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研究成果の概要（和文）：イネゲノムに見いだされる内在性 RTBV ウイルス配列（ERTBV
配列）を日本型日本晴系統やインド型 93-11系統で特定し、それらの挿入機構やツングロ
病との耐性機構について解析した。ERTBVはゲノムの中の ATが連続している領域に挿入す
る傾向が高く、AT連続配列は外来から DNA断片を取り込む可能性が強く示唆された。また、
アフリカイネ系統のWK18と日本型台中 65の交雑後代で、イネ染色体５番に RTBV抵抗性を
示す遺伝子領域 qTDR5を見いだした。qTDR5の中には ERTBVが１箇所含まれている。 
 
研究成果の概要（英文）：We have addressed two questions as to endogenous RTBV; the 
insertion mechanism of ERTBV into rice genome and the relationship between ERTBV 
and RTBV resistance. ERTBVs are preferentially present in AT-rich repeats in rice 
genome, and we described that AT-rich repeats have integrated chromosomal and 
episomal DNAs, which would have been suspended in the nucleus. We also identified a 
tolerance allele against RTBV, qTDR5, located on chromosome 5 by the genetic analyses 
using the progenies between an African rice strain Oryza glaberrima WK18 and a japonica 
rice strain Taichung 65. The region in qTDR5 contains an ERTBV sequence. 
 
交付決定額 
	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 （金額単位：円） 

 直接経費 間接経費 合	
 計 
２０１０年度 6,700,000	
 2,010,000	
 8,710,000	
 

２０１１年度 4,500,000	
 1,350,000	
 5,850,000	
 

２０１２年度 3,500,000	
 1,050,000	
 4,550,000	
 

 	
 	
 	
 

 	
 	
 	
 

総	
 計 14,700,000	
 4,410,000	
 19,110,000	
 

 
研究分野：植物育種学 
科研費の分科・細目：生産環境農学・遺伝育種科学 
キーワード：イネ、ゲノム科学、耐病性 
 
 
１．研究開始当初の背景 
東南アジア一帯で猛威を振るうイネツング
ロ 病 は Rice Tungro Bacilliform Virus 
(RTBV)を病原とする。イネ（ジャポニカや
インディカ）および近縁種のゲノム中には、
この RTBVに相同性を有する断片（ERTBV）
が複数存在する。興味を引く点は、ERTBV

のコピー数とツングロ病罹病性の間に負の
相関が見いだされたことである。ERTBV の
コピー数の少ないイネ近縁種ではツングロ
病に対して著しい罹病性を呈する。 
	
 RTBV はヨコバエを介してイネに感染し
病害を生じる２本鎖 DNA ウイルスである。
RTBV は東南アジアでイネに対して猛威を
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振るい、当地のイネ栽培に深刻な打撃を与え
ている。当研究グループは以前 RTBVと相同
性を有する断片 ERTBVをイネのモチ遺伝子
座近傍で見出した。ハイブリダイゼーション
実験から ERTBVはアジアに分布するイネ植
物種を中心に検出され、アフリカや南米種の
イネ属植物では検出されなかった。ERTBV
を殆ど保持しないイネ近縁種は、RTBVの媒
介昆虫が存在しないアフリカや南米原産の
ものである。既報によると、アジア稲では
RTBVの感染により成長が抑えられ、葉が退
色し、褐変化するが、枯死することはない。
しかし、アフリカ稲では RTBVの感染により
４週間で全身に壊死が起こる。RTBVに対す
る抵抗性の程度は、ERTBV 断片のコピー数
に応じて上がるため、ツングロ病を発症させ
る RTBV と内在するウイルス断片の間に相
互作用があると考えられる。 
 
２．研究の目的 
当研究グループは、ERTBV がどのようにイ
ネゲノムに挿入して広がってきたのか、また
ツングロ病とどのような関連性があるのか
を本研究の目的として、以下に示す２つの課
題を設定した。 
（１）「ERTBV のイネゲノムへの挿入機
構」  
	
 DNAウイルス断片のゲノムへの挿入が見
いだされた植物種の中で、イネはゲノム全域
の配列が公開されており、染色体上の数多く
の ERTBV断片の構造を詳細に解析できる。 
（２）「ERTBV のツングロ病抵抗性機構
との関連性」  
	
 ERTBVがRTBVに感染した宿主に対して
適応的に機能するか否かを調べる必要があ
る。本研究では、現存するウイルス、RTBV
に対して抵抗性の異なるジャポニカとグラ
ベリマの種間雑種の分離後代を用いて解析
する。 
 
３．研究の方法 
（１）「ERTBV のイネゲノムへの挿入機
構」に関する解析  
⒜ ERTBV各断片の配列を比較し、ERTBV
の挿入がイネの種分化過程のどの時期に起
こったのかを予測する。⒝ 殆どの ERTBV
配列の両端には TATAの simple sequence 
repeatが配置されており、本研究ではこの
TATA配列が ERTBVの挿入の際、ゲノムの
ターゲット配列になった可能性を検証する。
⒞ インフルエンザウイルスなどに見られる
ように ERTBVが組換えによって進化してき
たとすると、ERTBV配列内の部位ごとの組
換えの有無を調べることで、イネゲノムの挿
入に関与した領域や取り込まれやすいウイ
ルスタイプの特定につながる。⒟ ERTBVが
ゲノムに固定された点を活かして、保存性の

