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第IV章 イネいもち病菌の品種特異性分化

前章において， イネいもち病菌のイネ判別品種に対する非病原性の遺伝的機構が明らかとなった。

本章では， イネいもち病判別品種を交配しF2及び、F)集団のイネいもち病菌に対する反応を調べ「遺伝

子対遺伝子」説がイ不とイネいもち病菌の聞に成立するか否か検討し， 次にイネ品種の抵抗性遺伝子

とそれに対応するイネいもち病菌の非病原性遺伝子の分析を通じ， イネいもち病菌品種特異性の分化

を明らかにした。

材料お よ び方法

(1)供試イネ品種・系統及びイネ品種・系統の交配

イネ品種・系統として， 新2号， 愛知旭， 藤坂5号， クサブエ， 関東51号， ツユアケ， フクニシ

キ， ヤシロモチ， PiNo.4， とりで1号， K60， BL1，  K59およびAK系統を供試した。 AK 系統の遺伝

子型は+， それ以外の判別品種の遺伝子型は表III -8に示した。 各々いもち病抵抗性遺伝子をもっ判別

品種及び抵抗性遺伝子を持たないAK系統を表N・1の組合せで交配した。 交配は温湯除雄法により行

いF1種子を得た。 Flイネ苗に表N-1に示したいもち病菌を噴霧接種し， 抵抗性であることを確認後，

育成しF2種子を得た。 さらにF 2を自殖させF) を得た。

(2)供試菌株

表N・1に示したイネいもち病菌合計14菌系を供試した。 研54-20は， 清沢らによりいもち病真性抵

抗性遺伝子の同定 に用いられてきた菌系である。 また， 九77-07Aは真性抵抗性遺伝子Pishの同定に使

われた
1
6)0 PH77・89-1は， Pik-sの同定のために供試した。 CHNOS32-2-4， CHNOS37-1-1， CHNOS59・9・

1， CHNOS60-2・3は交配稔性をもっ中国産イネいもち病菌菌系， また， 4桁の数字で始まる7菌系は，

イネいもち病菌相互交配から得たF1菌系である。 F1菌系名の最初の数字は交配番号を示し， 2145， 

2151および3986を付した菌系はそれぞれCHNOS37-1-1 X CHNOS12-2-1. CHNOS37-1・1X CHNOS32-2-

4およびCHNOS60-2-3 X 2145-R・57の交配後代系統である。

(3)接種法および病斑型の検定法

イネF2の接種では各系統約50"'-'500個体， イネF)では各系統20個体のイネ苗を供試した。 4葉期の

イネF2及び、F)苗にいもち病菌胞子懸濁液を噴霧接種した。 同時に接種した交配親イネ品種・系統の病

斑型を基準にしてF2及びF)系統の抵抗性及び感受性を判定した。 接種法の詳細及び病斑型の検定は，

第田章第1節に記載した方法で行った。

実験結果

(1)判別品種「新2号」の抵抗性の遺伝子分析とそれに作用する非病原性遺伝子

新2号は， 高度抵抗 性のPik-S
)2

)， 褐点型からやや進展したbg型病斑(R"'-'M)を示す中度抵抗
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表N・1. イネ判別品種相互及びAK系統との交配民のいもち病菌に対する反応

