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研究成果の概要（和文）：イネいもち病菌はMoCV1A感染により、特定のイネ判別品種に対する病原性をR→S、S
→Rの両方向に変化させること、生育等は抑制させることが示唆された。イネいもち病菌の非病原性遺伝子
Avr-PikはMoCV1A感染により発現量が変化することがreal-time RT-PCR解析で実証され、MoCV1Aが遺伝子発現を
後天的に制御できることが示唆された。日本各地区のイネいもち病菌保存株、分離株にはMoCV1が昔から広く分
布していたこと、それらがお互いに近縁であること、他のMoV2とMoCV1が重複感染しているものも確認され、今
まで影響が未報のMoV2も宿主菌の病原性を昂進させることも確認された。

研究成果の概要（英文）：The inoculation tests of the MoCV1A-infected or -free rice blast fungus to 
the isogenic rice lines to differentiate the pathogenic races suggest that the MoCV1A-infection can 
trigger to suppress the growth of the rice blast fungus and also to change epigenetically the 
pathogenic races of the fungus to specific rice lines. The expression of the Avr-Pik, one of the 
avirulence genes, was affected by the MoCV1A-infection in real-time PCR analysis. The application of
 the conventional detection method and newly-developed simple methods of MoCV1A to stock cultures 
and newly-isolated cultures reveals that the MoCV1A has distributed in almost all area of Japan 
since some ten years ago, and the viruses are closely related with the original one in the genomic 
levels.

研究分野： 植物病理学

キーワード： イネいもち病　マイコウイルス　病原性レース　エピジェネティック変異　MoCV1A　MoV2　one-step RT
-PCR　RT-LAMP
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１．研究開始当初の背景 
	 いもち病菌の病原性レース変異は Avr遺伝
子の突然変異により起こると考えられ、準有
性的組換や転座，レトロトランスポゾンのゲ
ノム挿入などのゲノム変異が主な機構と考え
られてきた。したがって、病原性レース変異
は急激かつ高頻度には発生せず、その変動幅
も極端に大きくはないと考えられてきた。実
際，日本各地での栽培イネ品種といもち病菌
レースのモニタリングでは大きな変動がない
ことがしばしば報告されてきた。他方、年間
を通してイネ栽培が可能なフィリピンやベト
ナムではいもち病菌レースの変動は激しく、
その変動幅も大きいことは我々も含めて古く
から報告され、日本でも前山形大の生井らは
庄内平野ではいもち病菌レースの変動が激し
いと報告していた。では、何故そのような矛
盾した報告が起こりえたのか。我々は多様な
レースが分布し常に変動していたベトナム・
メコンデルタ地域から新規な菌類ウイルス
MoCV1類を発見し、その性状解析の過程で，
ウイルスフリー株も得ることができた。両い
もち病菌株を比較すると、本ウイルスはいも
ち病菌の生育を抑える「負」の作用と同時に、
いもち病菌の品種特異性すなわち病原性レー
スを変動させていることを見出した。すなわ
ち、宿主いもち病菌の病原性に多様性を創出・
促進する「正」の因子としても機能している
ことが示唆され、一見矛盾した上述の報告の
主因である可能性も示唆された。 
 
２．研究の目的 
	 我々は新規にベトナム・メコンデルタ地域
でイネいもち病菌マイコウイルス MoCV1A
を発見し、ウイルスフリー化したいもち病菌
は生育が正常化すると同時に、罹病斑数は増
加したが、特定のイネ品種に対する病原性も
S型から R型、ないしは R型から S型に変化
することを見出した（Fig.1）。 

 
Fig. 1	 国際イネ判別品種に対する MoCV1A

感染株ならびにフリー化株の病斑型と病斑数 
	  
本研究では(1) MoCV1A 感染が宿主いもち病
菌の病原性をどのように変化させているのか、
その変化は方向性があるのか、可逆的なのか、
再現性があるのかを実証すること、（2）その
病原性レース変異機構を分子生物学的に検証
すること、予備的調査から、我が国にも
MoCV1類が保存菌株、乾燥保存病斑等から検
出されたことから、(3) 国内各地のいもち病菌
のレース分布と MoCV1A の生態学的分布な
らびに近縁性を検証する。それらの検証から、
MoCV1 類がトランスポゾンのような宿主の
ゲノム配列を変化させるのではなく、ゲノム
外因子として、いもち病菌病原性の多様性創
出に関わっていることを解明する。 
 
