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研究成果の概要（和文）：赤かび毒素の生合成に関わるTri遺伝子は植物感染時に強烈に発現する。フザリウム菌が赤
かび病抵抗性程度が異なる5品種のコムギに感染した際の3つ遺伝子（Tri5、Tri6、Tri10）の発現量解析し、コムギ遺
伝子型が感染した赤かび病菌Tri遺伝子の発現量に影響を与えることを明らかにした。成熟したコムギ穀粒内のDON蓄積
量はFHB抵抗性品種では少なく罹病性品種で多いが、感染初期の段階ではむしろ抵抗性品種生でTri遺伝子群が早期に高
発現し罹病性品種では9日後でも誘導されないことから、Tri遺伝子発現誘導に関わるコムギ因子の反応速度の違いが初
期感染時のFHB抵抗性に関係していることを明らかにした。

研究成果の概要（英文）：Fusarium graminearum causes a critical wheat disease Fsarium head blight (FHB) pro
duces mycotoxyn such as DON and NIV with highly expression of Tri genes during their initial infection to 
wheat spikes. We analyzed the three Tri genes expression (Tri5, Tri6 and Tri10) by RT-PCR in the infected 
spikes of five wheat varieties with different level of HB resistance. The Tri genes expression was influen
ced by the wheat genotype which was highly induced resistance varieties in the early stage of infection an
d no induction in the susceptible varieties along with their FHB resistance level. It revealed that FHB re
sistance wheat genotype has active defense mechanism to cross-talk with Fusarium gene expressions.
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１．研究開始当初の背景 

(1) コムギ赤かび病（FHB）は、腐生性の
Fusarium 属菌によって引き起こされる病害
で、コムギの品質や収量の低下だけでなく、
人畜に有害な毒素であるトリコテセン系
Deoxynivalenol（DON）をはじめとするマイ
コトキシンがコムギの穀粒中に蓄積するこ
とから世界中で深刻な問題になっている。し
かしこの腐生的病原菌に対して、コムギをは
じめ麦類に赤かび病に免疫的な抵抗性は認
められず、世界各地で抵抗性遺伝子の探索や
抵抗性メカニズム解明のため遺伝育種学的
研究が進められているが、未だ十分な学術的
情報が得られていない。 
 
(2) 現在までにフザリウム菌の DON/NIV 生
合成経路の遺伝子（Tri 遺伝子）群は研究さ
れてきたが、コムギに感染した赤かび病菌の
Tri 遺伝子発現とコムギの抵抗性/罹病性に
関連する遺伝子型との関係は明らかになっ
ておらず、コムギの毒素低蓄積メカニズムは
解明されていない。 
 

２．研究の目的 

(1) コムギの遺伝子型が腐生性フザリウム
菌の病原性及びマイコトキシン産生量にど
のように調節するかについて、菌の細胞増殖
関連遺伝子と Tri遺伝子発現量の消長をパネ
ルとしてマルチプレックス PCR発現解析を行
い宿主－病原菌間のクロストークを解析し、
コムギの赤かび病抵抗性メカニズムとマイ
コトキシンを蓄積しにくいコムギの遺伝子
型を解析する。 
 
(2) Fusarium 菌の遺伝子発現パターンをパ
ネルにして、クロストーク解析により菌に病
原性･毒素産生性を発揮させないコムギの遺
伝子型と条件を検索し、菌の病原･毒素産生
性を抑えることのできるコムギの遺伝子発
現をプロファイリングする。これによりコム
ギ抵抗性・毒素低蓄積性に係る感染・毒素特
異的反応遺伝子を検索する。 
 
1． 研究の方法 
(1) フザリウム菌が、遺伝子型の異なるコ
ムギに感染した際の遺伝子発現の変化を比
較して、フザリウム菌の遺伝子発現パターン
の変化をパネルにして、菌に病原性･毒素産
生性を発揮させにくいコムギの遺伝子型と
感染･発病条件を解析する。 
 
(2) 赤かび病に感染･発病した際の抵抗性/
罹病性それぞれのコムギ遺伝子の発現変化
を RT-PCR 法でプロファイリング比較する。 
 
(3) 感染･発病時における菌とコムギとの
遺伝子発現に変化に基づくクロストーク解
析から、菌の病原性･毒素産生性を抑えるコ
ムギの抵抗性･毒素低蓄積性に関連する遺伝
子を探索する。 

 
４． 研究成果 
本研究ではコムギの遺伝子型および特定の
遺伝子が、麦類赤かび病を起こす腐生性のフ
ザリウム菌の病原性の誘導やマイコトキシ
ン産制量にどうように影響するかを病原菌
－宿主双方の遺伝子発現量によりクロスト
ーク解析し、赤かび病抵抗性や毒素低蓄積性
に係るコムギの遺伝子を探索した。 
 
(1) 開花期のコムギ５品種にフザリウム菌
の分生胞子を接種し 9 日後（9DAI）における
罹病率 3 反復分をスコア化（％）し比較した
結果（図１）、抵抗性品種である延岡坊主小
麦、蘇麦 3 号、Frontana（No、Su、Fr）では
病徴が 10％前後に留まり、罹病性の Chinese 
Spring、Gamenya（CS、Ga）は 40％以上の有
意な病徴を示した（Tukey-Kramer 法による多
重比較検定）。 

 