供 試

交配組合せ いもち病菌菌系
愛知旭×新2号 CHNOS37-1-1 

PkHyu7
7
7 

7-07A 7-89-1 
AKX新2号 PH77-89-1 

CHNOS60-2-3 
3k9 y8u6

7
-
7
R 
-07A -2 

3986-R-3 
新2号×クサブエ CHNOS37-1-1 

Ken54-20 
kPHyu7

7
7

78・09
7
-A1 

愛知旭×藤坂5号 CHNOS59-9-1 
AKXクサブエ CHNOS60-2-3 

3986-R-2 
Ken54-20 

AKX関東51号 Ken54-20 
CHNOS60-2-3 

3986-R-2 
愛知旭×ツユアケ kCHyuN

7
O
7-

S
0
6
7
0A 3-3 

CHNOS32-2-4 
AKXツユアケ Ken54-20 

CHNOS60-2-3 
3986-R-2 

愛知旭×ヤシロモチ Ken54-20 
CHNOS32-2-4 

2145-R-57 
AKXヤシロモチ Ken54-20 

2145-R-57 
愛知旭×とりで1号 Ken54-20 

CHNOS37-1-1 
CHNOS32-2-4 
kPHyu7

7
7

78・09
7
-A1 

2151-R-8 
2151-R-10 
2151-R-11 
2151-R-17 

AKXK60 Ken54-20 
CHNOS60-2・3

3986-R帽2
AKXK59 Ken54-20 

CHNOS37-1-1 
CHNOS60-2-3 

R:抵抗性、 S:権病性

F2個体数

R S 
73 22 
68 24 
48 4 

106 8 
108 6 

84 29 
171 57 

71 29 
277 。

125 37 
256 。

95 。

78 29 
110 9 

95 25 
94 27 
46 13 
46 12 
45 14 

211 77 
221 60 

78 31 
37 17 
41 11 
44 15 

369 159 
112 34 

87 31 
87 31 
97 23 

157 43 
148 43 
178 36 

90 8 
72 18 
99 13 

114 4 
31 7 
55 2 
84 25 

383 5 
445 31 

75 30 
60 34 
76 7 
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期待比

(R: S) 
3:1 
3:1 

15:1 
15:1 
15:1 

3:1 
3:1 
3:1 
1:0 
3:1 
1:0 
1:0 
3:1 

15:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 
3:1 

15:1 
3:1 
3:1 

15:1 
3:1 

15:1 
3:1 

63:1 
15:1 

3:1 
3:1 

15:1 

χ
2 

0.17 
0.06 
0.18 
0.11 
0.19 
0.03 
0.00 
0.85 

0.40 

0.25 
0.35 
1.11 
0.47 
0.28 
0.57 
0.05 
0.46 
1.99 
0.69 
1.21 
0.41 
0.01 
7.36村
0.23 
0.10 
0.10 
2.18 
1.31 
0.63 
7.63** 
0.61 
1.20 

10.71 *本
1.65 
0.88 
0.73 
0.25 
0.19 
0.06 
0.71 
6.26* 
0.68 

確率

0.68 
0.81 
0.67 
0.73 
0.66 
0.87 
1.00 
0.36 

0.53 

0.62 
0.55 
0.29 
0.50 
0.60 
0.45 
0.82 
0.50 
0.16 
0.41 
0.27 
0.52 
0.94 
0.01 
0.63 
0.75 
0.75 
0.14 
0.25 
0.43 
0.01 
0.43 
0.27 
0.00 
0.20 
0.35 
0.39 
0.62 
0.66 
0.81 
0.40 
0.01 
0.41 



