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第 1章 緒言 

 

イネ科植物いもち病菌(Pyricularia spp.)は、イネ(Oryza sativa L.)、アワ[Setaria 

italica (L.) P. Beauv.]、シコクビエ[Eleusine coracana (L.) Gaertn.］およびコムギ

(Triricum aestivum L.)などの栽培植物や、エノコログサ[S. viridis (L.) Beauv.]、ア

キノエノコログサ(S. faberii Herrm.)およびメヒシバ[Digitaria sanguinalis (L.) 

Scop.]などの野生植物を含む多くのイネ科植物で感染が認められている。イネ科

植物から分離されたいもち病菌については、Magnaporthe griseaおよびその不完

全世代名である Pyricularia griseaが学名として一般的に用いられてきた(Barr et 

al. 1977; Rossman et al. 1990)。本学名はメヒシバいもち病菌を基準種とするもの

であるが、Couch および Kohn(2002)はイネを始めとする幾つかのイネ科植物か

ら分離されたいもち病菌については、メヒシバいもち病菌とは別種にすべきと

主張した。そして、彼らは、これらいもち病菌に完全世代名 M. oryzae、および、

不完全世代名 P. oryzaeとする新学名を与えた。その後、この新学名については、

イネを始めとする多くのイネ科の栽培植物種ならびにそれらの近縁種のいもち

病菌で正当性が認められている(Tosa et al. 2004; Hirata et al. 2007)。すなわち、現

在では、イネ科植物いもち病菌には主に種として、メヒシバいもち病菌である

M. grisea (P. grisea)、およびイネいもち病菌を中心としたM. oryzae (P. oryzae)の 2

つが含まれるとされている。また、M. oryzaeは極めて寄生性分化が進んだ菌と

して知られ、それぞれの分離宿主に対して寄生特異性を示し、かつ、遺伝的に

も分化した pathotype(病原型)が存在する(Kato et al. 2000; Tosa et al. 2004)。現在ま

でのところ、少なくともイネ、アワ、キビ(Panicum miliaceum L.)、シコクビエ、

コムギ、ペレニアルライグラス(Lolium perenne L.)のいもち病菌については、

pathotypeとして類別可能とされ、それぞれ Oryza、 Setaria、 Panicum、 Eleusine、 

Triticum、Lolium pathotypeとすることが提唱されている(Kato et al. 2000; Tosa et al. 
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2004)。さらに、イネいもち病菌については、宿主の品種に対して寄生性が分化

した多様なレースが存在する。なお、本論では混乱を避けるため、以降、菌の

名称を｢イネいもち病菌｣のように、分離宿主の一般名称とともに表記した。ま

た、pathotype は異なる宿主種から得られた同一の寄生特異性を示すグループを

表現する用語として用いた。たとえば、シコクビエいもち病菌とオヒシバいも

ち病菌はそれぞれ分離宿主の種が異なるが、シコクビエに対する特異的病原性

から Eleusine pathotypeに分類されている(Kato et al. 2000; Tosa et al. 2004)。そこ

で、これら菌をグループとして論じる場合は Eleusine pathotype、分離宿主の異な

る個別の菌として論じる場合には、シコクビエいもち病菌およびオヒシバいも

ち病菌と記述する。 

上記の通り M. oryzaeの宿主には様々なイネ科植物が含まれるが、中でもイネ

は最も重要な栽培植物の一つであり、かつ、そのいもち病はイネに深刻な被害

をもたらす病害として恐れられてきた。そのため、防除の重要性から、イネい

もち病菌については生態学的研究が精力的に進められており、既に莫大ともい

える知見の集積がある。一方、他の分離宿主の菌については、生態学的情報が

極めて乏しいのが現状となっている。その要因としては、コムギおよびペレニ

アルライグラスを除くと、M. oryzaeの宿主は雑穀等の経済的価値の低いものが

多く、それらのいもち病菌については生態学的研究の対象となりにくかったこ

とが挙げられる。さらに、本菌の宿主には野生植物も多く含まれるが、同様の

理由によりこれらの菌の生態に関する研究はこれまでほとんど行われていない。

このような知見の偏りは、イネいもち病菌の生態学的諸性質の解明の障壁とな

っている。例えば、イネいもち病菌ではレース変動などのメカニズムの解明に、

分子マーカーを利用した個体識別法が取り入れられてきた(Chen et al. 1995; Don 

et al. 1999a, b ; Kumar et al. 1999; Levy et al. 1991, 1993; Xia et al. 1993, 2000; Park et 

al. 2003, 2008; Roumen et al. 1997; Zeigler et al. 1995; Suzuki et al. 2006, 2007; 



 

 3

Brondani et al. 2000; Correll et al. 2000; George et al. 1997)。特に、イネいもち病菌

からはトランスポゾン因子に由来する各種散在型反復配列が単離されている

(Dobinson et al. 1993; Hamer et al. 1989; Kachroo et al. 1994, 1995; Leong et al. 1994; 

Nakayashiki et al. 2001; Farman et al. 1996a)。これらをプローブとした DNAフィン

ガープリント分析は本菌の生態に新規知見をもたらしてきた。このような研究

では、菌株間で得られた DNAフィンガープリントパターンの比較から遺伝的類

縁度を算出し、平均距離法に基づくデンドログラムの作成が一般的に行われる。

このような手法により、これまで幾つかの地域や国のイネいもち病菌の菌株集

団について解析がなされた結果、それぞれの地域および国の菌株集団には祖先

菌株からクローナルに増殖したと考えられるサブ集団、すなわち、リネージが

存在すること、さらに一部の例を除き、これら地域・国の菌株集団の多くはリ

ネージ構成が比較的単純であることが明らかとなっている(Chen et al. 1995; Don 

et al. 1999a, b; Kumar et al. 1999; Levy et al. 1993; Park et al. 2003, 2008; Roumen et 

al. 1997; Zeigler et al. 1995; Xia et al. 1993)。近代育種の発達以降、イネ栽培地域で

は相次ぐ新規抵抗性品種の導入や単一品種の広域における栽培が行われるよう

になった。これにより、イネいもち病菌の集団では、ボトルネック効果が働き、

集団の遺伝的多様度が減少したと推定されている(Couch et al. 2005)。また、実際

に日本では抵抗性品種の導入によるいもち病菌の大量絶滅により、過去、リネ

ージの減少が生じたことが予想されている(Don et al. 1999a; Sone et al. 2007)。し

かしながら、このような品種更新等の人為的選択圧がリネージ構成の単純化を

引き起こしたとする仮説は、異なる視点からの検証が必要となる。つまり、近

代育種や大規模な商業栽培の行われていない雑穀、さらには、野生植物につい

ては、イネのような集団の単純化にさらされておらず、遺伝的に異なる多様な

品種あるいは系統が集団中で維持されていると推論できる。したがって、もし、

上記仮説が正しいのであれば、これら植物のいもち病菌については、菌株集団
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のリネージ構成が多様となるはずである。また、イネいもち病菌では伝染環の

解明に向けた研究が行われており、これら研究成果はイネいもち病の防除に大

きく貢献してきた(栗林 1928; 鈴木･藤田 1977; Lamey 1970; Manandhar et al. 

1998; Sesma and Osbourn 2004)。イネいもち病の第一次伝染源の一つはいもち病

菌が感染した種子(以下, 保菌種子)であり、その種子が発芽して苗に菌が感染し、

その苗が持ち込まれることにより本田での初発が起こると考えられている(栗林 

1928)。また、本菌は、被害わらにおいても越冬可能であり屋内の乾燥条件であ

れば胞子は約 1年、菌糸は約 4年生存できることが報告されているが(栗林 1928)、

近年わらを農業資材として利用する機会が少なくなり、伝染源として無視でき

る対象となっている。しかしながら、これら研究の多くは保菌種子および被害

わらが収穫物あるいは農業資材として冬場屋内に保存されることを前提に行わ

れており、種子や被害わらに感染したいもち病菌の野外における越冬について

検討された例が極めて少ない。さらに、イネいもち病菌については、確たる証

拠も無いまま、野外における菌の越冬については不可能とする見解が一般的と

なってしまっている。一方、野生植物のいもち病菌については、植物体が冬場

に屋内で保管される状況に無いため、必ず野外で越冬していると推論される。

もし、野生植物のいもち病菌が野外での越冬が可能であることを証明できれば、

イネいもち病菌についても同様の可能性を検討する必要があることを明示でき

ると考えられる。 

このような背景の下、本研究はこれまであまり生態学的研究がなされていな

い、イネ以外の分離宿主のいもち病菌について、その生態学的諸性質の解明を

目的として行われた。また、その研究対象としては、エノコログサおよびアキ

ノエノコログサから分離されるいもち病菌を選択した(Fig. 1)。なお、本論では、

これら菌をエノコロおよびアキノ菌と省略して以下記述する。両宿主植物種は

栽培植物であるアワと同じ Setaria属に含まれる野生植物であり、アワと極めて 
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近縁なことが知られている。すなわち、エノコログサは、アワの直接の祖先植

物種であると考えられており、アキノエノコログサは、エノコログサと未知の

Setaria 属植物との交雑種であると考えられている(Dekker 2003)。つまり、エノ

コログサのゲノム構成はアワと同じ 2倍体(2x = 18)であるが、アキノエノコログ

サは 4倍体(4x = 36)となっている(Dekker 2003)。Setaria属には栽培種および野生

種を含め、約 125 種が報告されているが、エノコログサおよびアキノエノコロ

グサはこれらの中でも最も普遍的な野生種であり、亜熱帯・温帯を中心に世界

各国に分布する(Dekker 2003)。また、両種とも強害草としても知られ、畑地、水

田の畦畔、宅地、公園さらには街路樹の植え込み等、農業地帯から都会に到る

ありとあらゆる場所に自生し、時として大群落を形成する。これら植物のいも

ち病については古くから経験的に発生が知られており、野外で頻繁に目にする

ことができる。そのため、栽培がほとんど行われていない雑穀の菌や経験的に

稀にしか発生しないと考えられるオヒシバ等の野生植物のいもち病菌よりも菌

株採集を容易に行うことができる利点がある。すなわち、イネいもち病菌を除

けば、日本の広域から体系的に菌株の採集ができる唯一のイネ科植物いもち病

菌となっている。本研究では、先ず、これらの野生植物のいもち病菌について、

分類学的位置付けの検討を行った(第2章)。すなわち、本研究の最終的な目標は、

これら野生植物のいもち病菌で得られた知見や研究成果をイネいもち病菌の生

態解明に向けた研究に還元することにある。このため、イネいもち病菌との種

の同異は極めて重要な確認事項となり、研究を始めるに当たり先ず検討する課

題とした。エノコロおよびアキノ菌を含め、雑穀や野生植物のいもち病菌の分

類については、これら宿主植物がイネいもち病菌の二次宿主となり得るかとい

った観点からこれまで研究が進められてきた(Borromeo et al. 1993; 加藤･山口 

1980; Levy et al. 1993; 生井ら 1996; 八重樫 1981; Mackill 1986)。そのため、これ

らの分類を扱った先行研究では、雑穀や野生植物のいもち病菌はイネいもち病
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菌との比較対象に過ぎず、主な研究目的となっていないため、イネいもち病菌

以外の分離宿主の菌については供試菌株数が極めて少数となっている。エノコ

ロおよびアキノ菌については、エノコロ菌で分類学な検討が既に行われており、

本菌はアワいもち病菌と近縁であり、Setaria pathotypeに類別されることが予想

されている(Nishikado 1912; Kato et al. 2000)。しかしながら、これら研究につい

ても供試菌株数が限られており、本菌の分類学的位置付けに関する結論がエノ

コロ菌の母集団全体に適用できるかについては、疑問が残る。また、冒頭で述

べた通り、Couch および Kohn(2002)によりイネいもち病菌で学名変更が論じら

れたのは最近のことであり、彼らの報告以降で、これら菌を扱った分類の研究

は行われていなかった。そのため、新学名M. oryzaeを適用できるかについても、

検討する必要性が生じていた。さらに、アキノエノコログサについてはいもち

病の発生が頻繁に認められるものの、本病自体に文献上の記載が無く(岸 1998)、

菌の分類についても研究例は皆無となっていた。エノコロおよびアキノ菌の生

態学的諸性質については、第 3 章および第 4 章で扱った。第 3 章では、これら

いもち病菌の菌株集団内における遺伝的多様性をDNAフィンガープリント分析

によるリネージ識別を通じて検討した。また、供試菌株集団としては、日本各

地から広域に採集した菌株集団、さらには、極めて限られた面積から採集され

た局所集団を用いて行った。また、第４章では、種子に感染したエノコロおよ

びアキノ菌の野外における越冬の成否について検討を行った。これら研究結果

をイネいもち病菌で既に得られている知見と照らし合わせて考察を行い、M. 

oryzae の生態学的諸性質に関して野生植物(エノコログサおよびアキノエノコロ

グサ)の菌であることにより生じる特性、裏を返せば、栽培植物(イネ)の菌であ

ることによる特性の解明を試みた。さらに宿主が野生種および栽培種である場

合の菌の進化的傾向の違いについて考察を行った。 
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第 2章 日本において採集されたエノコロおよびアキノ菌の分類学的位置付けの

検討 

 

2-1. 目的 

 

本章では、エノコロおよびアキノ菌の分類学的位置付けについて検討を行っ

た。これまで、イネ科植物から分離されたいもち病菌については、M. grisea お

よびその不完全世代名である P. grisea が学名として一般的に用いられてきた。

本学名はメヒシバいもち病菌を基準種とするものであるが、近年、イネを始め

とする幾つかのイネ科植物から分離されたいもち病菌については、メヒシバい

もち病菌とは別種にすべきとの主張がなされている。すなわち、Couch および 

Kohn(2002)は、これらいもち病菌に完全世代名 Magnaporthe oryzae、および、不

完全世代名 Pyricularia oryzae とする新学名を与えた。これら菌の分類について

は、この新学名は正当性が認められつつあり、特に、イネいもち病菌について

は近年、多くの研究者がこの新学名を採用している。エノコロおよびアキノ菌

では、学名を含めた分類学的位置付けに関する研究はエノコロ菌のみについて

行われてきた(Asuyama 1963; Kato et al. 2000; Tosa et al. 2004; Nishikado 1917)。

Nishikado(1917)は、エノコログサおよびアワを含む 6つの植物種から分離された

いもち病菌の菌株について宿主範囲および形態を比較した。その結果、エノコ

ログサおよびアワから分離された菌株はアワに特異的な病原性を示した。そこ

で、これら菌を P. setariae とすることを提案した。一方、Asuyama(1963)は、イ

ネ科植物から分離されたいもち病菌は一般に形態が類似していることに着目し、

エノコログサを含むイネ科植物の菌は同一種として単一の学名を用いるべきで

あると主張した。また、先命権に従えば、これら菌の学名には、最も早くに提

案された P. griseaが妥当であるとした。Kato(2000)らは、イネ科、タケ科(原文で
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は Bambusideae)、ショウガ科から分離されたいもち病菌計 85菌株について、シ

コクビエ、アワ、キビ、イネ、メヒシバ、イタリアンライグラスおよびウィー

ピングラブグラス[Eragrostis curvula (Schrad.) Nees.]を判別植物種とした接種実

験を行った。その結果、これら判別植物に対して特異的な病原性を示すグルー

プが供試菌株中に見出された。そこで、これらグループを pathotypeに類別する

ことを提唱した。また、各 pathotypeには各判別植物種を原宿主とするいもち病

菌に加え、判別植物種に近縁の植物種のいもち病菌が含まれていた。たとえば、

Kato(2000)らの研究ではエノコロ菌が 3菌株含まれていたが、これらはアワいも

ち病菌とともに Setaria pathotype(アワ病原型)に類別された。さらに、Kato(2000)

