能欠損株と野生株で識別が可能な 33

個のマーカーを選抜した。これらのマーカー

を使って 20子孫株のゲノムを分析した結果、

第 2染色体上に位置する VNTR995 マーカーと

VNTR1049 マーカーが宿主内進展能とそれぞ

れ LOD スコア 3.71 と 3.55 を示し、強い連鎖

関係にあることが分かった。また、これらの

DNA マーカー間に位置している Mating Type 

Ideomorph (MAT) 遺伝子を DNA マーカー化し

て同様に 20 子孫株を調べたところ、VNTR995

マーカーと VNTR1049 マーカーより更に高い

LOD スコア 5.98 を示した。これら 3 つの DNA

マーカーについて、残り 80 子孫株のゲノム

を分析し、MAT 遺伝子マーカーが宿主内進展



能と最も強い連鎖関係にあることを確認し

た。 

 

(3)ゲノムデータベース探索と候補遺伝子の

導入試験 

ゲノムデータベースで第 2 染色体上の

VNTR995マーカーとVNTR1049マーカーの間を

探索し、MAT のマーカーに加えて新たに 18 個

の PCR-RFLP マーカーを設定した。子孫株で

これらのマーカーのデータを取得した結果、

100 子孫株において宿主内進展能と完全連鎖

を示すマーカーが見出され、宿主内進展遺伝

子が HS369/HhaI マーカーから HS367/AvaI マ

ーカーまでの約 54Kb 中に存在することが明

らかとなった。ゲノムデータベースによれば

この領域には 16 個の遺伝子が存在している

(図 1)。 

 

図 1. 宿主内進展能と強い連鎖関係が認め

られたゲノム領域(100 子孫株において宿主

内進展能と完全連鎖を示した HS369/HhaI マ

ーカーから HS367/AvaI マーカーまでの約

54Kb 中については、全ゲノムデータベースで

検出されている遺伝子の位置と読取り枠の

方向を矢印で示した。) 

 

そこで上流域と下流域を含むように各遺

伝子を PCRで増幅して宿主内進展能欠損株へ

の導入用プラスミドベクターを作製するこ

とにした。この PCR の過程で、野生株と宿主

内進展能欠損株を比較したところ、野生株で

は全領域で DNAの増幅が認められたのに対し、

宿主内進展能欠損株では増幅が認められな

い領域が見つかった。その領域を更に詳しく

調べた結果、宿主内進展能欠損株に約 3Kb の

欠失があることが判明した。ゲノムデータベ

ースによれば、この欠失で FGSG02810 遺伝子

の全体、及び FGSG02809 遺伝子の上流域と

FGSG02811 遺伝子の一部が失われることにな

る。従って、宿主内進展遺伝子は、これら 3

個の遺伝子のいずれかであると推定した(図

2)。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 2. 宿主内進展能欠損株のゲノムの欠損

領域(各遺伝子を上流域と下流域を含むよう

に野生株から PCRで増幅してプラスミドベク

ターに挿入し、宿主内進展能欠損株に導入し

たところ、FGSG02810 遺伝子のみで宿主内進

展能の回復が見られた) 

 

これら 3 つの遺伝子それぞれについて、上

流域と下流域を含むように野生株から PCRで

増幅してプラスミドベクターに挿入し、宿主

内進展能欠損株に導入した。遺伝子導入株を

コムギ穂に接種した結果、FGSG02809 遺伝子

と FGSG02811 遺伝子の導入株では宿主内進展

能 が 回 復 し て い な か っ た の に 対 し 、

FGSG02810 遺伝子の導入株では宿主内進展能

が回復していた。従って、FGSG02810 がムギ

類赤かび病菌で宿主内進展能を支配してい

るのが遺伝子と判明した。更に、野生株をコ

ムギ穂に接種した試料から mRNA を抽出して

RT-PCR を行った結果、予想サイズの DNA の増

幅が認められ、少なくともムギ類赤かび病菌

の感染時に FGSG02810遺伝子が発現している

ことが確認された。 
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