性の Pish'6)の作用力の異なる2個の い も ち 病抵 抗性 遺伝 子をもつ こと が知ら れ てい る。 ある

菌系が新2号に非病原性でも， 新2号の有するどちらの抵抗性遺伝子に菌系の非病原性遺伝子が作用

しているか不明なため， いもち病菌の非病原性遺伝子型を決定するととができない。 そとで2つ の

抵抗性遺 伝 子 を判別 す るた めに 品種 と 菌 系の 双 方 か ら解析を行っ た 。 いもち病菌の遺伝子

型を決定するためには， まず、Pik-s， Pishをそれぞれ 単独にもつイネ系統を選ぶ必要がある。 両抵抗

性遺伝子は発現する病斑型が異なることを利用し， 愛知旭×新2号のF3集団にいもち病菌九77・07Aお

よびPH77-89・1を接種しPik-sを単独にもつイネ系統 [Pish+ /Pish +， Pik-s/Pikづ]として4系統を得た(表N

・2)。 また， Pishを単独にもつ系統[Pish/Pish， Pik-s + /Pik-s十]を選ぶため， 表N-2の菌系九77-07A及

びPH77-89-1の双方に抵抗性であった22F3集団に， 後で記述する菌系CHNOS60-2-3X 2145・R-57のF，菌

群のうちイネ品種新2号に抵抗性反応を示した20F，菌系を接種した。 イネ22F3集団の遺伝子型は[Pi

sh/Pi sh， Pi k-s/Pi k-s] ， [Pi sh/Pi sh， Pi k-s/Pi k-s +] ， [Pi sh/Pi sh， Pi k-s + /Pi k-s +]， イネいもち病菌20F，菌系

の遺伝子型はμv-ks， Av-sh]， μv-ks， Aν-sh +]， μv-ks + ，  Av-sh]となる。 このうちpi shを単独にもつ[Pi

sh/Pi sh， Pi k-s + /Pi kイ]集団は高度抵抗性のpi k-sが作用しないので中度抵抗性を示し， かつ， その反

応には分離がみられないはずである。 これらに該当するイネF3集団としてAA/S2F3-3， AA/S2F 3-10が 得

られた(表N-3)0 Pi k-s， Pi shの一方のみを持つように作出したイネ系統によりいもち病菌の4つ

の遺伝子型μv-ks， Aν-sh ]， μv-ks， Av-sh +] ， μν-ks + ，  Av-sh]， [Av-ks + ，  Aν--sh +]を区別できた(表N・4)。 遺

伝子型μv-ks， Av-sh]， μv-ks， Av-sh +]菌系による病斑型0は， pi k-sによる高度抵抗性により病斑を形

成しない。 遺伝子型μν-ks+， Av-sh]菌系による病斑型2はpi shによる中度抵抗性でbg型病斑を形成す

る。 遺伝子型μv-ks+， Aν--sh +]菌系による病斑型5は， 両方の抵抗性遺伝子が作用しない場合で， 感受

性の病斑である。

研54・20， 九77-07A， PH77・89・1， CHNOS37-1-1， CHNOS60-2-3， 3986・R-2及び3986-R-3の7菌系を

新2号， 愛知旭， クサブエ及びAKに 接種したととろ， 新2号が研54・20以外の菌系に， クサブエがす

べての菌系にほ抗性を示したのに対し， 愛知旭， AKはすべての菌系に感受性を示した。 愛知旭×新

2号のF')�こ対する抵抗性個体と感受性個体の比は， CHNOS37-1-1 および九77-07Aに対して3 : 1， 

PH77・89・1に対してお: 1に適合していた(表N司1)0 AKX新2号のFヲにおける抵抗性個体と感受性

個体の比は， 九77-07A， 3986・R・2および3986-R-3に対して3 : 1， PH77・89・1およびCHNOS60-2-3 に

対して15: 1に適合していた。 新2号×クサブエのRにおいては， 研54・20に対して抵抗性個体と感

受性個体の比は， 3 : 1であったが， CHNOS37-1・1， 九77-07AおよびPH77・89・1に対しては感受性個

体が認められなかった。

つぎに， 愛知旭×新2号， AKX新2号， 新2号×クサブエのF2系統を白殖してF3系統を得た。

CHNQS37・1-1および九77-07Aに対する愛知旭×新2号の90F3集団の反応は， いず、れのF3集団おいても

同じであり， 抵抗性， 抵抗性と感受性の分離および感受性の各集団数は， 22， 45， 23となり， その比

は1 : 2 : 1に適合していた(表N・2)。 このことからCHNOS37-1-1は新2号がもっ抵抗性遺伝子pi

ー119-



愛知旭×新2号PH77・89-1及びCHNOS37-1-1に対するイネ品種，いもち病菌菌系、 九77・07A、
のF3系統の抵抗性の分離

表N-2.