らはシコクビエいもち病菌 G10-1 菌株のゲノミックライブラリーからランダム

に単離された複数のシングルコピーDNA 配列をプローブとした RFLP(以下, 

scRFLP)分析を行い、RFLP データから供試菌株のデンドログラムを作成した。

その結果、イネ科植物のうち、栽培種ならびにそれらの近縁野生種から分離さ

れたいもち病菌株はデンドログラム中で単一のクラスターを形成した。そこで、

このクラスターに含まれる菌株は単一のグループを形成すると考え、このグル

ープを栽培植物寄生菌群[CC(Cultivated cereals)菌群]と命名した。また、同デンド

ログラムには上記の pathotypeによるグルーピングと一致したクラスターが見出

された。例えば、エノコロ菌は栽培植物寄生菌群のクラスター内に分岐し、ア

ワいもち病菌とともに 1つのサブクラスターを形成した。Tosaら(2004)は、Kato

ら(2000)の供試菌株から各 pathotype を代表できるよう菌株を選び、これら菌株

について Couch および Kohn (2002)により提案された新学名M. oryzaeの適用可

否について検討を行った。Tosa ら(2004)は主にこの検討を Couch および Kohn 

(2002)により開発された PCR-RFLP によるいもち病菌の種の判別方法により行

った。この判別法は、供試菌株のゲノムから β-tublin遺伝子の増幅を行い、その

後増幅断片を HpaⅡにより切断して得られる切断断片の多型を基準として行う
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ものである。本法では、M. oryzaeの増幅産物からは HpaⅡ切断により 2つの断

片(188 および 362bp)が検出され、一方、M. grisea および P. grisea を含む、

Magnaporthe / Pyriculariaの他種の増幅産物は、HpaⅡにより切断されず 1つの断

片が検出される。したがって、この PCR-RFLP診断法は M. oryzaeの同定に有用

であることが示されていた。Tosaら(2004)は、この判別方法を用いることにより、

Katoら(2000)により提唱された栽培植物寄生菌群が M. oryzaeに対応することを

明らかにした。さらに、栽培植物寄生菌群と M. oryzae との対応はリボソーム

RNA遺伝子の ITS(以下, rDNA-ITS)領域の塩基配列の比較に基づく系統解析によ

っても支持された。また、Tosa ら(2004)はこの研究でアワいもち病菌のみを

Setaria pathotypeの代表として供試していたが、アワいもち病菌も M. oryzaeとし

て類別可能であることを見出した。さらに、先の Kato ら(2000)の研究でエノコ

ロ菌は栽培植物寄生菌群に類別されたことを考え併せると、エノコロ菌も M. 

oryzaeであることが類推される。一方、これら先行研究例はエノコロ菌自体の分

類に焦点を当てたものでなく、供試されたエノコロ菌は他のイネ科植物いもち

病菌の分類学的位置付けを検討するための参照として付加されていたに過ぎな

い。そのため、これら研究における供試菌株数は多くとも 3 に留まっており、

さらには、アキノ菌については分類学的研究に供試された例は皆無となってい

る。したがって、エノコロおよびアキノ菌の分類学的位置付けについて、断定

的な結論を下すには、多数の菌株を供試した、詳細な検討が必要と考えられた。 

本章では、これら菌の分類学的位置付けに明確な結論を下すことを目的とし

て、以下の検討を行った。すなわち、日本の両菌の集団構成を代表できるよう

広範囲から採集された両菌の菌株を供試し、これら菌株と他の植物から採集さ

れたいもち病菌、特に、アワ菌との類縁関係の解析、さらには、新学名 M. oryzae

の適用可否を検討した。 

 



 

 11

2-2. 材料および方法 

 

2-2-1. 供試菌株 

 

供試菌株としてエノコロ菌 15 菌株、アキノ菌 13 菌株、および、イネ科植物

11種、すなわち、イネ、アワ、キビ、シコクビエ、コムギ、エンバク(Avena sativa 

L.)、ペレニアルライグラス, トールフェスク(Leersia oryzoides), メヒシバ, ブッ

フェルグラス(Cenchrus ciliaris)およびササ(Sasa sp.)から分離されたいもち病菌

22菌株を用いた (Table 1)。エノコロおよびアキノ菌のうち、菌株名の先頭に符

号“SA05-”のある菌株は、2005 年に日本の 13 県で採集された罹病葉から、当研

究室で Kusaba ら(2006)の方法に従い単胞子分離により得られたものである。ま

た、エノコロ菌 KANSV1-4-1および NI913の 2菌株は、神戸大学より分譲され

たものである。また、他のイネ科植物から採集された菌については、アワいも

ち病菌 4菌株(NRSI3-1-1, NNSI3-2-1, IN77-16-1-1および IN77-20-1-1)を除く 18菌

株は、先の研究(Tosa et al. 2004)において、rDNA-ITS領域の塩基配列に基づく系

統学的解析および PCR-RFLPによる種の判別法(Couch and Kohn, 2002)により学

名の検討がなされ、その結果、イネ、アワ、キビ、シコクビエ、コムギ、エン

バクおよびペレニアルライグラスから分離されたいもち病菌 14 菌株は、M. 

oryzaeであることが報告されている(Tosa et al. 2004)。したがって、本研究では、

これら 14菌株を M. oryzaeの基準菌株として用いた。 

 

2-2-2. 交配能検定 

 

エノコロおよびアキノ菌(SA05菌株)、各 13菌株について M. oryzaeとの交配

能を調査した。これら被検定菌と、雌雄両性かつ高い捻性を示す Y93-164a-1 
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(MAT1-1)および F1-63 (MAT1-2) の 2菌株の検定菌と対峙培養させた。Y93-164a-1

は、中国の雲南省においてイネから採集された菌で、M. oryzaeに属する。一方、

F1-63は、Y93-164a-1と、雲南省においてイネから採集された M. oryzaeである

Y93-245d-1を交配させて得られた F1菌株である。対峙培養は検定菌株と被検定

菌株の菌叢片を、オートミール培地上に互いの菌株が 4cm離れるように配置し、

22℃、連続照射下で 30日間培養した。また、被検定菌の交配能は形成した子の

う殻の有無および数、ならびに、子のうおよび子のう胞子の形成の有無に基づ

き評価した。すなわち、上記の対峙培養後、被検定菌と検定菌の菌糸交合部を

実体顕微鏡下で観察し、子のう殻数を次の 5段階で記録した。すなわち、0(非形

成)、±(非形成または形成)、1(1-10個形成)、2(11-50個形成)、3(＞50個形成)で評

価した。また、子のう殻を培地から解剖針を用いて、スライドグラス上に置床

し、カバーグラスで押し潰し、子のう殻から滲出する子のうおよび子のう胞子

の有無を光学顕微鏡下で確認し、その結果を、+(有)または、－(無)と記録した。

子のう殻を形成した被検定菌株については交配型についても検討を行った。す

なわち、Itoiら(1983)の基準に従って、検定菌株 Y93-164a-1(MAT1-1)と被検定菌

株が子のう殻を形成した場合、被検定菌株の交配型を MAT1-2、検定菌株

F1-63(MAT1-2)と被検定菌株が子のう殻を形成した場合、被検定菌株の交配型を

MAT1-1とした。以上の交配能ならびに交配型の調査は 2回反復して行った。 

 

2-2-3. PCR-RFLP分析 

 

供試菌株からの全ゲノム DNA 抽出は、Luo ら(2005)の方法に準じて行った。

全ゲノム DNA からの PCR による β-tublin 遺伝子の増幅は Couch および Kohn 

(2002)に従って行った。供試菌株から得られた増幅産物を制限酵素 HpaⅡで切断

後、1.5％アガロースゲルを用いた電気泳動により分画した。分画後、ゲルをエ
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チジウムブロマイドで染色を行い、UV 照射下で各 PCR 増幅断片の切断多型を

観察した。 

 

2-2-4. 病原性検定 

 

供試植物として、Kato ら(2000)がイネ科植物いもち病菌を pathotypeに類別す

る時に用いた 5つの判別植物種を用いた。すなわちアワ(7地方品種, 021, 036, 046, 

049, 057, 06および 066; 市販品種, イタリアンミレット R)、イネ 9品種(新 2号, 

愛知旭, 石狩白毛, 関東 51, ツユアケ, フクニシキ, ヤシロモチ, Pi No4およびと

りで 1号)、シコクビエ(雪印系)、キビ(アクセス番号, PM９)およびメヒシバであ

る。アワの 7地方品種は、日本(021および 036)、韓国(046)、中国(049)、台湾(057)、

フィリピン(06)およびインド(066)に由来する(Fukunaga et al. 1997)。またメヒシバ

の種子は、佐賀大学実験圃場に自然発生していた植物から採集された。さらに、

以上の 5判別品種に加えて、ヒエ(青葉ミレット)、コムギ(シロガネコムギ)、ペ

レニアルライグラス(フレンド)およびイタリアンライグラス(Lolium multiflorum 

L.)(タチワセ)を供試した。供試植物を 7個体ずつ、3週間、シードリングケース

中で育成した。胞子懸濁液の作成および供試植物への接種は、Luoら(2002)の方

法に従って行った。接種後の植物体は、26℃に設定した恒温高湿の接種箱に 20

時間静置後、ガラス室内に移した。 

接種植物の反応の調査は、接種後 7日目に行い、病斑型を 5段階、すなわち、

0(病斑無し)、1(小褐点病斑)、2(直径 3mm未満の小褐点, 時として中央部に灰色

の崩壊部を有する)、3(直径 3-5mm の病斑, 中央部に灰色の崩壊部を有する)、

4(5mm以上の病斑, 中央部に灰色の崩壊部を有する)および 5(葉身が枯死)、で評

価した。また、病斑型 0、1および 2を示す病斑を抵抗性反応、3、4および 5を

示す病斑を罹病性反応とした。接種試験は、2006年の 4～9月に 2回反復して行
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った。 

 

2-2-5. scRFLP分析に基づくデンドログラムの作成 

 

全ゲノム DNAの切断を、制限酵素 EcoRⅠまたは HindⅢによって行い、その

制限断片を、0.8％アガロースゲル中で電気泳動により分画した。電気泳動終了

後、DNA断片をナイロン膜に転写した。scRFLP解析のプローブとして、Skinner

ら(1993)の制限地図に使用された 14種の RFLPマーカー、CH-131H、CH4-116H、 

4-22、CH2-90H、CH3-73H、4-14、4-20、CH3-33H、CH5-61H、CH4-5H、CH3-122H、

CH4-131H、CH2-32H および CH5-75H を供試した。これらプローブのビオチン

標識は、NEBlot Phototope Kit を用い、添付説明書に従い行った。また、これら

プローブを用いてハイブリダイゼーションおよび検出を行った(Luo et al. 2005)。 

検出されたハイブリダイゼーションバンドを菌株間で比較し、同一サイズの

バンドを菌株間で保有(1)、非保有(0)として記録した。このデータに基づき、以

下の Nei and Li(1979)の式を用いて菌株間の類縁度(F)を算出した。 

 F = 2Nxy / (Nx +Ny) 

Nx、Nyは菌株 xと yにおいてそれぞれ検出された制限断片数、Nxyは、菌株間

で共通なバンド数を示す。この係数から平均距離法によりクラスター分析を行

い、デンドログラムを作成した。デンドログラムの作成には、NYSYSpc の

UPGMAプログラムを使用した(Rohlf 1998)。 
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2-3. 結果 

 

2-3-1. エノコロおよびアキノ菌の交配能 

 

エノコロ菌 13菌株およびアキノ菌 13菌株(SA05菌株)、計 26菌株を、雌雄両

性で高い捻性を示すイネ菌、Y93-164a-1(MAT1-1)および F1-63(MAT1-2)と交配さ

せた(Table 1)。その結果、19菌株が両検定菌株と子のう殻を形成せず、ほとんど

の供試菌株が、不稔性かあるいは極めて低い捻性を示すことが明らかとなった。

一方、残りの 7 菌株は、子のう殻を形成し、交配型を決定することができた。

すなわち、2菌株(エノコロ菌, SA05-63; アキノ菌, SA05-101)は、F1-63と子のう

殻を形成したため、MAT1-1であると判別され、5菌株(エノコロ菌, SA05-40, -56

および-75; アキノ菌, SA05-51および-124)は、Y93-164a-1と子のう殻を形成した

ため、MAT1-2であると判別された。しかしながらこれら 7菌株のうち、子のう

胞子を形成した菌株は SA05-40 および-63 のみであった。エノコロ菌 2 菌株

(KANSV1-4-1 および NI913)を含む他の 24 菌株の交配能および交配型は、先に

Kato ら(2000)および Tosa ら(2004)により調査されている。KANSV1-4-1 および

NI913 には、検定菌株としてシコクビエ菌 G10-1(MAT1-1)および Z2-1(MAT1-2)

が用いられた。NI913は、Z2-1と子のう殻を形成したが、非常に低い捻性(子の

う殻形成評価, 1)を示した。一方、KANSV1-4-1は、検定菌株のどちらとも子の

う殻を形成しなかった。 

 

2-3-2. PCR-RFLP分析による種識別 

 

CouchおよびKohn(2002)により提案された β-tublin遺伝子の PCR-RFLP法によ

り、エノコロおよびアキノ菌 28菌株、ならびにアワいもち病菌 4菌株(NRSI3-1-1, 
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NNSI3-2-1, IN77-16-1-1および IN77-20-1-1)について種同定を行った(Table 1, Fig. 

2)。残りの 18菌株については、先に PCR-RFLP分析により種が同定されている

(Tosa et al. 2004)(Table 1)。HpaⅡ制限パターンの一例として、エノコロ菌および

アキノ菌各6菌株に加え、アワいもち病菌GFSI1-7-2、イネいもち病菌のKen53-33

およびメヒシバいもち病菌 Dig41 の制限パターンを Fig. 2 に示す。この内、

GFSI1-7-2およびKen53-33はM. oryzaeのPCR-RFLP phenotype、Dig41はM. oryzae

とは別種のMagnaportheあるいは Pyricularia属菌の PCR-RFLP phenotypeの代表

として、供試菌株との比較のために供試した。Fig. 2で示すように、供試したエ

ノコロおよびアキノ菌、ならびにアワいもち病菌はすべて GFSI1-7-2 および

Ken53-33と同じ 2つの断片が認められ、すなわち、これら菌株は、M. oryzaeと

同じ PCR-RFLP phenotypeを有することが明らかとなった。 

 

2-3-3. 各種イネ科植物に対するエノコロおよびアキノ菌の病原性 

 

エノコロおよびアキノ菌 28 菌株およびアワいもち病菌 4 菌株(GFSI1-7-2, 

NRSI2-2-2, NRSI3-1-1および NNSI3-2-1)計 32菌株の病原性を、アワ、イネ、シ

コクビエ、キビおよびメヒシバの 5つの判別品種(Kato et al. 2000)、さらにヒエ、

コムギ、ペレニアルライグラスおよびイタリアンライグラスの 4 植物種を追加

して評価した。その結果、エノコロおよびアキノ菌、ならびにアワいもち病菌

の宿主範囲は類似することが明かとなった(Table 2)。すなわち、病原性反応(感

染型 3, 4あるいは 5)は、ペレニアルライグラスおよびイタリアンライグラスを

除くと、アワにおいてのみ観察され、エノコロおよびアキノ菌、およびアワい

もち病菌は、アワにのみ病原性を示すものと考えられた。しかしながらこれら

菌株の、アワの地方品種ならびに市販品種に対する病原性は一様ではなかった。

韓国地方品種(046)に対しては、全ての菌株が感染型 3～5を示し、したが 
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って、全ての菌株がこの品種に対しては、病原性を示すものと考えられた。対