図１ コムギ５品種のフザリウム菌接種後９日目

（9DAI）における赤かび病の罹病率 

 
(2) フザリウム菌の遺伝子発現パターンを
パネルにして、菌に病原性･毒素産生性を発
揮させないコムギの遺伝子型と条件解析を
行った。赤かび病菌の生合成に関わる Tri 遺
伝子は、植物感染時に強烈に発現することか
ら、フザリウム菌が赤かび病抵抗性程度が異
なる 5品種のコムギに感染した際の 3つの赤
かび毒素生合成 Tri 遺伝子（Tri5、Tri6、
Tri10）の発現量を RT-PCR で解析した結果、
コムギの遺伝的背景の違いが感染した赤か
び病菌 Tri遺伝子の発現量に影響を与えるこ
とを明らかになった（図２）。 

図２ コムギ５品種のフザリウム菌接種後５日及

び９日目（5,9DAI）における Tri遺伝子発現量  

（対 Actin遺伝子発現量比） 
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(3)  Tri 遺伝子の発現パターンは、コムギ
の赤かび抵抗性が極強、強、弱の品種に感染
した際の 3 パターンに分けることができ、極
強品種の延岡坊主小麦では感染後 3日目で最
も早く Tri5、Tri6、Tri10 が高発現して、5
日目には減少するのに対し、抵抗性強の蘇麦
3 号と Frontana では 7 日目以降徐々に Tri6
と Tri10 の発現量が高くなった。また弱品種
の Chinese Spring と Gamenya の生体内では
力に誘導されることはなかった。これらの結
果から、転写因子である Tri6 と Tri10 は抵
抗性品種ほど早期に高発現することが分か
った。このことから、Tri 遺伝子発現誘導に
関わるコムギ因子の反応速度の違いが FHB抵
抗性程度と関係していると考えられる。 

図３ コムギ生体内でのフザリウム菌の Tri遺伝

子の総体発現量の継時的変化 
 
(4)  抵抗性品種の蘇麦 3号と罹病性品種の
Gamenya において赤かび病菌接種後 7 日目に
RNA を抽出し、RT-PCR 法を用いて菌体のバイ
オマスを測定した結果、Gamenya では蘇麦 3

号の 13 倍のバイオマスが測定された。菌体
のバイオマスに関する QTL 解析の結果から、
赤かび病の病徴とフザリウム菌体のバイオ
マスの被害は、コムギの異なる抵抗性機構で
制御される可能性が示唆された。 
 
(5) そこで、コムギの抵抗性領域を限定す
るため、蘇麦 3号ｘGamenyaの半数体倍加 119
系統を用い FHB の病徴率、菌体のバイオマス
から QTL 解析を行った結果、3A、3B、2D 染色
体上に病徴率を、3B 染色体上に菌体のバイオ
マスを制御する有意な QTL を検出した。赤か
び病の罹病率と Tri6 発現量には関連が認め
られず、罹病率病徴に関して 3BS 染色体
（Fhb1）上に蘇麦 3 号由来の抵抗性 QTL、ま
た 2DS（Qfhs.kibr-2DS）上に Gamenya 由来の
QTL が検出された（図４）。一方、Tri6 発現
量に関して 1A、1B 染色体上に蘇麦 3 号由来
の Tri6 を高発現す誘導する QTL が検出され
た(図５)。 

図４ フザリウム菌接種後 9日目の赤かび病

(FHB)病徴の QTL解析 

3B染色体上の蘇麦 3号由来の抵抗性 QTL(左)、2D

染色体上の Gamenya由来の抵抗性 QTL(右)  

図５ フザリウム菌接種後 9日目に Tri6遺伝子の

高発現を誘導する 1A染色体上（左）及び 1B染色

体上の QTL 

 
(6) 成熟したコムギ穀粒内の DON 蓄積
量は FHB 抵抗性品種では少なく、罹病性
品種で多く Tri 遺伝子発現量も罹病性品
種で高くなると予想していたが、本研究
の結果、感染初期の段階ではむしろ抵抗
性品種生体内で Tri 遺伝子群が早期に高
発現することが分かった。半数体倍加系
統を用いた QTL解析で Tri6発現量を高め
る蘇麦 3 号遺伝子型の QTL が検出された
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ことから、抵抗性品種が Tri 遺伝子の高
発現を誘導する因子を保有していると考
えられる。Tri6発現量と病徴の広がりに
相関が見られないことから、これらの因
子が直接コムギの抵抗性に関係している
かは定かではない。Tri 遺伝子の高発現
が強力な抵抗性品種である延岡坊主小麦
で最も早い時期に起こり、次いで抵抗性
品種の蘇麦 3号/Fronatanaで発現が認め
ら れ 、 罹 病 性 品 種 Chinese 
Sprong/Gamenya では 9DAI でも誘導され
ないことから、Tri 遺伝子発現誘導に関
わるコムギ因子の反応速度の違いが FHB
抵抗性程度と関係していると考えられる。 
 
(7) 検出した QTL を担う遺伝子を探索する
ため、マイクロアレイによる延岡坊主小麦、
蘇麦 3 号 Gamenya の、フザリウム菌接種後～
1 日、3 日、5 日、7 日後の発現遺伝子の解析
により、抵抗性とかび毒遺伝子誘導に関連す
る遺伝子群を類別し候補遺伝子を選抜した
（図６）。 
 
図６ フザリウム菌接種３日及び７日目にコムギ

品種の遺伝子型に関連して発現するコムギ赤かび

病抵抗性関連遺伝子 
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