F3系統数

CHNOS37-1-1 

分離

PH77-89-1(Aいお)

分離

九77-07A

(Av-sh) 
合計感受性抵抗性合計感受性抵抗性

3:1 (3:1) (15:1) 

22 。。22 22 。。。22 抵抗性

45 。45 。45 。22 10 13 分離(3:1)

t
C
N
H
，
 

23 23 。。23 7 。12 4 感受性

90 23 45 22 90 7 22 22 39 合計

*九77-07A(Av-sh)により分別された抵抗性系統群， 分離系統群， 感受性系統群



表N-3. イネいもち病菌CIDぜOS 60・2-3 X 2145・R・57のFl菌系に対する愛知旭×新2号のF3系統の抵抗性反応による遺伝子型pi k-s+ / pi k-s +， 日f sh / Pi shのイネF3系
統および、遺伝子型Aν-ks+， Av-shのイネいもち病菌F1菌系の選抜

病 斑 型
愛知旭×新2号 イネいもち病菌CHNOS 60-2-3 X 2145・R・57のFl菌系(3986・)

F3イネ系統
ANS2F3- 1-1 2-1 4-1 R-1 R-2 R-3 R-5 R-7 R-8 R-9 

1 。 0/2 0/2 。 0/4 2 2 0/2 0/2 2 
2 。 。 。 。 。 2 2 。 。 2 
3 2 2 2 5 5 2 2 2 2 2 
8 0/2 0/2 0/2 。 0/5 2 2 0/2 0/2 2 

10 2 2 2 4 4 2 2 2 2 2 
12 。 。 。 。 。 1 2 。 。 2 
23 。 。 0/2 0/4 。 1 。 0/2 0/2 1 
24 0/2 0/2 0/2 0/4 0/4 1 2 。 0/2 2 
30 。 。 。 。 。 2 2 。 。 2 

33 。 。 。 。 。 2 2 。 。 2 
34 。 。 。 。 。 2 。 。 。 2 
35 。 。 。 。 。 2 2 。 。 2 
40 。 。 。 。 。 1 2 。 。 2 
49 。 。 。 。 。 。 。 。 。 。

50 0/2 0/2 0/2 0/5 0/4 1 。 0/1 0/2 。
51 。 。 。 。 。 2 2 。 。 。
56 0/2 0/2 0/2 0/5 。 2 2 0/1 0/2 2 
59 0/2 0/2 0/2 G 0/4 2 2 0/2 0/2 2 

/は個体毎に病斑型が分離することを示す。
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表N-4. イネいもち病非病原性遺伝子Aν-ks， Aν-shといもち病抵抗性遺伝子の
組合せによる病斑型

イネ遺伝子型

( Pi) 

k-s/k-s， +/+ 

+/+， sh/sh 

イネいもち病菌遺伝子型 (Aり

ks，sh 

o 

2 

ks， + 

。

5 
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shに作用する非病原性遺伝子Av-shをもつことが明らかになった。 九77-07Aに対して抵抗性を示した