照的に、32菌株のうち 25菌株が、フィリピン地方品種(06)に対して感染型 0～2

の非病原性反応を示し、残り 7 菌株は、感染型 0-3、0-4 あるいは 1-4 といった

不安定な反応を示した。このことから、エノコロおよびアキノ菌、およびアワ

菌は、フィリピン地方品種(06)に対して非病原性あるいは弱病原性を示すかのど

ちらかであると考えられた。さらに、エノコロ菌、アキノ菌、およびアワいも

ち病菌の各集団内に、アワの地方品種に対して異なる病原性反応を示す菌株が

存在していた。たとえば、インド地方品種(066)に対してエノコロ菌 15菌株のう

ち 11菌株は、非病原性あるいは弱病原性を示すが、残りの 4菌株は、病原性反

応を示した。また、同様のインド地方品種(066)に対する病原性の違いは、アキ

ノ菌およびアワ菌においても観察された。ペレニアルライグラスおよびイタリ

アンライグラスは、人工接種により種々のイネ科植物から分離されたいもち病

菌が感染できると報告されている(加藤 1983; 加藤･山口 1980; Kato et al. 2000; 

生井ら 1996; 八重樫 1981)。しかしながら本研究では、ペレニアルライグラス

に対して、供試菌株のうち 10 菌株が感染型 0～2、すなわち非病原性を示した。

一方、残りの 22菌株は、感染型 0-3、0-4、1-3、2-3および 2-4のように不安定

な反応を示した。一方、イタリアンライグラスに対しては、19 菌株が不安定な

反応を示し、13菌株が感染型 3あるいは 4の病原性反応を示した。 

 

2-3-4. scRFLP分析に基づく系統学的解析 

 

Table 1の全菌株を、14のシングルコピー配列をプローブとした scRFLP分析

に供試した。各プローブを用いたハイブリダイゼーションにより、0～4 のバン

ドが検出された。50 供試菌株のサザンブロットにおいて、プローブおよび制限

酵素の組み合わせを合計すると、菌株間で多型を示すバンドが 107検出された。
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これら検出された多型バンドに基づいて、エノコロおよびアキノ菌 28 菌株は、

A～Fの 6つのハプロタイプに分けられた(Table 1)。ハプロタイプ Aは、エノコ

ロおよびアキノ菌の両方の菌株集団中に認められた。B、C、Dおよび Eは、エ

ノコロ菌において認められ、一方、F はアキノ菌において認められた。他の 11

の植物種から分離されたいもち病菌 22菌株は、G～Vの 16のハプロタイプに分

けられた。これら 16のハプロタイプのうち、G、Hおよび K～Rの 10のハプロ

タイプは、先に M. oryzaeであると同定されている 14菌株、すなわちアワいも

ち病菌(Gおよび H)、イネいもち病菌(Kおよび L)、キビいもち病菌(M)、シコク

ビエいもち病菌(N)、コムギいもち病菌(O および P)、エンバクいもち病菌(P)お

よびペレニアルライグラスいもち病菌(Qおよび R)に認められた。残りのアワ菌

4菌株(NRSI3-1-1, NNSI3-2-1, IN77-16-1-1および IN77-20-1-1)は、G、Iおよび J

の 3 つのハプロタイプに分けられた。NRSI3-1-1 のハプロタイプは、先に Tosa

ら(2004)により M. oryzaeであると同定されたアワいもち病菌 GFSI1-7-2と同じ

ハプロタイプ、Gであった。他の 4つのハプロタイプ、S～Vは、サヤヌカグサ

いもち病菌(S)、メヒシバいもち病菌(T)、ブッフェルグラスいもち病菌(U)および

ササいもち病菌(V)に分布していた。Fig. 3の RFLP分析の結果に基づくデンドロ

グラムにおいては、M. oryzaeに分布する 10のハプロタイプが 1つのクラスター

を形成した(デンドログラム中に矢印 Aで示している)。このクラスターは、高い

ブートストラップ値(100％)で支持されており、他種の菌株とは明確に分岐して

いた。したがって、このクラスターを、M. oryzae-specific cluster (M. oryzaeに特

異的なクラスター)とした。エノコロおよびアキノ菌に分布する 6つのハプロタ

イプ、ならびにアワ菌である NNSI3-2-1、IN77-16-1-1および IN77-20-1-1に特有

な２つのハプロタイプ、Iおよび Jは、M. oryzae-specific cluster中に分岐してい

た。また、M. oryzae-specific cluster内のサブクラスターは、93％以下という低い

ブートストラップ値でしか支持されなかったが、このクラスター内で、エノコ
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ロおよびアキノ菌のハプロタイプ A～F、およびアワ菌のハプロタイプ G～J は

単一のサブクラスター(デンドログラム中に矢印 Bで示している)を形成した。 

 

2-4. 考察 

 

本章の目的は、エノコロおよびアキノ菌の分類学的位置付けを行い、近縁の

栽培植物であるアワのいもち病菌との関係を明らかにすることにある。先にエ

ノコロ菌についての分類研究がなされているが、これら研究で供試されたエノ

コロ菌の菌株数は極めて少なく、また、知る限りにおいて、アキノ菌の分類に

関する研究例は皆無となっている。本章では、これら菌の分類について、より

正確かつ決定的な情報を得るために、日本の広範な地域から分離されたエノコ

ロ菌 15 菌株およびアキノ菌 13 菌株を用いた。エノコロ菌は 9 県から採集され

たものであり、東北、関東、近畿および九州にわたる。一方、アキノ菌も 9 県

から採集されたもので、関東、近畿、四国および九州にわたる。したがって、

これら菌株は、日本のエノコロおよびアキノ菌の集団の代表となり得ると考え

た。供試したエノコロおよびアキノ菌のほとんどが M. oryzae検定菌株と不稔性

あるいは極めて低い捻性を示したが、β-tublin 遺伝子の PCR-RFLP 分析により

M. oryzaeであることが明らかとなった。また、両菌が、ペレニアルライグラス

およびイタリアンライグラスを除き、アワのみに病原性を示すことから、両菌

はKatoら(2000)により提唱された Setaria pathotypeに所属するものと考えられた。

また、これら分類学的性質は、scRFLP分析により得られたデンドログラムによ

りさらに強く支持された。すなわち、エノコロおよびアキノ菌は、デンドログ

ラムにおいて、M. oryzae specific clusterに包含され、さらに、そのクラスター内

において、アワ菌とともにサブクラスターを形成した。これらの結果から、エ

ノコロ菌は、アキノ菌も同様に、M. oryzaeの Setaria pathotypeに属すると考えら
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れた。しかしながらここで、1つの疑問が生じる。すなわち、自然界でエノコロ

グサおよびアキノエノコログサからアワへと、いもち病菌の移行が生じている

のか、ということである。加藤(1983)は、先に、アワおよびエノコログサのいも

ち病菌にアワに対する生理的なレースが存在することを報告している。本研究

では、アワいもち病菌およびエノコロ菌に加えて、アキノ菌においてもアワの

地方品種ならびに市販品種に対してもレースが存在することを見出した。エノ

コロおよびアキノ菌の両方にレースが存在することから、これら菌株は、アワ

に密接した生活環を送っていることが示唆された。したがって、両菌はアワへ

の移行が可能であるかもしれない。さらに、RFLP デンドログラムにおいては、

エノコロおよびアキノ菌とアワいもち病菌が遺伝的に近縁であることが認めら

れた。エノコロおよびアキノ菌とアワいもち病菌との間に共通するハプロタイ

プは認められなかったが、これはおそらく、各菌の採集年または採集地の違い

によるものと考えられた。すなわち、エノコロおよびアキノ菌のほとんどは、

2005年に日本各地で採集されたものであるのに対して、アワ菌は、1984年以前

に日本およびインドで採集されたものである。エノコロおよびアキノ菌とアワ

いもち病菌の同一 pathotype内における遺伝的分化は今後さらに検討が必要とな

るが、エノコロ菌 15 菌株中 11 菌株およびアキノ菌 13 菌株中 12 菌株が共通の

ハプロタイプ、A に所属することが明らかとなった。したがって、両菌はエノ

コログサおよびアキノエノコログサの両方に病原性を有し、自然界では両宿主

における菌の集団の分化は生じていないことが推定された。 

 本研究では、2 つの Lolium 属植物、すなわちペレニアルライグラスならびに

イタリアンライグラスを接種実験に供試したが、これら Lolium属植物に対して

は、他のイネ科植物から分離されたいもち病菌でもその多くが人工接種により

感染することができるとされている(加藤 1983; 加藤･山口 1980; Kato et al. 

2000; 生井ら 1996; 八重樫 1981)。しかしながら、近年、Tosaら(2004)は、これ
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らイネ科植物いもち病菌が両植物に親和性となるのは、高温条件下でのみであ

ることを明らかにした。彼らは、低温(20℃)下で接種実験を行い、Lolium属植物

から分離された菌株を除き、供試した全てのイネ科植物いもち病菌が、Lolium

属植物に感染することができないことを見出した。本章で行った接種実験は、

比較的な温暖な季節(2006年 4～9月)に温室で行われたが、エノコロおよびアキ

ノ菌、ならびにアワいもち病菌計 32菌株のうち、ほとんどがペレニアルライグ

ラスに対して非病原性あるいは弱病原性を示し、32菌株中 19菌株がイタリアン

ライグラスに対して弱病原性を示した。このような結果は、エノコロおよびア

キノ菌、さらにアワいもち病菌も同様に Lolium属植物の潜在的な病原菌ではな

いことを示唆していると考えられた。 

 本研究により、(1)エノコログサおよびアキノエノコログサから分離されたい

もち病菌は、M. oryzaeであること、(2)エノコロおよびアキノ菌は互いに近縁で、

さらには、アワいもち病菌とも近縁であり、Setaria pathotypeに所属すること、

の 2 点が明らかとなった。(2)については、エノコロおよびアキノ菌の宿主植物

およびアワが系統学的に近縁であることが反映していると推察される。これま

で、エノコログサ、アキノエノコログサおよびアワ以外の Setaria属植物からも

いもち病菌が分離されているが、これら菌株とその宿主種間の系統学的・分類

学的な比較を行うことは非常に興味深いことと考えられる。Kato ら(2000)は、

Setaria tomentosa (Roxb.) Kunthより分離された 3菌株および Setaria geniculata P. 

Beauv. より分離された 1 菌株を含む、各種イネ科植物いもち病菌の RFLP デン

ドログラムを作成した。S. tomentosaより分離された 3菌株のうち 1菌株、およ

び S. geniculataより分離された菌株は 1つのクラスターに属するものの、それは

CCグループとは離れて分岐していた。また、S. tomentosaの残りの菌株は、CC

グループに属するものの、アワ菌系の菌株とは異なるクラスターを形成した。

S. tomentosaの系統分類学的知見は得られていないものの、S. geniculataについて
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はアワと明確に異なる系統分化により成立した種であることが報告されている 

(Doust and Kellogg 2002)。Doust and Kellogg(2002)は、Setaria属の 9植物種を含む

イネ科植物の分子系統樹を作成したが、その Setaria属植物は、アワを含むグル

ープおよび S. geniculataを含むグループの 2つに識別されることを明らかにした。

したがって、アワと遠縁の Setaria属植物の菌からは、Setaria pathotypeに属する

菌株とは系統学的に隔った菌も見出される可能性も考えられる。さらには、こ

れら菌は M. oryzaeとは別種となる可能性もあるように考えられる。 
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第 3 章 日本において採集されたエノコロおよびアキノ菌の DNA フィンガープ

リント分析に基づく集団解析 

 

3-1. 目的 

 

イネ科植物いもち病菌の遺伝的多様性および集団構造に関する研究は、宿主

の経済的重要性から、Oryza pathotype、すなわちイネいもち病菌を中心に研究が

行われてきた。すなわち、このような集団遺伝学的知見は、本菌に対する抵抗

性品種の育種に不可欠なためである。また、その手段として、トランスポゾン

因子由来の散在性反復 DNA配列を用いた DNAフィンガープリント分析が広く

用いられており、幾つかのイネ栽培地域および国において本菌の集団解析に応

用されてきた(Chen et al. 1995; Don et al. 1999a, b; Kumar et al. 1999; Levy et al. 

1993; Xia et al. 1993; Park et al. 2003, 2008; Roumen et al. 1997; Zeigler et al. 1995)。

つまり、供試菌株集団から検出された DNAフィンガープリントパターンについ

て、パターン間で同一サイズのハイブリダイゼーションバンドの共有率から遺

伝的類縁度を算出し、平均距離法に基づきデンドログラムを作成する手法であ

る。通常、これら研究において作成されたデンドログラムには、高いブートス

トラップ値で支持される幾つかのクラスターが認められてきた。多くの場合、

これらクラスター間では類縁度が 70％以下となる一方、同一クラスター内の菌

株間では、80％以上の高い類縁度が認められる。このようなクラスターは本菌

のリネージと考えられている(Kumar et al. 1999)。すなわち、イネいもち病菌は野

外で無性的に増殖するため、本菌の集団は遺伝的に異なる祖先菌株からクロー

ナルに派生した幾つかのリネージにより構成されることが予想される。したが

って、上述のクラスター間の類縁度は祖先菌株間の遺伝的差異を反映し、クラ

スター内の類縁度はクローナルな増殖過程において蓄積した突然変異量を反映
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すると考えられる。また、Kumar ら(1999)はヒマラヤ山脈の麓の地域から採集

したイネいもち病菌について、本菌のゲノミックライブラリーより単離したシ

ングルコピー配列をプローブとしたRFLP分析(sc-RFLP)およびDNAフィンガー

プリント分析を行った。その結果、同菌株集団に DNAフィンガープリント分析

で類縁度 70％付近に高いブートストラップ値で支持されるクラスターが認めら

れること、さらに、これらクラスターによる菌株のグルーピングは sc-RFLP 分

析によるグルーピングと一致することを見出した。したがって、このような DNA

フィンガープリント分析に基づくクラスターは菌株間の遺伝的分化を反映して

おり、本菌のリネージとして識別可能なことを報告している。イネいもち病菌

の場合、これまで解析された地域および国の菌株集団は、特殊な例外を除き、1

～10 と比較的限られた数のリネージで構成されている。このような比較的単純

なリネージ構成は、宿主が栽培植物であることにより起因すると考えられる。

たとえば、日本のイネいもち病菌の集団では 1960年代から現在に至る間、リネ

ージの減少が生じたとされており、この減少は抵抗性品種の導入による菌株集

団へのボトルネック効果がもたらしたものと考えられている(Don et al. 1999; 

Sone et al. 1997)。このように、イネいもち病菌の集団構造に関しては多くの知見

が得られているが、他の pathotypeに属するいもち病菌の集団構造に関する知見

は極めて少ない。また第 1章で述べたように、pathotypeは一般に Katoら(2000)

による原宿主種の他に、近縁野生植物のいもち病菌も含んでいるが、そのいも

ち病菌の集団構造に関する報告はいまだ皆無となっている。そこで、本研究で

は、MGR586 および MAGGY を用いた DNA フィンガープリント分析(以下, そ

れぞれ MGR586-および MAGGY-DNAフィンガープリント分析)により、日本で

採集されたエノコロおよびアキノ菌の集団構造について解析を行った。MGR586

は DNA型のトランスポゾンであり(Hamer et al. 1989)、イネいもち病菌の DNA

フィンガープリント分析では本配列が最も頻繁に利用されている。MGR586 は
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イネいもち病菌以外のイネ科植物いもち病菌においても広く分布し、中程度か

ら高度に反復して存在することが報告されている(Eto et al. 2001)。また、DNAフ

ィンガープリント分析に用いられるプローブとして、レトロ型トランスポゾン

因子であるMAGGY(Leong et al. 1994; Farman et al. 1996a)もよく知られている。

また、本配列は、イネいもち病菌、アワいもち病菌およびエノコロ菌に分布す

ることが報告されており(Tosa et al. 1995; Kusaba et al. 1999; Eto et al. 2001)、イネ

いもち菌においては、MGR586 または MAGGY を用いた DNA フィンガープリ

ント分析によって識別されたリネージが、互いに一致することが明らかとなっ

ている(Don et al. 1999a)。 

 