３．研究の方法 
(1) マイコウイルス MoCV1Aに感染したイネ
いもち病菌の病原性がゲノム変異を伴わずに
変化すること､すなわち病原性レースが変異
することを確認するために、MoCV1A自然感
染親株(WI)、それから様々な curing 処理によ
り獲得したウイルスフリー化株(WF)、その
WF 株にハイグロマイシン耐性変異マーカー
を導入したフリー化株(HF)を作出すると共に、
HF株と親株WI株とを菌糸融合してハイグロ
マイシン耐性の人工再感染株(HI)を作出した。
それら 4 種の菌株を国際イネ判別品種に様々
な手法で接種して病原性、病原力を繰返し検
定した。 
(2) 病原性レースの変異機構として、イネ−い
もち病菌相互作用を決定するイネいもち病菌
の非病原性(Avr)遺伝子の発現量について、そ
の遺伝子構造が明確になっている Avr-Pik を
材料に real-time RT-PCRで発現量解析した。 
(3) MoCV1Aの検出法として、従来からの菌体
からの dsRNA 抽出と電気泳動解析によるバ
ンド確認の方法に加えて、罹病葉や培養菌体・
胞子等から直接の迅速に検出できる one-step 
RT-PCR法、加えて現場圃場でも簡易検出でき
る RT-LAMP 法を開発した。それらを手法を
併用して、過去のいもち病菌保存株および新
たに発生したいもち病斑、ないしはその分離
株から､MoCV1A の検出を試み、MoCV1A の
生態学的分布とレース変異の相関を検証した。 
	
４．研究成果	
(1)	MoCV1A自然感染親株(WI)、それから
様々な curing処理により獲得したウイルス
フリー化株(WF)、そのWF株にハイグロマ
イシン耐性変異マーカーを導入したフリー
化株(HF)を作出すると共に、HF 株と親株
WI 株とを菌糸融合してハイグロマイシン
耐性の人工再感染株(HI)を作出し、それら 4
種の菌株を国際イネ判別品種に様々な手法
で接種して病原性を繰返し確認したところ、
親株WI株がフリー化(WF及び HF)するこ
とにより、総じていもち病菌の生育は回復
し、形成される病斑数は増加した.同時に、」



病原性は特定の判別品種に対して、R→S、
S→R の両方向に変化し、再感染させた HI
株では元の親株 WI 株の病原性にほぼ可逆
的に復帰した。すなわち、MoCV1A感染は
イネいもち病菌の特定の病原性レースを両
方向に変異しえること、生育などは概して
抑制されることが示唆された(Fig.2)。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig.2	 ウイルスフリー化により病斑型が変化
したイネ品種 IRBL5-M と IRBL9-W の噴霧接
種、葉鞘接種の様相 
	
(2)	 イネ−いもち病菌相互作用を決定する
イネいもち病菌の非病原性(Avr)遺伝子の
発現量について、その遺伝子構造が明確に
なっている Avr-Pikを材料に real-time RT-
PCRで発現量解析したところ、病原性が変
化したイネ品種において、感染性を変化さ
せるような発現量の変化が実証された
(Fig.3)。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig.3 MoCV1A 感染による非病原性遺伝子
Avr-Pikの発現量の変化 
 
この結果は MoCV1A 感染が宿主のいもち
病菌の様々な遺伝子の発現制御をエピジェ
ネティックに変異させていることを示唆し
ていた。 
 
(3)	  従来の菌体からの dsRNA 抽出と電気
泳動解析による MoCV1A の検出法に加え
て、我々が新たに開発した one-step RT-PCR
法、RT-LAMP法を適用することで、いもち
病菌保存株はもちろんのことイネいもち病
病斑から直接検出することが可能となった
(論文業績 1、3)。その結果、日本国内全域ま
での調査には至らなかったものの、東北､北
陸、九州地区のイネいもち病菌保存株や乾
燥病斑や新たな病斑から、MoCV1類を含む
マイコウイルス類が検出され、特にレース
変異が激しいと言われていた山形県を含む
秋田県と、新潟県（富山県、石川県、福井県

はそれぞれ 1 例のみ）の北陸地方で、ベト
ナムでの検出頻度(約 20％)よりは低頻度(約
4％)ながら、昔から偏在していることが示
された。九州地域では長崎県のみに検出さ
れた (Table 1)。 
 
Table 1. MoCV1類の検出頻度 

 
	 それら MoCV1 類はゲノム配列からベト
ナムで見出されたものとアミノ酸レベルで
69〜93％、塩基配列レベルで 62〜81％の同
一性を示し、近縁であること、日本国内のウ
イルス株同士では塩基配列およびアミノ酸
配列レベルで 90％以上の高い同一性を示し
ていた。 
加えて既報の MoV1、MoV2と重複感染して
いるものや新規のエンドロナウイルスに感
染しているものも確認された。今まで宿主
菌に明確な影響が報告されていなかった
MoV2 も宿主菌の病原性を昂進させること､
MoCV1Aとの重複感染によりさらに病原性
が昂進されることも確認された。 
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