22F3集団はすべて， PH77・89-1に対してもほ抗性であったことからPH77-89・1はAν-shを併せもっと推

定された(表N-2)。 第3章においてCHNOS 60-2-3は新2号に対して， 2個の主動遺伝子をもつこ

とを明らかにした(表E・9)0 CHNOS60-2-3 X 2145-R-57のF，菌群から1個の主動遺伝子をもっ菌系，

3986-R-2および3986-R・3を選び(表N-1) 九77-07A. PH77-89・1， CHNOS 60-2-3とともにAKX新2

号のF320集団に接種した。 その結果， 3986・R-3�こ対する20F3集団の反応はpi shの同定に供試された九

77・07Aに対する20F3集団の反応と， またCHNOS 60-2-3に対する20F3集団の反応はPH77-89-1に対する

反応と同じであった(表N-5) 0 PH77 -89・1は品種 に対 す る 反 応 が清沢に より pi k-sの同 定に用

いられた 研Ph -0 3菌系 と 同 じ で あ る (結果省略)ことからpi k-sに対 する 非病 原性遺伝 子を

有してい る。 以上のことから， 3986-R-3にAぃsh， 3986-R-2�こAv-ks， CHNOS 60・2・引こAv-shおよび

Av-ksの非病原性遺伝子の存在が明らかになった。 新2号×クサフ、エの30F3集団は， 九77-07A，

CHNOS37-1-1およびPH77-89-1に対し， すべて同じ反応を示した(表N・6)。 とのことからクサブエ

に丹shの存在が確認された。

(2)判別品種「愛知旭Jの抵抗性の遺伝子分析とそれに作用する非病原性遺伝子

イネいもち病菌CHNOS59・9-1を愛知旭， 藤坂5号及び愛知旭×藤坂5号のFヲに接種したところ，

愛知旭が抵抗性を示したのに対し， 藤坂5号は感受性を示した。 愛知旭×藤坂5号の民における抵抗

性個体と感受性個体は78 : 29となり3:1の分離比に適合したことから愛知旭に1因子の抵抗性遺伝子

の存在が示された(表N・1)。 第3章において， CHNOS59・9・1に愛知旭の抵抗性に作用する1個の

主動遺伝子が同定された(交配番号4000及び4013， 表E・12)が， とれは非病原性遺伝子Av-aである

可能性が高い。

(3)判別品種「クサブエ」及び「関東日号」の抵抗性の遺伝子分析とそれに作用する非病原性遺伝

子

研54・20， 3986-R・2およびCHNOS60-2-3の3菌系をクサフエ， 関東51号， AKに接種したところ， ク

サブエ， 関東51号がすべての菌系に抵抗性を示したのに対し， AKはすべての菌系に感受性を示した。

AKXクサブエのF2における抵抗性個体と感受性個体の比は， 研54・20及び3986-R-2に対し3:1，

CHNOS60・2-3に対しては15:1， AKX関東51号のF2は， いずれの菌系に対しても3:1に適合していた

(表N-l )。 次に， 愛知旭×クサブエのF3に研54-20及びCHNOS37-1-1， A K Xクサブエおよび

AKx関東51号のF)に研54-20， CHNOS60-2-3及び3986・R・2を接種した。 愛知旭×クサブエにおいて

研54・20に感受性の11F)集団は， CHNOS37-1-1に対して， 抵抗性， 抵抗性と感受性の分離， 感受性が

各々4， 6， 1となった(表N・7)。 このことから研54・20とCHNOS37-1-1に対するクサブエの抵抗性

は. 異なる遺伝子により支配されていると考えられた。 AKXクサフエの各F)集団に対する研54-20

と3986・R-2の反応は同じであったが， CHNOS60・2-3に対しては異なり， 研54・20に低抗性のF3集団は

すべてCHNOS60・2-3に対し抵抗性であった(表N-8)。 また， 新2号×クサブ、エのF3集団は九77-07A
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AKX新2号のF3系統の3986・R・2及び3986-R・3に対するイネ品種，CHNOS37-1・1，PH77-89-1， 九77・07A，いもち病菌菌系，
抵抗性の分離

表N-5.

F3系統数

3986・R-3(Av-sh)

分離

3986-R-2(Aν-ks) 

分離
感受性

(3:1) 

CHNOS60-2-3 PH77-89-1(Av-ks) 

分離

九77-07A

分離
抵抗性

(15:1) (3:1) 

し4v-sh)
合計感受性抵抗性合計抵抗性感受性合計斗

ー
==
ロ

ム
口感受性抵抗性

(3:1) (15:1) (3:1) 

6 。。6 6 3 1 2 6 。。。6 6 。。。6 ほ抗性

11 。11 。11 3 5 3 11 。3 5 3 11 。3 5 3 分離(3:1)

3 3 。。3 1 1 1 3 1 1 。1 3 1 1 。1 感受性
，
寸
N
H
，

20 

りL77・07A(Av-sh)により分別された抵抗性系統群， 分離系統群， 感受性系統群

3 11 6 20 7 7 6 20 1 4 5 10 20 1 4 5 10 合計



PH77・89-1及びCHNOS37-1-1に対するイネ品種、 新2号×クサブいもち病菌菌系、 九77-07A、
エのF3系統の抵抗性の分離

表N-6.