3-2. 材料および方法 

 

3-2-1. 供試菌株 

  

本研究では、エノコロ菌 202菌株およびアキノ菌 160菌株を供試した (Fig. 4)。

以下、本章では、供試菌株および菌株集団の採集地点は次の略号で示す：都府

県の略名(e.g., Sa)、採集年(e.g., 04)、および、同一県内で異なる地理的由来を示

す枝番号(e.g., -1)。都府県の略称名、Na、Sa、Ku、Oi、Ya、Hi、Eh、Ko、Hy、

Ky、Si、Gi、Ka、To、Ch、IbおよびMiは、それぞれ長崎、佐賀、熊本、大分、

山口、広島、愛媛、高知、兵庫、京都、滋賀、岐阜、神奈川、東京、千葉、茨

城および宮城に対応する。日本全国におけるエノコロ菌の集団構造を検討する

ために、11 都府県の 15 地点(Na05-1, Na05-2, Sa05-1, Sa05-2, Hi06-1, Hy05-1, 

Ky05-1, Si05-1, Gi06-1, Ka05-1, Ka05-2, Ch05-1, Ib05-1, Mi05-1およびMi05-2)でそ

れぞれ 1菌株ずつ採集されたいもち病菌計 15菌株を用いた(Fig. 4A)。2006年に

Hi06-1および Gi06-1で採集された 2菌株を除く全供試菌株が、前章で分類学 
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的位置付けの検討がなされているものである。すなわち、Na05-1、Na05-2、Sa05-1、

Sa05-2、Hy05-1、Ky05-1、Si05-1、Ka05-1、Ka05-2、Ch05-1、Ib05-1、Mi05-1お

よびMi05-2で採集された菌株は、それぞれ、SA05-43、-56、-6、-84、-40、-144、

-149、-59、-63、-75、-68、-134 および-138 である。採集地間の距離は、最短で

Mi05-1～Mi05-2 間の約 300m、最長で Na05-1～Mi05-1(または Mi05-2)間の約

1160kmである。また、本菌の日本各地における局所的な集団構造を検討するた

めに、6 都県の 9 地点(Sa04-3, Sa06-4, Sa06-5, Ku06-1, Gi06-2, Ka06-3, Ka06-4, 

To07-1 および Ib07-2)で採集されたいもち病菌、それぞれ 20～24 菌株を用いた

(Fig. 4A)。各採集地の面積は、5×10㎡(Sa04-3)または、1×1㎡(Sa04-3以外の 8採

集地)であった。また、各地点において 20～24罹病葉(1個体につき 1罹病葉)を

任意に採集し、それら罹病葉から 20～24菌株(1罹病葉につき 1菌株)を分離し、

各菌株集団を日本各地における局所集団とした。また、アキノ菌も同様に、日

本全国および局所における菌株集団構造について検討を行った。日本全国の集

団構造の検討は、11 府県の 15 採集地(Na05-3, Sa05-6, Sa05-7, Ku05-2, Oi05-1, 

Oi05-2, Hi06-2, Eh05-1, Eh05-2, Ko05-1, Ko05-2, Hi06-2, Ky05-2, Gi06-3, Ka05-5お

よび Ib05-3)でそれぞれ 1菌株ずつ採集されたいもち病菌(計 15菌株)を用いた。

これら供試菌株についても、2006年に Hi06-2および Gi06-3で採集された菌株を

除き、前章で分類学的位置付けがなされた。すなわち、Na05-3、Sa05-6、Sa05-7、

Ku05-2、Oi05-1、Oi05-2、Eh05-1、Eh05-2、Ko05-1、Ko05-2、Ky05-2、Ka05-5

および Ib05-3で採集された菌株は、前章の、SA05-51、-3、-86、-109、-37、-101、

-117、-124、-126、-130、-148、-62 および-71 である。採集地間の距離は、最短

で Ko05-1～Ko05-2間の約 2km、最長で Na05-3～Ib05-3間の約 990kmである。

また、日本各地における局所的な集団構造を検討するために、5県 7地点(Sa06-8, 

Sa06-9, Ku06-3, Ya07-1, Hi06-3, Hi06-4および Ka06-6)で採集されたいもち病菌、

それぞれ 20 または 25 菌株を用いた。各採集地面積は 1×1 ㎡で、そこからエノ
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コロ菌と同じ方法で 20 または 25 菌株ずつ採集し、それら菌株集団を日本各地

における局所集団とした。 

 

3-2-2. DNAフィンガープリント分析 

 

各供試菌株のゲノム DNA を、MGR586-DNA フィンガープリント分析では

EcoRⅠ、MAGGY-DNA フィンガープリント分析では BamHⅠによって制限切断

を行った。その制限 DNA 断片を 0.8%アガロースゲルで分画後、ナイロンメン

ブランへの転写を行った。プローブとして、MGR586-DNA フィンガープリント

分析では、MGR586 トランスポゾン配列のほぼ全長を含むプラスミドクローン

pMGR-T1(Farman et al. 1996b)を用いた。また、MAGGY-DNAフィンガープリン

ト分析では、MAGGY のクローン pMGY23 の SalⅠ-BamHⅠ断片(SB)を含む

pMGY-SBをプローブとして用いた(Tosa et al. 1995)。ハイブリダイゼーションお

よび検出後、クラスター分析を前章の材料および方法と同様にして行った。 

 

3-2-3. 交配能検定 

 

2006 年に Hi06-1 および Gi06-1 で採集されたエノコロ菌 2 菌株、ならびに

Hi06-2およびGi06-3で採集されたアキノ菌2菌株の交配能について、｢第2章 2-2. 

材料および方法｣で述べた Y93-164a-1(MAT1-1)および F1-63(MAT1-2)を検定菌株

として用いて調査した。調査方法は前述(第 2 章 2-2. 材料および方法)の通りで

ある。 

 

3-3. 結果 
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3-3-1. DNA フィンガープリント分析に基づくエノコロおよびアキノ菌の集団構

造 

 

日本全国におけるエノコログサいもち病菌の集団構造を調査するために、

2005～2006年に日本の 11都府県 15採集地で採集されたいもち病菌 15菌株を、

MGR586-DNAフィンガープリント分析に供試した(Fig. 5A)。その結果、各 DNA 

フィンガープリントパターンにおいて、1～10kb の間に約 30 のバンドが検出さ

れた(Fig. 5A)。また、菌株間の類縁度を DNAフィンガープリントパターン中の

同一サイズバンドの共有率に基づき算出した。類縁度を算出した菌株の全組み

合わせ(pairwise combination)は 105であったが、類縁度 100％を示す菌株の組み

合わせは無く(類縁度 18－93％, 平均 39％)、比較的高い類縁度を示した pairwise 

combinationは Ka05-1と Ib05-1、ならびに Hy05-1と Na05-1において採集された

菌株のみ(93％および 75％)となった(Fig. 5C)。算出された類縁度に基づき、

UPGMAデンドログラムを作成したところ、上述の Ka05-1と Ib05-1、ならびに

Hy05-1 と Na05-1 に由来する菌株を除き、類縁度 65％以上においてグループを

形成する菌株は無かった(Fig. 5E)。また、MAGGY-DNA フィンガープリント分

析では、各菌株の DNA フィンガープリントパターンから、1～10kbの間に約 45

のハイブリダイゼーションバンドが認められた(Fig. 5B)。MGR586-DNAフィン

ガープリントパターンと同様に、105 の組み合わせ中 100％の類縁度を示す組み

合わせは認められなかった(類縁度 18－93％, 平均 39％)(Fig. 5D)。さらに、同様

に、Ka05-1と Ib05-1、ならびに Hy05-1と Na05-1に由来する菌株間は高い類縁

度(83％および 75％)を示した(Fig. 5F)。また、類縁度に基づき作成した UPGMA

デンドログラムでも、Fig. 5Eのデンドログラムと同様に、68％以上でクラスタ

ーを形成する菌株は、上記 2 組み合わせ以外は認められなかった。MGR586 お

よびMAGGYの両デンドログラムにおいて、菌株間の類縁関係は採集地間の距 
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離と相関が認められなかった。供試菌株には佐賀県(Sa05-1 および-2)、長崎県

(Na05-1および-2)および宮城県(Mi05-1および 2)で採集された菌株が含まれてい

るが、両デンドログラムで同じ県内で採集された菌株どうしが単一のクラスタ

ーを形成することは無かった。例えば、15採集地の中で、Mi05-1～Mi05-2間の

距離が最短であったが、それら採集地の菌株は MGR586 のデンドログラム中で

は、Mi05-1 の菌株は、Ch05-1(千葉県)の菌株とクラスターを形成し、Mi05-2 の

菌株は、Na05-2(長崎県)の菌株とクラスターを形成した。また、局所におけるエ

ノコロ菌の集団構成を解析するため、日本の 6県 9採集地から、それぞれ 20～

24 菌株ずつ採集した菌株集団について MGR586-DNA フィンガープリント分析

を行った(Table 3)。Sa04-9の面積は 5×10㎡で、残り 8採集地の面積は、それぞ

れ約 1×1㎡であった。1例として、Sa04-1で採集されたいもち病菌 20菌株のDNA 

フィンガープリントパターンを Fig. 6Aに示している。Fig. 6Aで示すように、同

一の DNA フィンガープリントパターンを示す菌株が、各菌株集団内で認められ

たが、そのような菌株は、1菌株から無性的に増殖したものと考えられた。この

ような菌株は同一のハプロタイプとし、異なる DNAフィンガープリントパター

ンを示す菌株を異なるハプロタイプとして類別すると、各集団内で検出された

ハプロタイプ数は、2～11であった。また、Sa04-3の菌株集団を除き、各菌株集

団内のハプロタイプ間の類縁度は 62％以下であった(Fig. 6B)。Sa04-1 の菌株集

団においては、11ハプロタイプが検出されたが、Fig. 6Bで示すように、その 11

ハプロタイプは、70％の類縁度において 5 つの枝および 3 のクラスターに分か

れていた。  

エノコロ菌と同様に、日本の広域から採集されたアキノ菌菌株集団(11府県 15

採集地)についても、MGR586 および MAGGY-DNA フィンガープリント分析を

行った(Fig. 5G-L)。MGR586-DNA フィンガープリント分析では各フィンガープ

リントパターンから 1～10kbの間に約 30のバンドが検出され、これらバンド 
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Table 3. MGR586-DNA fingerprint variation in microgeographic populations of Magnaporthe 
oryzae isolates from green foxtail. 

Collection sitea No. of isolates 
 

No. of 
haplotypesb Similarityc (%)

No. of putative lineagesd 

70% 50% 

Sa04-3 20 11 (55) 31-88(51) 8 4 

Sa06-4 20 2 (1) 26 2 2 

Sa06-5 20 3 (3) 48-62(54) 3 2 

Ku06-1 24 2 (1) 34 2 2 

Gi06-2 20 2 (1) 25 2 2 

Ka06-3 20 2 (1) 33 2 2 

Ka06-4 23 2 (1) 56 2 1 

To07-1 20 3 (3) 20-60(38) 3 2 

Ib07-2 20 2 (1) 20 2 2 
aSa-3 was 50m2 in area, and other sites were 1m2 in area. 
bNumbers of all possible pairwise combinations of haplotypes in each population are shown in 
parentheses. 
cRange of similarities between DNA fingerprint profiles in all possible pairwise combinations 
of haplotypes in each population were calculated by using the formula proposed by Nei and 
Li(1979): averages of the similarities are shown in parentheses. 

dPutative lineages were arbitrarily established as isolates with greater than 70% and 50% 
similarity in each population, respectively. 
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について菌株間で類縁度を算出した(Fig. 5G)。エノコロ菌と同様に供試菌株数は

15であるため、pairwise combinationは 105となるが、このうち 10の組み合わせ

で類縁度 70%以上と比較的高い類縁度が認められたが、それ以外の組み合わせ

は 68％以下となり、100％の類縁度を示す組み合わせは認められなかった(類縁

度 24－93, 平均 53％)(Fig. 5I)。また、算出された類縁度に基づき作成された

UPGMA デンドログラムでは、類縁度 75％以上と比較的高い類縁度で 4 つのク

ラスターが認められた(Fig. 5K)。すなわち、それぞれKo05-2およびHi06-2、Eh05-1

および Ky05-2、Eh05-2および Ko05-1、Ib05-3、Ku05-2および Ka05-5の採集菌

株で構成されるクラスターである。このうち、Ko05-2および Hi06-2、Eh05-1お

よび Ky05-2、Eh05-2 および Ko05-1 の 3 つのクラスターは高いブートストラッ

プ値(94～100％)で支持されていた。一方、これら以外で観察されたクラスター

は全て 75％以下で分岐していた。MAGGY-DNAフィンガープリント分析では各

フィンガープリントパターンから 1～10kb の間に約 45 のバンドが検出された

(Fig. 5H)。これらバンドから算出した菌株間の類縁度は 105 の pairwise 

combination中、31～88％(平均 54％)であり、100％の類縁度を示す組み合わせは

認められなかった(Fig. 5J)。MGR586では作成したデンドログラムに 75％以上の

類縁度で 4 つのクラスターが認められたが、MAGGY のデンドログラムでは、

75％以上の類縁度で観察されるクラスターは 2つに留まった(Fig. 5L)。他のクラ

スターは全て 69％以下の類縁度で分岐していた。MGR586とMAGGYのデンド

ログラムを比較した場合、MGR586 のデンドログラムで 75％以上の類縁度で観

察された 4つのクラスターのうち、Eh05-1およびKy05-2、Eh05-2およびKo05-1、

Ib05-3、Ku05-2および Ka05-5の採集菌株でそれぞれ構成される 3つのクラスタ

ーが MAGGYのデンドログラムでも支持されていた。エノコロ菌では MGR586

および MAGGY のどちらのデンドログラムについても、菌株の地理的由来に関

連したクラスターは認められなかったが、アキノ菌についても同様の結果とな
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った。すなわち、本解析では同一県内から採集されたものとして、佐賀県(Sa05-6

および-7)、大分県(Oi05-1および-2)および愛媛県(Eh05-1および-2)の菌株が含ま

れるが、MGR586および MAGGYのどちらにおいてもデンドログラム中でこれ

ら同一県から採集された菌株のペアが単一のクラスターを形成することはなか

った。エノコロ菌と同様に、5県 7採集地において、局所、すなわち 1×1㎡の範

囲から採集された菌株集団について検討を行った(Table 4)。その結果、各菌株集

団において、2～5 のハプロタイプが認められた。また、ハプロタイプ間の類縁

度は 98％以下と、エノコロ菌の場合よりも高い値を示したものの、Hi06-4 の菌

株集団を除き、類縁度が 70％以下となるハプロタイプの組み合わせがいづれの

集団にも認められた。 

 

3-3-2. エノコロおよびアキノ菌の交配能 

 

2006 年に Hi06-1 および Gi06-1 で採集されたエノコロ菌 2 菌株、ならびに

Hi06-2および Gi06-3で採集されたアキノ菌 2菌株を、交配能検定に供試した。 

その結果、検定菌株 Y93-164a-1(MAT1-1)および F1-63(MAT1-2)と子のう殻を形成

するものは認められなかった。したがって、エノコロおよびアキノ菌の交配能

は、前章と同様に極めて低いことが示唆された。 

 

3-4. 考察 

 

これまで調査された地域および国のイネいもち病菌集団では、DNAフィンガ

ープリント分析に基づく UPGMA デンドログラム中に、リネージが明確なクラ

スターとして識別されてきた。すなわち、デンドログラム中、菌株間のグルー

ピングを示すクラスターは類縁度を示す軸に添って不連続に生じる。すなわち、 
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Table 4. MGR586-DNA fingerprint variation in microgeographic populations of Magnaporthe 
oryzae isolates from giant foxtail. 