高い部位と低い部位についてウイルスとし
て存在していた過去の機能的な重みづけを
おこなう。 
 
（２）「ERTBV のツングロ病抵抗性機構
との関連性」に関する解析	
 
⒜ ジャポニカである日本晴のゲノムには約
７０余りの ERTBV断片が座乗するが、グラ
ベリマのゲノムにはない。２種間の雑種分離
後代を RTBVに感染させ、ツングロ病の抵抗
性程度を検定する。⒝ ERTBV断片（日本晴
にのみ由来する）を DNAマーカーとして抵
抗性の遺伝的な評価をおこなう。⒞ 機能解
析の一つの手段として、各 ERTBV断片特異
的な検出が可能なマイクロアレイやマクロ
アレイを取り入れ、発現レベルと ERTBVマ
ップを対応させる。⒟ ジャポニカとグラベ
リマの種間雑種においてツングロ病の病徴
から ERTBV断片の影響力を評価する。⒠ メ
チル化したERTBV断片が感染したRTBVに
対して相互作用をするのか否かも併せて解
析する。 
	
 最終的には ERTBV断片のイネゲノムにお
ける適応的な役割の有無が明らかになると
ともに、ツングロ病の抵抗性程度を左右する
メカニズムへの基礎的知見を得ることが期
待できる。	
 
	
 
４．研究成果	
 
（１）「ERTBV のイネゲノムへの挿入機
構」	
 
	
 本課題についてはイネゲノム（O. sativa	
 
日本晴）の ERTBV配列を 88箇所で特定し、
これらの中でジャポニカおよびインディカ
系統で共通に検出された ERTBV断片につい
て、由来のはっきりしている世界の栽培イネ
65 系統とルフィポーゴン（野生イネ）25 系
統を用いて、ERTBV 各断片の存否を明らか
にし、イネ系統の分布と ERTBV断片を対応
させた。その結果、ERTBV は４つに大きく
分かれ、明確に異なるウイルス系統樹を持つ
ことを示した。各 ERTBV断片の系統関係と
イネの由来から ERTBVの起源は、中国南部
のイネ系統から由来した可能性が高く、一部
インディカでは東南アジアからの野生イネ
と強く関連した。また、最も古い ERTBVの
タイプはアフリカ起源の Oryza 種から見い
だされたものと似通っていたことから、この
タイプはアフリカ起源であると予想できた。	
 
イネゲノム（O. sativa	
 日本晴）の ERTBV
配列を特徴化し、ゲノムへの存在様式を調べ
る過程で、ERTBV はゲノムの中の AT が連
続している領域に挿入する傾向が高いこと
を突き止めた。ERTBV が存在している AT
連続配列をより詳細に調べた結果、AT 連続
配列は ERTBVの他にも様々な配列を取り込
んでいることが判明し、その中にはイネゲノ



ムに存在しない配列も含んでいたことから、
AT 連続配列は外来から由来した核に浮遊す
る DNA断片を無作為に取り込む性質を持つ
可能性が強く示唆された（図１）。この結果
は原著論文として The Plant Journal	
 誌に
掲載された。	
 

	
 
図１	
 植物ゲノムの AT 繰り返し配列を利用
した種々の DNA 断片の取り込み機構	
 
	
 
（２）「ERTBV のツングロ病抵抗性機構
との関連性」	
 
	
 台中 65 系統で調査するために必要なマー
カーをジャポニカ日本晴ゲノムで特定した
ERTBVの 88サイトを参考に作成した。九州
大学と共同でアフリカ稲 (O. glaberrima) 
WK18 系統と台中 65 系統の間で３回戻し交
配自殖系統 BC3F2 集団を作成し、これらの
系統をフィリピンの国際イネ研究所（IRRI）
Choi博士のもとでRTBV感染実験に使った。
BC3F2集団への RTBV感染実験の結果、染色
体５番に WK18 系統の断片では感受性で台
中 65 の断片では抵抗性を示す領域が見いだ
され、この染色体領域を qTDR5と名付けた。
この中には ERTBVが１つ存在していた。さ
らに qTDR5 のヘテロ接合個体を自殖させ、
qTDR5 が WK18 型と台中 65 型に分離した
後代集団に再び RTBVを感染させると、抵抗
性と感受性が qTDR5の台中 65型 WK18型
との違いで分かれることを確認した（図２、
図３）。したがって、台中 65系統の持つツン
グロ病（RTBV）に対する抵抗性の遺伝因子
は、qTDR5に起因することを明らかにした。 

	
 
図２	
 台中 65 型 qTDR5 によって生じた RTBV
耐病性	
 

	
 

	
 
図３	
 W18型 qTDR5によって生じたRTBV耐病
性	
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