F)系統数

CHNOS37・1-1(Av-sh)

感受性

Aν-sh) 

感受性

PH77-89-1(Aν-ks 

分離

)L 77-07A 
JT
 

==ロ
ム
ロ分離抵抗性ヰー

==ロ
ム
ロ抵抗性(Aν-sh) 

30 。。30 30 。。30 仲エ抗低

。

。

。

。

。

。

。

。

。

。

。

。

。

。

。

。

分離

剣
一

計

成心

ム
l

t
mu
N
H
i
 

30 

*九77-07A(Av-sh)により分別された抵抗性系統群， 分離系統群， 感受性系統群

。。90 30 。。30 



表N-7. いもち病菌菌系、 研54・20及びCHNOS37-1-1に対する
イネ品種、 愛知旭×新2号のF3系統の抵抗性の分離

F3系統数

研54・20 CHNOS37-1-1(Aν-sh) 

し4v-k) 抵抗性 分離 感受性 合計

抵抗性 。 6 4 10 

分離 5 10 1 16 

感受性 4 6 1 11 

合計 9 22 6 37 

*研54-20(Aν-k)により分別された抵抗性系統群， 分離系統群， 感受性系統群
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AKXクサフ、エのF3CHNOS60・2-3及び3986・R-2に対するイネ品種、いもち病菌菌系、 研54-20、
系統の抵抗性の分離

表N-8.

F)系統数

3986-R-2 

分離

3:1 

CHNOS60・2-3(Av-ks ) 石汗54之O

合計感受性抵抗性合計感受性
分離

(15:1) (3:1) 
低抗性

(Aν-k) 

12 。。12 12 。。。12 低抗性

14 。14 。14 。6 4 4 分離(3:1)