Collection sitea No. of isolates 
 

No. of 
haplotypesb Similarityc (%)

No. of putative lineagesd 

70% 50% 

Sa06-8 20 6(15) 7-78(26) 5 5 

Sa06-9 20 4(6) 46-89(65) 2 2 

Ku06-3 20 5(10) 42-77(61) 2 1 

Ya07-1 20 5(10) 37-96(55) 4 2 

Hi06-3 20 3 (3) 44-98(62) 2 2 

Hi06-4 20 3 (3) 96-98(97) 1 1 

Ka06-6 25 2 (1) 58 2 1 
aAll sites were 1m2 in area. 
bNumbers of all possible pairwise combinations of haplotypes in each population are shown in 
parentheses. 
cRange of similarities between DNA fingerprint profiles in all possible pairwise combinations 
of haplotypes in each population were calculated by using the formula proposed by Nei and 
Li(1979): averages of the similarities are shown in parentheses. 

dPutative lineages were arbitrarily established as isolates with greater than 70% and 50% 
similarity in each population, respectively. 
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リネージであると考えられる高いブートストラップ値で支持されるクラスター

は、デンドログラム中で高い類縁度(≧80％)で形成され、これらクラスター間の

結びつきを示すスーパークラスターは、通常 70％以下の類縁度で最初に形成さ

れる。したがって、リネージに対応するクラスターから次のスーパークラスタ

ーまでは、いわばクラスターの空白域とも呼べるインターバルが現われる。一

方、エノコロ菌集団のデンドログラムにおいては、クラスターの形成が類縁度

に対して連続的に観察され、イネいもち病菌集団でみられるような明確なリネ

ージ構造が認められなかった。しかし、イネいもち病菌集団においても、例外

的に、明確なリネージ構造が認められない菌株集団も報告されている。Park ら

(2003)は、1981～2000年にかけて採集された韓国産イネいもち病菌 328菌株のリ

ネージ構成を、MGR586およびMAGGY-DNA フィンガープリント分析により調

査した。その結果、70～85％と幅広い類縁度でデンドログラム中に 13のクラス

ターが連続的に形成された。また、これらクラスターは菌株の採集年と一致す

るものの、高いブートストラップ値で支持されるものが無かった。したがって、

Parkら(2003)は、韓国のイネいもち病菌集団についてはこれらクラスターを含む

単一のスーパークラスターがリネージに対応すると考えられた。すなわち、韓

国産イネいもち病菌の集団は単一のリネージで構成されると推論された。本研

究の日本全国から採集されたエノコロ菌のデンドログラムでも、クラスターは

類縁度を示す軸に添って連続に生じ、クラスターの空白域と呼べるようなイン

ターバルは認められなかった。しかしながら、同デンドログラムでは高い類縁

度でのクラスターの形成はほとんど認められなかった。このことから、韓国産

のイネいもち病菌集団とは異なり、検出されたハプロタイプのほとんどは異な

るリネージに属すると考えられた。同デンドログラムで、2つの菌株組み合わせ

(Ka05-1と Ib05-1, および Hy05-1と Na05-1から分離されたいもち病菌)が、それ

ぞれ 1つのクラスターを形成し、残りの 11菌株は、それぞれ単独でクラスター
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を形成した。これらの状況から推定すると、供試した 15 のエノコロ菌株は 13

のリネージに分けられると考えられる。これまで報告されているイネいもち病

菌集団のリネージ数は、ヒマラヤ山脈山麓で採集された菌株集団を例外とする

と、1～10に収束している。したがって、エノコロ菌のリネージは、イネいもち

病菌集団のものよりも数が多いと言える。また、このことは供試したエノコロ

菌株は 15と少数であることも考慮すると、一段と明確となる。なお、ヒマラヤ

山脈山麓で採集された菌株集団には 56 と多数のリネージが認められているが、

本集団の菌株は野外で交配していることが想定されており、かつ、同地域はイ

ネの起源地とされ、これら要因により例外的なリネージ構成の複雑さが観察さ

れると考えられている(Kumar et al. 1999)。全国から採集したアキノ菌については

MGR586-DNA フィンガープリント分析に基づくデンドログラム中で 76％と比

較的高い類縁度で 4つのクラスター(Ko05-2およびHi06-2, Eh05-1およびKy05-2, 

Eh05-2および Ko05-1, Ib05-3, Ku05-2および Ka05-5の採集菌株をそれぞれ含む)

が認められ。これらのうち Ib05-3、Ku05-2および Ka05-5のクラスターを除く 3

つは高いブートストラップ値で支持されていた。また、Eh05-1および Ky05-2と

Eh05-2 および Ko05-1 をそれぞれ含むクラスター、さらには Ib05-3、Ku05-2 お

よびKa05-5のクラスターもMAGGYのデンドログラム中でグルーピングが支持

されていた。そこで、これらを４つのクラスターをリネージと仮定し、これら

クラスターに含まれない菌株をそれぞれ別のリネージにすると、供試菌株は 10

のリネージに分けられる。また、アキノ菌についても、両デンドログラム中で

各クラスターは類縁度の軸に沿って連続的に形成される傾向を示している。こ

れらのことはアキノ菌についても、集団構造が複雑であり、多数のリネージが

含まれることを支持するものと考えられた。また、全国から採集したエノコロ

およびアキノ菌の両菌株集団のデンドログラムで、同じ県に由来する菌株が単

一のクラスターを形成する傾向は認められなかった。このことから、これら菌
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は同一県内といった限られた場所においても、集団のリネージ構成が複雑であ

ることが予想された。本研究では、5×10㎡あるいは 1×1㎡といった局所から両

菌菌株を採集し、DNAフィンガープリント分析に供試したが、エノコロおよび

アキノ菌のいづれの集団についても、リネージ構成は複雑と考えられた。イネ

いもち病菌の研究例で通常、異なるリネージ間に認められる類縁度 70％を基準

に各集団で検出されたハプロタイプをリネージに分けると、アキノ菌の 1 集団

を除き、Table 3および 4に示す通り各集団は 2～8の異なるリネージを含むこと

になる。さらに低い 50％でリネージ類別を行っても、エノコロ菌では 8、アキ

ノ菌では 4の集団で異なるリネージに識別されるハプロタイプが存在する。 

栽培植物の病原体の場合、新抵抗性品種の導入、農薬散布などによる人工的

な選択圧が、病原菌の動態に非常に大きな影響を及ぼすこと考えられる。この

ような淘汰圧は病原菌の集団にボトルネック効果を生み出し、集団の遺伝的多

様度を減少させるのかもしれない。日本のイネいもち病菌集団では、過去に本

菌の大量絶滅が生じ、現在の集団に分布するリネージが減少したと考えられて

いる。Don ら(1999a)は DNA フィンガープリント分析により、1972～1993 年の

間に採集された日本産イネいもち病菌集団は 2 つのリネージで構成されること

を明らかにした。また、これらリネージは 1960年より前に採集されたいもち病

菌で検出された 5 つのリネージのうち 2 つに相当していた。したがって、1960

年以前に存在していた 3 つのリネージは、絶滅したものと考えられた。日本で

は、1960 年初期に、いもち病耐性品種が商業用として幅広く導入されたが、そ

の品種に病原性を示すいもち病菌集団が出現し、数年間のうちに抵抗性の崩壊

が生じた。Soneら(1997)は、リネージ構成の単純化は、その抵抗性の崩壊に付随

するものと提案している。すなわち、抵抗性品種の導入が、イネいもち病菌集

団のリネージの絶滅を招き、その後、抵抗性品種に感染可能であった少数の生

き残った個体から現在のイネいもち病菌集団は派生したと考えた。本研究で結
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論付けられた日本におけるエノコロおよびアキノ菌集団のリネージ構成の複雑

さは、人工的な選択を受けていないことに起因するのかもしれない。すなわち、

これら集団は、日本のイネいもち病菌で想定されているボトルネックを通過し

ておらず、結果として、祖先菌株集団の多様なリネージ構成が、現代の菌株集

団においても保持されているのかもしれない。 

 また一方で、DNAフィンガープリントパターンにおいて識別されたハプロタ

イプやリネージは、無性生殖中の変異、または有性・擬有性生殖による組換え

により、急速に生じたと推察することもできる(Wu and Magill 1995; Kumar et al. 

1999; Zeigler et al. 1997)。特に、局所集団においてハプロタイプの変異が見つか

ったことは、このことを支持するようにも見受けられる。しかしながら、我々

は前章において、日本広域から分離されたエノコロおよびアキノ菌各 13菌株に

ついて交配能を調査し、捻性が低いことを明らかにした。また、本研究では新

たに、局所(Sa04-3)から分離されたいもち病菌集団 20 菌株について、その交配

能を調査したが、検定菌株 Y93-164a-1(MAT1-1)および F1-63(MAT1-2)と子のう殻

を形成するものは認められなかった。したがって、エノコロおよびアキノ菌集

団における DNA フィンガープリントパターンの変異に有性生殖はほとんど寄

与しないものと推測される。これまで、イネいもち病菌について、無性生殖中

および擬有性生殖の過程におけるDNAフィンガープリントパターンの変異につ

いて調査が行われてきた(Wu and Magill 1995)。その結果、変異が認められとして

も、親菌株のハプロタイプとの差異はわずかであり、新しいリネージを生じる

ような変異は観察されていない。したがって、本研究で供試菌株に認められた

様々な DNA フィンガープリントパターンが体細胞分裂中の変異または擬有性

生殖による組換えにより生じているかについては更なる調査が必要であるが、

その可能性は低いものと考えられる。 

 前章において、エノコロおよびアキノ菌が、アワの地方品種および市販品種
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に対して様々な病原性反応を示すことを見出され、両菌集団にアワに対するレ

ースが存在すると考えられた。エノコログサおよびアキノエノコログサ集団が

保有する病原菌に対する抵抗性遺伝子が、レース分化や菌株集団中に高い遺伝

的多様度をもたらしているのかもしれない。今後、エノコロおよびアキノ菌の、

エノコログサおよびアキノエノコログサに対する病原性反応について調査を行

い、レース分化やいもち病抵抗性ついて検討する必要がある。 
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第 4章 エノコログサ及びアキノエノコログサの種子に感染したいもち病菌の野

外における越冬 

 

4-1. 目的 

 

イネいもち病菌の防除および抵抗性品種の育成には、本病原菌の生態学的特

性の把握が不可欠である。特に、イネいもち病菌の伝染環についてはこれまで

数多くの検討が行われており、その結果、イネいもち病菌の主な一次伝染源は

保菌種子であることが明らかとなっている。すなわち、保菌種子が屋内の乾燥

条件下において越冬可能であり、その種子表面に付着した胞子は約 1 年生存可

能であることが報告されている(栗林 1928)。また、本菌は、被害わらにおいて

も越冬可能であり屋内の乾燥条件であれば胞子は約 1 年、菌糸は約 4 年生存で

きることが報告されているが(栗林 1928)、近年わらを農業資材として利用する

機会が少なくなり、伝染源として無視できる対象となっている。したがって、

保菌種子の消毒が、本病の最も有効な防除手段として徹底されてきた。また、

1970 年代からの機械移植の普及により、育苗法が水苗から育苗箱を利用したも

のへと変化し、いもち病の早期多発が確認されるようになった。このことから、

保菌種子の一次伝染源としての役割が改めて議論されるようになった。つまり、

育苗箱中で菌が苗に感染し、さらにその苗が本田に持ち込まれるため、本田移

植後に感染するよりも早期に多発するようになったことが予想された。このた

め、育苗箱中の伝染源として保菌種子の役割が重要視され、育苗期間中におけ

る様々な条件での保菌種子中の菌の生存について検討されている。例えば、種

子感染したいもち病菌は、湛水条件下ではほぼ死滅するが、無湛水下において

は生存可能であり、苗いもちを引き起こすことが明らかとなっている(鈴木･藤田 

1977, Lamey 1970)。また、種子での本病原菌の生存率には播種後の覆土が関係し
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ており、覆土が浅いあるいは非覆土であるときに苗いもちが発生しやすいこと

が報告されている(Manandhar et al. 1998, 鈴木･藤田 1977, Lamey 1970)。このよ

うにイネいもち病菌については保菌種子に関する知見の集積が既にある一方で、

種子感染したいもち病菌の野外における越冬について検討された例が極めて少

ない。これは、種子が収穫物であるため屋内での保存がこれら先行研究の前提

になっていたためである。また、前述の栗林(1928)の研究が契機となり、野外に

おける保菌種子中の菌の越冬については不可能とする見解が一般的になってい

る。つまり、野外では降雨により多湿となる期間が必ずあるからである。しか

しながら、野生植物のいもち病菌については、植物体が冬場に屋内で保管され

る状況にないため、必ず野外で越冬していると推論される。そこで本章では、

エノコロおよびアキノ菌について、野外における越冬の可能性を検討した。ま

た、越冬源として、イネいもち病菌の研究例を参考に保菌種子に焦点を当てた。

また、越冬の成否については、種子感染した菌を DNAフィンガープリント分析

によって追跡することにより行った。すなわち、種子から得られた菌と同様の

DNAフィンガープリントパターンを有する菌株が、冬場野外に放置した種子か

ら出芽した植物個体にも発生するかを調査した。 

 

4-2. 材料および方法 

 

4-2-1. 供試種子の増殖および菌株の接種 

 

供試したエノコログサおよびアキノエノコログサ種子はともに 2004年に佐賀

県(エノコログサ)および秋田県(アキノエノコログサ)にそれぞれ自生していた植

物体 1個体の種子に由来するものである。これら自生植物体の種子を 2005年に

イネ育苗用培土上に播種し、出穂するまで育成した後、穂から採種を行った。
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このようにして増殖した種子を 2006年 5月 23日～6月 16日にイネ育苗用培土

上に播種し、ガラス室内にてエノコログサで 3～7葉期、アキノエノコログサで

1～6 葉期の幼苗になるまで育成した。これら幼苗に、｢第２章 2-2. 材料および

方法」に述べた方法に準じて、先に佐賀大学農学部植物病制御学研究室にて保

存されたアキノ菌 SA04-110を接種した。なお、エノコログサについては菌株を

接種する前に、いもち病菌の自然感染が認められたため、1000 倍希釈したベン

レート(デュポン)を 2度噴霧散布した。また、噴霧散布 3日後に植物体を散水に

より洗浄し、菌株の接種に用いた。接種した幼苗はガラス室で育成し、接種か

ら 5日間後の 6月 30日にクロロピクリンで予め土壌消毒した佐賀大学農学部実

験圃場内の 1区画(約 6.5㎡)に移植し、この区画を採種圃場とした。移植はエノ

コログサおよびアキノエノコログサのそれぞれ苗 36株を採種圃場内にランダム

に配置することにより行った。このように移植した植物体からの採種は移植約 1

ヶ月後の 8月 1日から開始し、9月末まで行った。 

 

4-2-2. 越冬調査地点における播種および植物体の育成 

 

2006 年に採種圃場で増殖したエノコログサおよびアキノエノコログサの種子

は、同年 10月に三瀬および久保泉の２地点に播種した。両植物の種子はそれぞ

れの地点において約 1m2 の区画に 15000 粒(エノコログサ)および 1 ㎡あたり

10000粒(アキノエノコログサ)となるように土壌表面に種子を散播した。また、

2006 年に採種を行った佐賀大学農学部実験圃場では、採種後に穂に残った種子

を自然落下させて播種の代わりとした。これら地点では、播種後、散水や施肥

等は一切行わず、自然状態のまま種子を放置して、翌 2007年に両植物種の成植

物体を自生させた。 
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4-2-3. 供試菌株の分離 

 

実験に供試した菌株集団の名称は菌株の分離植物組織の採集地点を示すH［佐

賀大学実験圃場(佐賀市本庄)］、M(三瀬)あるいは L(久保泉)、分離した植物組織

を示す S(種子)あるいは L(葉)、分離した宿主種を示す E(エノコログサ)あるいは

A(アキノエノコログサ)と植物組織の採集年(06あるいは 07)を付して示している。

菌株の分離は、2006年に採種圃場で育成した植物体の罹病葉(菌株集団名 HLE06

および HLA06)、同年の増殖種子(HSE06および HSA06)、および増殖種子を播種

後、翌 2007 年に各地点で自生した植物体の罹病葉(HLE07, HLA07, MLE07, 

MLA07 および KLE07)から行った。このようにして得られた各菌株集団に含ま

れる菌株数は Table 5および 6に示す通りである。罹病葉および種子からの分離

は Kusaba ら(2006)の方法に従い、単胞子分離により行い、1 罹病葉あるいは 1

種子当たり 1 菌株の供試菌株を得た。罹病葉の採集は、2006 年は採種圃場で同

年 8月 2日に、翌 2007年はそれぞれ、7月 22日(佐賀大学実験圃場)、7月 23日

(久保泉)、7月 24日(三瀬)に行った。また、採種は上記の通り 2006年 8月 1日

～9 月 30 日まで行い、種子からの菌株の分離は、原則としていもち病菌保菌種

子率の調査に附随して行った。保菌種子率の調査はディープフリーズブロッタ

ー法(Manandhar et al. 1998)により行った。すなわち、採種後、エノコログサおよ

びアキノエノコログサの種子をプラスチックシャーレ内の水で湿らせたペーパ

ータオル上に 25粒ずつ置床した。いもち病菌の伸長を促すために、各シャーレ

を－25℃で 6 時間凍結して種子細胞を不活化し、その後、22℃、12 時間近紫外

線光下にて 5 日間培養した。培養後、顕微鏡下で種子上のいもち病菌の胞子形

成の有無を観察し、種子 1000粒当たりの保菌種子数を調べた。また、胞子形成

が認められた種子については単胞子分離に供試した。アキノエノコログサの種

子からは以下の方法によっても菌株の分離を行った。すなわち、アキノエノコ 



 

 56

T
ab

le
 5

. H
ap

lo
t y

pe
 d

ist
rib

ut
io

n 
in

 p
op

ul
at

io
ns

 o
f M

ag
na

po
rt

he
 o

ry
za

e
iso

la
te

s f
ro

m
 g

re
en

 fo
xt

ai
l.

E-
1

E-
2

E-
3

E-
4

E-
5

E-
6

E-
7

E-
8

E-
9

20
06

H
LE

06
25

22
-

-
1

-
-

2
-

-
H

SE
06

24
21

1
-

-
-

-
2

-
-

20
07

H
LE

07
24

24
-

-
-

-
-

-
-

-
M

LE
07

25
-

-
2

-
14

5
-

4
-

K
LE

07
24

-
-

-
-

-
24

-
-

-

b  “
- ”

 in
de

ca
te

s n
o 

iso
la

te
 fo

un
d 

in
 a

 h
ap

lo
ty

pe
.

N
o.

 o
f i

so
la

te
s g

ro
up

ed
 in

to
 e

ac
h 

ha
pl

ot
yp

eb

a
H

LE
06

,
H

LE
07

,
M

LE
07

an
d

K
LE

07
w

er
e

ob
ta

in
ed

fr
om

bl
as

t
le

sio
ns

on
in

fe
ct

ed
le

av
es

,
an

d
H

SE
06

 w
as

 c
ol

le
ct

ed
 fr

om
 in

fe
ct

ed
 se

ed
s o

f g
re

en
 fo

xt
ai

ls 
.

Y
ea

r
Po

pu
la

tio
na

N
o.

 o
f t

ot
al

iso
la

te
s



 

 57

T
ab

le
 6

. H
a p

lo
ty

pe
 d

ist
rib

ut
io

n 
in

 p
op

ul
at

io
ns

 o
f M

ag
na

po
rt

he
 o

ry
za

e
iso

la
te

s f
ro

m
 g

ia
nt

 fo
xt

ai
l.

A
-1

A
-2

A
-3

A
-4

A
-5

A
-6

A
-7

A
-8

A
-9

A
-1

0
A

-1
1

A
-1

2
20

06
H

LA
06

25
21

-
-

-
1

-
-

-
2

-
-

1
H

SA
06

20
14

1
-

-
-

-
-

1
-

3
1

-
20

07
H

LA
07

20
19

-
-

-
-

-
-

-
-

1
-

-
M

LA
07

20
-

-
13

4
-

1
2

-
-

-
-

-

b  “
- ”

 in
de

ca
te

s n
o 

iso
la

te
 fo

un
d 

in
 a

 h
ap

lo
ty

pe
.

a
H

LA
06

,
H

LA
07

an
d

M
LA

07
w

er
e

ob
ta

in
ed

fr
om

bl
as

t
le

sio
ns

on
in

fe
ct

ed
le

av
es

,
an

d
H

SA
06

w
as

co
lle

ct
ed

fr
om

in
fe

ct
ed

 se
ed

s o
f g

ia
nt

 fo
xt

ai
ls 

.

Po
pu

la
tio

na
N

o.
 o

f t
ot

al
iso

la
te

s
N

o.
 o

f i
so

la
te

s g
ro

up
ed

 in
to

 e
ac

h 
ha

pl
ot

yp
eb

C
ol

le
ct

io
n

ye
ar



 

 58

ログサの種子を70％エタノール(5秒)および3％アンチホルミン(2分)に浸漬して 

表面殺菌し、滅菌蒸留水で 3 回洗浄した。その後、種子を、乾熱滅菌した 2 枚

のスライドガラスに挟み、指圧により破砕した。破砕種子をストレプトマイシ

ン添加素寒天培地に移植し、22℃、12 時間近紫外線光下にて 6 日間培養後、種

子組織上から単胞子分離により菌株を得た。 

 

4-2-4. DNAフィンガープリント分析 

 

供試菌株の DNA フィンガープリント分析は MGR586 をプローブとして行っ

た。また、得られた DNAフィンガープリントパターン間で同一サイズのハイブ

リダイゼーションバンドの共有率を基に遺伝的類縁度を算出し、クラスター分

析を行った。これらの DNAフィンガープリント分析ならびクラスター分析は前

述した通りの方法で行った(第 2章 2-2. 材料および方法)。 

 

4-3. 結果 

 

4-3-1. 2006 年の育苗期間、採種圃場におけるいもち病の発生、ならびに、増殖

種子中の保菌種子率 

 

2005 年に増殖した種子から育成したエノコログサの苗には、いもち病菌の接

種前に既にいもち病斑の形成が認められた。そこで、ベンレート(デュポン)によ

り植物体の消毒を行った後に、供試菌株の接種に用いた。一方、アキノエノコ

ログサについては、接種前の育苗期間にはいもち病の自然発生が認められなか

った。アキノエノコログサについては、接種後 5 日間で初めていもち病斑の形

成が認められたため、このような病斑が形成された苗を選んで、採種圃場に移
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植した。一方、エノコログサについては、接種後に新規な病斑形成が認められ

なかった。このため接種前の育苗期間に発病が認められなかった健全苗を選び、

採種圃場に移植した。移植したエノコログサには、移植 10日後に初めていもち

病斑の形成が認められ。植物体の分げつ・生長に伴い、採種および罹病葉の採

集を開始した 8 月初旬までにはほとんど全ての株で病斑形成が認められるよう

になった。また、アキノエノコログサでは移植後に植物体の分げつ・生長に伴

い、接種により形成された病斑に加えて新規な病斑形成が認められ、採種およ

び罹病葉の採集を開始した 8 月初旬までには接種時には展開していなかった葉

にも病斑形成が認められた。また、これら植物体から得られた種子におけるい

もち病菌の保菌率をディープフリーズブロッター法(Manandhar et al. 1998)によ

り調査した。その結果、エノコログサで 4％(1000 粒中 40 粒)、アキノエノコロ

グサで 0.4％となった(1000粒中 4粒)。 

 

4-3-2. 播種地点における 2007年のいもち病菌の発生 

 

2006 年に増殖した種子を播種した三瀬および久保泉の２地点、および、2006

年に採種を行った佐賀大学農学部実験圃の全地点で 2007年の７月にはエノコロ

グサおよびアキノエノコログサの成植物体が生育し、群落を形成していた。ま

た、罹病葉の採集を行った 2007年の時点で、久保泉のアキノエノコログサを除

く、全群落でいもち病の発病が認められた。 

 

4-3-3. 2006年の保菌種子および 2007年の罹病葉から分離したいもち病菌におけ

るハプロタイプの分布 

 

2006年に採種圃場で育成した植物体の罹病葉(HLE06および HLA06)、同年の



 

 60

増殖種子(HSE06および HSA06)、増殖種子を播種後、翌 2007年に各地点で自生

した植物体の罹病葉(HLE07, HLA07, MLE07, MLA07および KLE07)から分離さ

れた各菌株集団について、MGR586をプローブとした DNAフィンガープリント

分析を行った。検出された DNAフィンガープリントパターンはエノコロおよび

アキノ菌の集団に分けて比較を行い、パターン間でハイブリダイゼーションバ

ンドが１本でも異なるものをハプロタイプとして類別した(Table 5および 6)。そ

の結果、5つのエノコロ菌集団(HLE06, HSE06, HLE07, MLE07および KLE07)に

おいては、供試した全 122 菌株から 8 つのハプロタイプ、4 つのアキノ菌集団

(HLA06, HSA06, HLE07およびMLA07)においては、全供試菌株 85から 12のハ

プロタイプが認められた。これらハプロタイプはエノコロ菌のものを E-1～-8、

アキノ菌集団のものを A-1～-12と命名した(Table 5および 6)。2006年の罹病葉

および保菌種子から分離されたエノコロ菌の菌株集団HLE06およびHSE06では、

-1、-2、-4および-7が分布していた。また、これらハプロタイプのフィンガープ

リントパターンは、植物体を採種圃場に移植前に接種した SA04-110のパターン

とは明らかに異なっていた(データ未掲載)。すなわち、接種菌は供試したエノコ

ログサの苗に感染ができなかったと考えられた。2006 年のエノコロ菌集団では

両集団ともに E-1 が優占的に分布していた。すなわち、HLE06 の 25 菌株中 22

菌株、HSE06の 24菌株中 21菌株が E-1に所属していた。他の E-2、E-4および

E-7のハプロタイプは全てマイナーな分布を示した。なお、E-1を除き、2006年

の罹病葉および種子分離菌株の両集団で共通に分布していたハプロタイプは

E-7 のみとなり、他は各集団に特異的分布を示した。2006 年に採集されたエノ

コロ菌の集団と 2007年に各地点で採種された集団との間で分布するハプロタイ

プの比較を行った。その結果、E-1は、採種圃場の跡地である佐賀大学実験圃場

から得られた HLE07で優占的に分布し、同集団内の全供試菌株がこのハプロタ

イプを有していた。一方、三瀬および久保泉からの分離集団(MLE07 および
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KLE07)については、E-1 とは異なるハプロタイプが分布していた。これら両集

団で認められた全ハプロタイプは 2006年の集団には分布していないものであり、

それぞれ、MLE07 には E-3、-5、-6 および-8、KLE07 には E-6 のみが優占的に

分布していた。 

2006 年の罹病葉および保菌種子から分離されたアキノ菌集団 HLA06 および

HSA06では、ハプロタイプ A-1がそれぞれの集団で優占的に分布していた。す

なわち、HLA06の 25菌株中 21菌株、HSA06の 20菌株中 14菌株、および HLA07

の 20 菌株中 19 菌株が、A-1 に所属していた。また、A-1 は接種した SA04-110

の DNAフィンガープリントパターンと同一であった(データ未掲載)。したがっ

て、アキノエノコログサでは移植前に接種した菌株が、その後の採種圃場で優

占化し、さらに種子へと感染したと考えられた。また、HLA06および HSA06で

は A-1に加えて、A-5、-8、-9、-10、-11および-12が分布していたが、これらは

最多でも 3 菌株に認められるハプロタイプであり、両集団でマイナーな分布を

示した。また、2006年に採集された集団と 2007年の集団との比較では、採種圃

場跡地の佐賀大学実験圃場の集団 HLE07で A-1の優占的分布が認められた。ま

た、HLE07では A-10も 1菌株のみが有するマイナーなハプロタイプとして検出

されたが、このハプロタイプは上記の通り、2006 年の HSA06 集団にも分布し、

同集団中で 3菌株のみ保有していた。また、MLA07の集団では A-3が優占的分

布を示したが、A-3 を含め、同集団に分布していた全てのハプロタイプ(A-4, -6

および-7)はMLA07に特異的に分布していた。 

 

4-3-4. ハプロタイプ間の類縁関係 

 

エノコロおよびアキノ菌のそれぞれの集団で検出されたハプロタイプについ

て、ハプロタイプ間の DNAフィンガープリントパターンの比較から遺伝的類縁 
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度を算出した(Table 7および 8)。エノコロ菌の全菌株集団からは E-1～-8のハプ

ロタイプが検出されたが、これらハプロタイプの全 28組み合わせでは、E-1 

～-6 のハプロタイプの 15 組み合わせに 84％以上と高い類縁度が観察された

(Table 7)。一方、これら以外のハプロタイプの組み合わせについては最高でも

72％の類縁度となった。また、算出した遺伝的類縁度から作出したデンドログ

ラム中で、E-1～-6の 6つのハプロタイプは 87％と高い類縁度で単一のクラスタ

ーを形成した(Fig. 7A)。また、このクラスターは 100％のブートストラップ値で

支持されていた。一方、E-8 と-7 は E-1～-8 のクラスターとは別に分岐し、E-7

と-8間も類縁度は低く、62％に留まった。アキノ菌の全菌株集団からは A-1～-12

のハプロタイプが検出されたが、これらハプロタイプの全組み合わせ(66組み合

わせ)では、A-1～-3のハプロタイプの 3組み合わせ(3組み合わせ)および A-10、

-11および-12の 3組み合わせにそれぞれ、93％および 83％以上と高い類縁度が

観察された(Table 8)。これら以外についても、A-8と-9間(80％)および A-8と-1、

-2、-3の間(74～79%)に比較的高い類縁度が観察されたが、これらを除く残りの

56組み合わせについては最高でも 72％の類縁度となった。また、算出した遺伝

的類縁度から作出したデンドログラム中では、A-1～-3および A-10～-12のハプ

ロタイプが高いブートストラップ値で支持される単一のクラスターをそれぞれ

別に形成した(Fig. 7B)。一方、その他のクラスターは全て 65％以下と低いブート

ストラップ値で支持されていた。 

 

4-4. 考察 

 

2006および 2007年の分離菌株集団におけるハプロタイプの分布から、エノコ

ロおよびアキノ菌ともに、2006 年の罹病葉分離菌株集団で優占化していたハプ

ロタイプ E-1(エノコロ菌)および A-1(アキノ菌)は、同年の種子分離菌株の集団で
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E-1 E-2 E-3 E-4 E-5 E-6 E-7 E-8
E-1
E-2 97
E-3 95 93
E-4 90 88 91
E-5 86 84 87 86
E-6 88 85 88 88 88
E-7 66 68 63 66 63 62
E-8 68 65 65 72 69 71 62

Table 7. Percent similarities of MGR586-DNA fingerprint
profiles among haplotypes of Magnaporthe oryzae isolates from
green foxtail.

a Percent Similarities of MGR586 DNA fingerprint prifiles were
calculated by using the formula proposed by Nei and Li(1979).

Haplotype Similaritya(%)
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A-1 A-2 A-3 A-4 A-5 A-6 A-7 A-8 A-9 A-10 A-11 A-12
A-1
A-2 97
A-3 95 93
A-4 62 61 61
A-5 62 60 60 52
A-6 66 65 65 56 68
A-7 63 61 61 65 75 75
A-8 79 77 74 65 57 57 58
A-9 54 53 52 56 59 51 65 80

A-10 66 65 65 68 63 68 65 61 51
A-11 66 65 65 72 63 63 70 61 51 90
A-12 63 62 61 65 60 65 61 58 47 88 83

Table 8. Percent similarity of MGR586-DNA fingerprint profiles among haplotypes of
Magnaporthe oryzae  isolates from giant foxtail.

a Percent Similarities of MGR586 DNA fingerprint prifiles were calculated by using the
formula proposed by Nei and Li(1979).

Haplotype Similaritya(%)
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も、さらには翌 2007の採種圃場跡地の罹病葉分離集団においても、優占化して

いることが明かとなった。また、A-1については、採種圃場に移植前に接種した

菌株のハプロタイプと同一であった。これらのことより、少なくとも、採種圃

場跡地においてはエノコロおよびアキノ菌ともに前年に発生していた菌株(すな

わち, E-1あるいは A-1のハプロタイプを有する菌株)が越冬し、翌 2007年にも

発生したものと考えられた。一方、採種圃場跡地以外の地点については、エノ

コロおよびアキノ菌ともに、2006 年度に検出されたハプロタイプが分布するこ

とはほとんど無く、例外的に HSA06 と HLA07 の間で、それぞれの集団でマイ

ナーなハプロタイプであった A-10が共通して分布していた。また、全集団のマ

イナーなハプロタイプの大多数は各集団に特異的な分布を示すものであった。

そこで、各ハプロタイプ間の DNAフィンガープリントパターンの比較から遺伝

的類縁度を算出し、さらに平均距離法によりデンドログラムを作出した。第３

章で既に述べたが、イネいもち病菌では、DNAフィンガープリントデータによ

り作成されたデンドログラム中で、高い類縁度(通常は 80％以上)で形成され、か

つ、高いブートストラップ値(統計的には 95％以上)で支持されるクラスターはリ

ネージとみなすことができる。この基準に従えば、エノコロ菌の E-1～-6のハプ

ロタイプは同一リネージとして識別される。また、E-7および-8は互いに、さら

には、E-1～-6とも異なるリネージとして識別される。また、E-1が 2006年の罹

病葉および保菌種子分離菌株集団(HLE06 および HSE06)内で優占化していたこ

とを考慮すれば、2006年の HLE06で検出された E-4、さらには、HSE06で検出

されたE-2もE-1のクローナルな増殖中により生み出された変異型のハプロタイ

プであると考えられる。同様に、2007年の MLE07および KLE07で検出された

E-3、-5 および-6 も E-1 由来のハプロタイプであると考えられる。すなわち、

MLE07 および KLE07 についても、E-1 由来の菌株が分布していたと推定され、

このことは三瀬・久保泉の両地点でも、2006 年度産の保菌種子中の菌が越冬し
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た可能性を支持するものと考えた。そして、MLE07の E-8は 2006年の分離菌株

とは異なるリネージに属することから、2007 年に播種した種子からの生育個体

に三瀬にて新規に感染した菌株に由来するハプロタイプと考えられた。なお、

E-7 の菌株については、2006 年の罹病葉および種子にも感染可能であったと考

えられるが、2007 年の菌株集団中では検出されていない。これは本ハプロタイ

プに属する菌株が 2006年分離の菌株集団中でマイナーな系統であったことに起

因するのかもしれない。また、アキノ菌については、A-2および-3が接種菌株と

同一リネージであり、その他のハプロタイプの菌株は接種菌とは異なるリネー

ジに属すると考えられる。すなわち、MLA07についても接種菌株由来の菌株が

分布したと推定され、三瀬についても保菌種子中の菌株が越冬していた可能性

が支持された。また、アキノ菌についても、2006 年の分離菌株集団に認められ

たマイナーな分布を示すハプロタイプのほとんどが 2007年の集団で検出されて

いない。このことは、これら 2 地点において、エノコログサおよびアキノエノ

コログサの種子で本菌は越冬可能であるものの、その成功率は極めて低いこと

を示しているのかも知れない。すなわち、越冬可能なものが少数なため、前年

度の菌株でマイナーなハプロタイプを有するものが次年度の生存者に含まれる

確率が低くなったのかもしれない。一方、エノコロおよびアキノ菌ともに採種

圃場跡地では 2006年度に優占分布したハプロタイプが次年度も優占的に分布し

たのに対し、三瀬と久保泉ではその優占ハプロタイプの変異型と考えられるも

ののみがみとめられている。このことは、たとえ同県内においても地理的要因

のわずかな相異が本菌の越冬率に影響した可能性も示唆される。つまり、優占

ハプロタイプの菌株から突然変異により出現した菌株が、三瀬と久保泉では適

応し越冬できたのかも知れない。三瀬と久保泉で優占化したハプロタイプとそ

のオリジナルのハプロタイプ(エノコロ菌では E-1, アキノ菌では A-1)との DNA

フィンガープリントパターンの差異はこのような環境に対応する遺伝子に連鎖
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したバンドの違いにより生じたのかも知れない。 

2006 年に、種子増殖用のエノコログサおよびアキノエノコログサに同一の菌

株 SA05-110の接種を行ったが、エノコログサでは採種圃場移植後の罹病葉およ

び種子からは接種菌とは全く異なるDNAフィンガープリントパターンを示す菌

株のみが分離された。このため、接種菌は感染できなかったと考えられる。第 3

章ではエノコロおよびアキノ菌の、両宿主植物に対するレース分化の可能性に

ついて触れたが、接種菌は供試したエノコログサに対して非病原性レースであ

った可能性が考えられる。一方、アキノ菌では初期に感染した接種菌株が、採

種圃場においても二次感染し、採種圃場に移植後に新規に感染した菌株を押さ

えて優占化したと考えられる。採種圃場の罹病葉あるいは種子分離菌株中の A-1

とは異なるリネージとなったハプロタイプの菌株はこのような新規に感染した

ものと推測される。もし、エノコログサについても初期に感染した菌株が後に

感染した菌株よりも優占化するのであれば、E-1は育苗中に自然感染した菌株に

由来するのかも知れない。本研究では自然感染が認められた後、直ぐにベノミ

ル散布による防除を行ったが、自然感染していた菌の除去には至らなかった可

能性も考えられる。 

保菌種子の検定方法として、ブロッター法、ディープフリーズブロッター法

およびアガープレート法などが用いられているが、これらは、種子上にいもち

病菌胞子を形成させ、その胞子の有無により保菌率を検討するものである。い

づれの方法も種子の検定に有用であるが、ディープフリーズブロッター法によ

るいもち病菌の検出精度が最も良好であると報告されているため(Pande et al. 

1994)、本法を保菌種子の検出に採用した。その結果、エノコログサ種子におい

ては 4％、アキノエノコログサ種子においては 0.4％となり、エノコログサとア

キノエノコログサ種子の保菌率に差が認められた。久保泉においては、アキノ

エノコログサの植物体の発生は認められたものの、いもち病病斑の形成は認め
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られなかったのだが、これは、アキノエノコログサ種子の保菌率の低さに起因

する可能性も考えられる。また、両植物種における保菌率の差は、両植物種が

形成する不稔種子の割合に差異によるためかもしれない。先の研究で、イネの

稔実種子よりもよりも不稔種子においてのほうがイネいもち病菌の感染率が高

いことが報告されている(鈴木 1929, Manandhar et al. 1998)。Manandharら(1998)

はネパールの 3 地方において、それぞれ異なる品種から種子を採集し、採集種

子を稔実種子および不稔種子に選別後、それぞれの保菌率をブロッター法によ

り調査を行った。その結果、各地域における保菌率はオッズ比検定により、稔

実種子が 1.00に対して、不稔種子は 0.44～0.65となり、不稔種子のほうがいも

ち病菌感染率が高いことを明らかにした。本研究では種子の選別は行わず、稔

実および不稔種子の割合は検討していないが、エノコログサおよびアキノエノ

コログサ間での不稔種子の形成率の差異が、種子の保菌率に影響を与えたのか

もしれない。 

イネいもち病菌の伝染環については、種子伝染以外にも以下の伝染経路が考

えられている。たとえば、イネいもち病菌が、土壌伝染性糸状菌で認められる

菌足(hyphopodia)を形成することによって根部感染し、さらに地上部に移行して

葉いもちを引き起こす可能性も報告されている(Sesma and Osbourn 2004)。また、

本菌が潜在感染した植物体の根部が、翌年の伝染源となっている可能性も示唆

されている(Valent 2004)。さらに、イネいもち病菌の枯死植物体上での腐生的増

殖が観察されており(小野・鈴木 1963)、その枯死植物体が越冬源としての役割

を果たしているのかもしれない。エノコロおよびアキノ菌も、イネいもち病菌

と同様に種子伝染以外の経路が存在する可能性も考えられる。一方、イネと、

エノコログサおよびアキノエノコログサの生育条件･環境の違いが本菌の越冬

様式に相違をもたらす可能性も考えられる。イネの場合は、室内で保存された

種子を畑状態の床土に播種し、高湿条件下で発芽・育成させた後、水田に移植
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し育成するという高生産率のシステムが完成されており、ほぼ完全に人間の管

理下に置かれている。一方、エノコログサおよびアキノエノコログサは、除草

などの人間による攪乱はあるものの、通年人間がその生育に関与することはほ

とんどない。したがって、イネのような栽培方法が単純化・システム化された

植物のいもち病菌と比較すると、エノコロおよびアキノ菌は多様な手段によっ

て越冬している可能性が高い。またこのことが、前章で述べたエノコロおよび

アキノ菌の集団構造の複雑さに寄与しているのかもしれない。 
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第5章 総合考察 

 

本研究では、野生植物を宿主とするいもち病菌、エノコロおよびアキノ菌につ

いて生態学的諸性質を調査し、得られた結果を既報のイネいもち病菌の知見と

比較し、宿主が野生植物および栽培植物であることの違いに起因する生態特性

の差異について検討を行った。先ず、第2章ではエノコロおよびアキノ菌の分類

学的位置付けに関する検討を行った。先行研究では、エノコロ菌については学

名等の分類学的検討がなされているものの、これら研究例で供試された菌株は

最多でも3に留まっている。エノコロ菌に加えアキノ菌についてもその分類学的

位置付けについて決定的な情報を得るには、これら菌の集団全体を網羅できる

菌株を供試して研究を行う必要があった。そのため、供試菌株としては両菌と

も日本各地の広域から採集された菌株をそれぞれ15(エノコロ菌)および13(アキ

ノ菌)と多数用いた。β-tublin遺伝子のPCR-RFLP分析ならびにscRFLPデータに基

づくクラスター解析により、エノコロおよびアキノ菌はともに、イネいもち病

菌およびアワいもち病菌と同じM. oryzaeに属することが明らかとなった。また、

両菌がアワにのみ病原性を示したこと、さらに、scRFLPデータから作成された

デンドログラム上においてアワ菌と同一のグループにまとめられたことから、

両菌がアワいもち病菌と同じSetaria pathotypeであることが明らかとなった。第3

章では、日本広域から採集されたエノコロおよびアキノ菌の菌株集団について、

DNAフィンガープリント分析によりリネージ構成の検討を行った。イネいもち

病菌では、これまで幾つかの地域や国で採集された菌株集団についてリネージ

構成が検討されている。その結果、これら集団は通常比較的少数のリネージが

分布する単純な集団構成を示すことが明かとなっている(Chen et al. 1995 ; Don et 

al. 1999a, b; Levy et al. 1993 ; Park et al. 2003, 2008 ; Roumen et al. 1997 ; Zeigler et 

al. 1995)。一方、エノコロおよびアキノ菌の集団中には多数のリネージが存在し、
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集団構成が遺伝的に複雑であることが示唆された。また、このような複雑性は

1m2あるいは50m2といった局所から採集された集団についても認められ、両菌ど

ちらについても、供試した菌株集団のほとんどにはリネージと考えられるグル

ープが2つ以上見出された。第4章では、エノコログサおよびアキノエノコログ

サの種子に感染したいもち病菌の野外における越冬を調査した。このような野

外における越冬の成否はイネいもち病菌では検討例が少なく、かつ、一般的に

はイネいもち病菌の野外での越冬は不可能とされている。本研究では採種した

種子に含まれる保菌種子から菌株を分離し、これら分離菌株をDNAフィンガー

プリント分析により追跡した。すなわち、種子を野外で放置し翌年生育した植

物個体に保菌種子と同様の菌株が感染しているかを検討した。その結果、エノ

コログサおよびアキノエノコログサの両方で、保菌種子から分離されたいもち

病菌と同一あるいは極めて類似したDNAフィンガープリントパターンを有する

菌株が翌年の罹病葉からも分離された。したがって、エノコロおよびアキノ菌

が保菌種子中で野外において越冬したと考えられた。 

本研究ではイネいもち病菌と生態特性を比較するためにエノコロおよびアキ

ノ菌を選んだが、この理由として、特に第3章の研究を行うに当たり、イネいも

ち病菌と同等の地理的な規模で菌株集団が採集できることにある。野生植物の

いもち病菌の発生頻度について検討例はないものの、これら菌は他の野生植物

の菌(例えばオヒシバいもち病菌)と比較して、経験的にではあるが発生頻度が高

いことが分っており、日本全体といった地理的範囲から菌株の採集を行うこと

が可能である。しかしながら、これら菌がイネいもち病菌と別種であれば、仮

に生態特性に差異が認められたとしても、宿主が野生および栽培植物である違

いを反映するものか、種の違いを反映するのか明確でなくなる。メヒシバいも

ち病菌も経験的に発生頻度が高いことが分っており、全国的な菌株の採集も可

能であるが、この点を鑑みて研究対象としなかった。すなわち、メヒシバいも
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ち病菌はイネいもち病菌と別種のM. griseaであるためである(Couch and Kohn 

2002)。また、これまでの研究から、アワ菌とイネ菌はM. oryzaeの種内でも特に

近縁であることが明かとなっている(Kato et al. 2000; Tosa et al. 1995; Kusaba et al. 

1999; Eto et al. 2001; Couch et al. 2005)。種々のイネ科植物から分離されたいもち

病菌をrDNAのITS領域の塩基配列データから系統樹を作成すると、イネ、アワ

およびPanicum bisulcatumから分離されたいもち病菌が、M. oryzaeのクラスター

の中でさらに単一のサブクラスターを形成することが明らかとなっている

(Kusaba et al. 1999)。また、レトロトランスポゾン由来の散在性反復配列MAGGY

の分布から、本配列はM. oryzae中、イネ、アワおよびP. bisulcatumから分離され

たいもち病菌のみに分布することが明らかとなり、これらいもち病菌が遺伝的

に近縁であることが示唆されていた(Kusaba et al. 1999; Tosa et al. 1995; Eto et al. 

2001)。また、近年、Couchら(2005)は、イネ、アワ、エノコログサ、サヤヌカグ

サ(Leersia hexandra)およびハイキビ(P. repens)などのいもち病菌について、複数

の遺伝子の塩基置換に基づく系統学的解析より、イネ、アワ、エノコログサ、

サヤヌカグサおよびハイキビのいもち病菌が同一のクラスターを形成すること

を示した。また、これらクラスターに属する菌株の祖先菌株はアワいもち病菌

であること、すなわち、アワいもち病菌がイネへと宿主移行(host shift)し、続い

てサヤヌカグサおよびハイキビへと移行したと報告した。 

このようにイネいもち病菌と同一種であり、かつ、イネいもち病菌に極めて

近縁なアワいもち病菌と同一pathotypeに類別されるエノコロおよびアキノ菌は

生態学的研究を行うに当たりイネいもち病菌の有効なモデルシステムとなり得

る。つまり、これら菌を用いてイネいもち病菌では実施不可能な実験系を構築

することも可能になると考えられる。たとえば、第4章で行った越冬に関する研

究もイネいもち病菌では実施が難しくなる。このような研究では本研究のよう

に菌株をDNAフィンガープリント分析等で識別し、それを年次にまたがり追跡
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調査することが必須となる。しかしながら、日本にはJL1および2の2つのリネー

ジが存在するが、現在の日本で発生しているイネいもち病菌はほとんどが同一

リネージ(JL1)に所属する菌株となっており、菌株が遺伝的に極めて類似してい

る(Tosa et al. 2004)。つまり、例えば、前年度と同じDNAフィンガープリントパ

ターン有する菌株が翌年に観察されても、それが越冬したものか、翌年新規に

感染した菌株かが判然としなくなる。また、稀なリネージ(JL2)や遺伝的に大き

く異なる菌株(例えば外国産の菌株)を人工接種しこれを追跡する手段も考えら

れるが、実験を実施する地域に外部から菌株を持ち込むことになり、倫理的な

問題を生じる。この点において、エノコロおよびアキノ菌は第3章で論じたよう

に、多数のリネージが存在し、菌株間の識別が容易に行える。また、栽培面積

が極めて限られているアワにのみ病原性を有することから考えると、人工接種

等で新規に菌株を導入しても倫理上の問題は回避できると考えられる。イネい

もち病菌では、近年、防除の切り札として異なる抵抗性遺伝子をセットでもっ

たマルチラインの栽培が提案されており(Nakajima et al. 1996a,b; 芦澤 2007; 石

崎ら 2005)、実際に新潟県では生産圃場で利用されている。その一方で、マルチ

ラインは全抵抗性遺伝子を回避するスーパーレースを生み出す危険性が指摘さ

れている。第2章の結果から、エノコロおよびアキノ菌はアワに対してはレース

分化が生じていることが予想された。もし、これら菌がエノコログサあるいは

アキノエノコログサに対してもレース分化が生じているのであれば、スーパー

レースの出現に関する検討などイネいもち病菌ではイネ栽培に支障が出る検討

も実施可能となると思われる。第3章で述べた、エノコロおよびアキノ菌のリネ

ージの多様性は宿主集団の抵抗性遺伝子型の多様性を反映しているとも考えら

れる。すなわち、宿主植物が除草を除き、ほぼ人為的な選択を受けていないこ

とから、抵抗性遺伝子を含めた多数の遺伝子座が集団中で多型を維持している

可能性が高い。このような状況であれば、宿主集団はいわば自然に形成された
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マルチラインのようなものであり、そこに分布するいもち病菌のレースやその

動態についての研究はスーパーレース出現の可能性を検討する新たな方法論と

なり得る。 

アワは栽培状況が主要穀物として経済的価値の高いイネと野生植物であるエ

ノコログサおよびアキノエノコログサの中間にあり、そのいもち病菌の生態、

特に集団のリネージ構成については興味がもたれる。エノコログサは、アワの

祖先種であり、また、アキノエノコログサは、エノコログサと、未知のSetaria

属植物との交雑種であると考えられている。また、アワおよびエノコログサの

種名については、アワの作物としての重要性より、アワをSetaria italica subsp. 

italica、エノコログサをS. italica subsp. viridisとされる場合もあれば、エノコログ

サがアワの祖先種であると考えられることから、エノコログサをS. viridis subsp. 

viridis、アワをS. viridis subsp. italicaとする場合もある (Dekker 2003)。このよう

に学名には混乱があるものの、両植物を同一種の異なる亜種とする見解が一般

的になっている。エノコログサ、アキノエノコログサそしてアワは基本的に自

殖性であるが、稀に種内および種間交雑が生じ、その結果生じた雑種が正常な

捻性を示すことが明らかとなっている(Dekker 2003)。さらに、ユーラシアにおい

て採集されたエノコログサとアワは、AFLP分析ならびにクラスター分析により

各集団が単独でクラスターを形成せず、両植物種間で遺伝的交流が頻繁に生じ

ていることが示唆されている(Le Thierryd’Ennequin et al. 2000)。また、アワ栽培

地域において、アワに似た大型の穂を持つエノコログサが、アワ畑の中で擬態

雑草として独自の適応を遂げていることが報告されている (佐々木･松山 1988)。

Katoら(2000)はM. oryzaeの寄生性分化、つまり、pathotypeの成立について以下の

ような仮説を提唱した。M. oryzaeは西アフリカで栽培化されたシコクビエいも

ち病菌を祖先とし、シコクビエの栽培がアジアに伝播するに従って東方に分布

域を拡大し、雑穀の一大起源地とされるインド亜大陸に到達したと考えられる。
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そして、シコクビエがインド亜大陸で半栽培化された他の雑穀と混殖栽培され

る過程で、シコクビエのいもち病菌もアワ等の雑穀に寄生性分化したと考えた。

その後、これら雑穀栽培がイネの起源地とされる中国の雲南地方に伝播する過

程で、これら雑穀の菌からイネいもち病菌が成立したと考えた。また、この仮

説は、アワいもち病菌をイネいもち病菌の直接の祖先とするCouchら(2005)の系

統解析によっても支持されている。もし、この仮説が正しいのであれば、エノ

コロおよびアキノ菌はアワいもち病菌を祖先として成立したと予想される。つ

まり、これらの野生植物の菌はエノコログサから栽培植物として成立したアワ

に最初は感染していたのものであり、その後アワの起源地あるいはアワの伝播

過程において、エノコログサあるいはアキノエノコログサへと宿主範囲を拡張

したのかもしれない。上述のように少なくとも、エノコログサとアワについて

は遺伝的に明確な分化は無いものと予想される。このような状況はアワからエ

ノコログサへの伝染を容易にしたと考えられる。さらに、本研究の結果からエ

ノコロおよびアキノ菌はアワに対して病原性を示すことが明かとなった。各菌

の宿主範囲についてはさらなる検討が必要であるが、現在の生態系においても、

アワ、エノコログサおよびアキノエノコログサ間でいもち病菌は移行を繰返し

ているのかもしれない。アワは雑穀であり、日本では栽培される地域が限られ

ていることからいもち病菌の採集も困難となる。そのため、本研究ではアワい

もち病菌は第2章の分類学的検討において少数菌株のみ供試するに留まった。し

かしながら、アジアの諸外国、特にインドではアワの栽培が現在においても盛

んに行われており、そのいもち病菌も問題となっている (Karthikeyan and 

Gnanamanickam 2008a, b)。本研究のさらなる展開には、このような地域からのア

ワいもち病菌の採集、そして、同地におけるエノコロおよびアキノ菌集団との

リネージ構成の比較が必要になるであろう。 

本研究の結果から、エノコログサおよびアキノエノコログサに種子感染したい
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もち病菌が野外で越冬することが強く示唆された。エノコログサおよびアキノ

エノコログサの種子は、同一植物体由来であっても休眠の程度が異なり、それ

ら種子の発芽が斉一でない。また、種子は休眠性により、土壌中において数十

年間発芽力を失わないと報告されている(Dekker 2003)。このため、農耕地などの

両植物種の生育地では、それらの種子が次々と土壌中に蓄積され、埋土種子集

団(soil seed bank)を形成する(根本 2006; Dekker 2003)。この埋土種子集団の形成

によって、種子は空間的および時間的に散布されることになり、その結果、エ

ノコログサおよびアキノエノコログサが、今日世界的な分布に成功したものと

考えられている(Dekker 2003)。また、これら植物の種子に感染するいもち病菌も、

以上のような野生植物の生存戦略をうまく利用している可能性も考えられる。

すなわち、あるいもち病菌が感染した種子が土壌中に蓄積され、それらが不斉

一的に発芽し生育することによって、感染したいもち病菌も空間的・時間的に

分布域を拡大することが可能になると考えられる。先の研究で、2ヵ年にわたり

同一圃場で採集されたエノコロおよびアキノ菌の集団構造についてMGR586 

DNAフィンガープリント分析により検討した結果、両年に認められるハプロタ

イプのほかに、各年に特異的なハプロタイプが検出された(山頭 2006)。これは、

両菌が感染した種子の発芽の不斉一性によるものかもしれない。また、局所に

おいて採集されたエノコロおよびアキノ菌集団が、複雑なリネージ構成を示す

ことが明らかとなったが、このことは、さまざまな菌株に感染した種子が土壌

中に蓄えられていたことによるものかもしれない。この仮説を検証するには、

種子感染したいもち病菌の土壌中における寿命の長さを検討することが必要と

なるであろう。また、日本広域で採集されたエノコロおよびアキノ菌について

クラスター分析を行った結果、菌株の地理的由来に関連するクラスターが認め

られなかった。これは、エノコログサおよびアキノエノコログサ種子がいもち

病菌の運搬媒体となって各地へ拡散している結果によるものかもしれない。し
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かし、イネなどの栽培植物の種子は人間により各地へ拡散していることは自明

の理であるが、エノコログサおよびアキノエノコログサは、野生植物であり、

分布域の拡大様式が明らかとなっていない。そのため、両植物のいもち病菌に

ついても長距離伝播のメカニズムを今後解明する必要がある。 

エノコロおよびアキノ菌が野外での越冬が可能であれば、分類学的に近縁な

イネいもち病菌についても野外での越冬は可能であると予想される。従来の見

解の通りイネいもち病菌の野外での越冬が不可能であるとすれば、これは水田

で行うイネ栽培の特徴である可能性もある。すなわち、収穫後、自然落下した

保菌種子のいもち病菌は翌年の苗移植前の水田の灌水により死滅するのかもし

れない。一方、野生植物のいもち病菌とイネいもち病菌の間で越冬能に遺伝的

差異がある可能性も考えられる。つまり、種子保存の必要性からイネいもち病

菌は乾燥条件下である室内で冬場確実に越冬できる。このような状況が、イネ

が栽培化された当時から現在まで続いたため、イネいもち病菌では越冬能を低

下させる変異が生じたのかも知れない。本研究が契機となり、イネいもち病菌

についても野外での越冬に関して研究が進められることが期待される。また、

その成果は本菌の防除といった実用面のみでなく、越冬能に関与する遺伝子の

解明といった新規研究分野の展開を生み出す潜在的可能性も秘めている。今後

の研究の発展が期待される。 
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要旨 

 

 野生 Setaria属植物のいもち病菌である、エノコログサとアキノエノコログサ

いもち病菌(以下, エノコロおよびアキノ菌)の日本産菌株について、分類学的位

置付け、集団構造および種子感染による越冬の成否を検討した。また、得られ

た結果を既報のイネいもち病菌のものと比較し、生態特性の差異を検討した。 

 日本各地で採集されたエノコロおよびアキノ菌計 28菌株について分類学的位

置付けを DNA 解析および病原性検定に基づき検討した。β-tublin 遺伝子の

PCR-RFLP分析により、全供試菌株から Magnaporthe oryzaeの同定基準とされる

切断断片パターンが検出された。また、種々のイネ科植物に対する病原性検定

では、両菌はアワいもち病菌と同じくアワにのみ病原性を示した。さらに、各

種シングルコピーDNA配列をプローブとした RFLPデータから構築されたデン

ドログラム上で、エノコロおよびアキノ菌とアワいもち病菌は単一のサブクラ

スターを M. oryzae特異的クラスター中に形成した。これらより、両菌はイネい

もち病菌と同一種 M. oryzaeの Setaria pathotypeに属すると考えられた。 

 日本の広域から採集されたエノコロおよびアキノ菌各 15菌株を散在性反復配

列 MGR586および MAGGYをプローブとした DNAフィンガープリント分析に

供試した。DNAフィンガープリントパターンの類縁度が 70％以下となる菌株の

組み合わせを異なるリネージとしたところ、少なくともエノコロ菌では 13、ア

キノ菌では 8 つのリネージが見出された。先に報告された世界各地のイネいも

ち病菌集団におけるリネージ数は 2～10 であり、両菌集団のリネージ構成はイ

ネいもち病菌と比較して複雑であることが示唆された。また、1 ㎡または 50 ㎡

区画から採集された 16の菌株集団をMGR586-DNA フィンガープリント分析に

供試し、両菌の局所集団のリネージ構造を検討した。上記と同様の基準でリネ

ージを識別したところ、ほぼ全集団に 2 つ以上のリネージが認められた。よっ
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て、両菌集団のリネージ構成は局所においても複雑であると考えられた。 

 2006 年 9 月に、佐賀大学実験圃場で育成したエノコログサおよびアキノエノ

コログサから種子を採集し、同年 10月に佐賀県内 3地点の露地に播種した。ま

た、2007 年 7 月に播種した種子に由来する植物体からいもち罹病葉を各地点で

採集した。そして、2006年の採集種子に含まれていた保菌種子および 2007年の

罹病葉からいもち病菌株を分離し、MGR586-DNAフィンガープリント分析に供

試した。その結果、保菌種子および罹病葉からの分離菌株のほとんどが同一あ

るいはDNAフィンガープリントパターンが極めて類似したハプロタイプに属し

ていた。したがって、イネいもち病菌では不可能とされてきた野外における越

冬が、エノコロおよびアキノ菌では可能であることが示唆された。 



 

 92

Abstract 

 

Pyricularia isolates from wild foxtails in Japan, green foxtail (Setaria viridis) and 

giant foxtail (S. faberii), were examined on their taxonomic status, population structures 

and winter survival.  

A total of 28 Pyricularia isolates from the wild foxtails was collected from various 

locations in Japan and taxonomically characterized by DNA analyses and pathogenicity 

assays. A diagnostic polymerase chain reaction-restriction fragment length 

polymorphism (PCR-RFLP) phenotype of M. oryzae was detected in the beta-tubulin 

genomic region in all the wild foxtail isolates used. Host ranges of the wild foxtail 

isolates inferred from the pathogenicity assays were similar to those of isolates from 

foxtail millet (S. italica). The 28 wild foxtail isolates formed a subcluster with foxtail 

millet isolates within specific cluster in the dendrogram constructed from RFLP analysis 

using single-copy sequences as probes. These results indicated that Pyricularia isolates 

from the wild foxtails could be classified into the Setaria pathotype of M. oryzae.  

As representatives of macrogeographic population, 15 isolates from green foxtail 

and 15 isolates from giant foxtail were collected from various locations in Japan and 

subjected to DNA fingerprint analyses with the transposable elements MGR586 and 

MAGGY as probes. If lineages are arbitrarily established based on greater than 70% 

DNA fingerprint similarities in isolates, at least 13 and 8 lineages were detected in the 

green foxtail and the giant foxtail pathogen population, respectively. The numbers of the 

putative lineages in the wild foxtail pathogen populations were higher than those 

reported in the rice blast pathogen populations from several countries or regions, in 

which isolates were sorted into 2 to 10 lineages. MGR586-DNA fingerprint variations 

of the wild foxtail pathogens were also examined in 16 microgeographic populations 
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collected from a 1 m2 or 50 m2 area. If lineages were arbitrarily established based on the 

above criterion, almost of the 16 populations contained more than two lineages. These 

results suggested that M. oryzae isolates from the green foxtail and giant foxtail in Japan 

possessed a complex lineage structure, even at the microgeographic scales.  

Seeds including those infected with M. oryzae were collected from both of the wild 

foxtails growing at the experimental field in Saga University in Saga prefecture on 

August to September, 2006. These seeds were sown on soil surface at three fields in 

Saga prefecture on October, 2006. On July, 2007, leaves with blast lesion were collected 

from plants generated from the seeds at these fields. M. oryzae isolates were collected 

from the infected seeds and the infected leaves and subjected to MGR586-DNA 

fingerprint analyses. For each of the wild foxtails, the majority of the isolates from the 

infected seeds and the infected leaves could be sorted into an identical haplotype or 

lineage based on the DNA fingerprint analyses. These results suggest that the wild 

foxtail pathogens can survive during the winter season in natural condition where rice 

blast pathogen is supposed to be extinguished.  

 