14 14 。。14 3 4 。7 感受性

E
ト
N
H
，

40 

*研54-20(Av-k)により分別された抵抗性系統群， 分離系統群， 感受性系統群

23 45 22 40 3 10 4 23 合計



及びCHNOS37-1・1にすべて抵抗性であったことから， 九77-07A及びCHNOS37-1-1の非病原性遺伝子

は， クサブエと新2号の共通の抵抗性遺伝子に作用していた(結果省略)。 さらに， 研54-20，

σ到OS60-2-3および3986-R-2に対するAKX関東51号のFJの反応は， すべて同じであった(結果省

略)。 一方， 第3章における菌系 の遺伝子分析からクサブエに対し， CHNOS37-1-1は1因子，

CHNOS60・2・3は2因子の非病原性遺伝子をもつことを示した(表皿ー14)。 新2号およびクサブエは，

当初同定されたpi k-sおよびPikの他にともにpi shをもっとと16)が知られており CHNOS37・1・1のクサ

ブエに対する非病原性遺伝子は， 研54-20のもつAv-kではなくAv-shであると考えられる。 3986-R・2の

非病原性遺伝子は研54-20と同じAv-k， また， CHNOS60-2・3 は2個の非病原性因子が関与しており，

ひとつは研54・20および3986-R-2と同じAv-kであると考えられた。

以上のことから， クサフエに抵抗性遺伝子PikおよびR・sh， 関東日号にPikの存在が確認され， 菌

系においては， CHNOS 60-2・3�こAv-kおよびAv-sh， 3986・R・2�こAv-kの非病原性遺伝子の存在が明らか

になった。

(4)判別品種「ツユアケ」の抵抗性の遺伝子分析とそれに作用する非病原性遺伝子

研54-20， 九77-07 A， 3986-R-2， CHNOS32-2-4およびCHNOS60-2-3 の5菌系を愛知旭， ツユアケ，

AKに接種したところ， ツユアケがすべての菌系に抵抗性を示したのに対し， AKおよび愛知旭はすべ

ての菌系に感受性を示した。 愛知旭×ツユアケのFヲ集団は， 九77-07A， CHNOS32-2-4及びCHNOS60・

2-3に対し， 抵抗性， 感受性個体の比が3:1に適合した。 AKXツユアケのF2集団は研54-20，

CHNOS60-2-3及び3986-R引之対し抵抗性 感受性個体の比が3:1に適合した(表N-1)。 愛知旭×ツ

ユアケ49FJ集団は， 研54-20， CHNOS60・2・3及び3986-R-2に対して抵抗性， 抵抗性/感受性の分離， 感

受性がそれぞれ14， 17， 18系統と同じ反応を示した(結果省略)。 また， AKXツユアケ30FJ集団に，

研54・20， CHNOS32・2-4， CHNOS60・2・3及び3986・R・2を接種した。 この場合， CHNOS32-2-4に対する

抵抗性の病斑型は研54・20が0-1であるのに対し0-3と1'"'-'2ランク擢病的であったが， 各々のFJ集団に

対する抵抗性， 感受性の反応は一致した(表IV-9)。 以上の結果から， ツユアケに研54-20，

CHNOS32-2-4及びCHNOS60-2・3. 3986-R-2に対する共通した1因子の抵抗性遺伝子がみられた。 一方，

第3章における菌系の遺伝子分析からツユアケに対し， CHNOS32-2-4は1因子の非病原性遺伝子を

もっととを示した(表皿-15)。 これらのことからCHNOS32-2-4， CHNOS60-2-3 及び3986・R・2のツユ

アケに対する非病原性を支配する遺伝子は， 研54-20と同一であり， pi k-mに対応するAνーかzと考えら

れた。

(5)判別品種「ヤシロモチ」の抵抗性の遺伝子分析とそれに作用する非病原性遺伝子

研54-20， CHNOS32-2-4および2145-R-57 の3菌系を愛知姐， ヤシロモチ， AKに接種したところ，

ヤシロモチがすべての菌系に抵抗性を示したのに対し， AKおよび愛知旭はすべての菌系に感受性を

ポした。 愛知旭×ヤシロモチのF2集団は， 研54・20及びCHNOS32-2-4に対し， 抵抗性個体， 感受性個

体の比が3:1， AK XヤシロモチのF2集団は研54・20及び2145・R・57に対し同じく3:1に適合した(表IV-

-128-



AKXツユアケのF3系統の抵抗CHNOS60ふ3及び3986-R-2に対するイネ品種、CHNOS32-2-4、いもち病菌菌系、 研54-20、
性の分離

表N-9.

F3系統数

3986-R-2 CHNOS60-2-3 CHNOS32-2-4 研54-20

合計感受性分離抵抗性合計感受性分離抵抗性合計感受性分離抵抗性し4v-km)

9 。。9 9 。。9 9 。。9 抵抗性

18 。18 。18 。18 。18 。18 。分離

3 3 。。3 3 。。3 3 。。感受性

30 3 18 9 30 3 18 9 30 3 18 9 合計

t
Aい
N
H
t

*研54-20(Aνー伽)により分別された抵抗性系統群， 分離系統群， 感受性系統群



1 )。 また， 愛知旭×ヤシロモチF)50集団は， 研54・20及びCHNOS32-2-4に対し， AKXヤシロモチ

F350集団は研54・20及び2145・R・57に対し， 各々同じ反応を示し(結果省略)， ヤシロモチは研54-20

CHNOS32・2-4及び2145-R・57に対する1因子の共通な抵抗性遺伝子をもつことが示された。 一方， 第

3章における菌系の遺伝子解析からCHNOS32・2-4および2145・R・57はヤシロモチに対し1因子の非病

原性遺伝子をもつことを示した(表皿・17)。 これらのイネといもち病菌の遺伝子分析から

CHNOS32・2-4および2145-R・57の非病原性遺伝子は， 研54・20のもつ非病原性遺伝子と同じであり，

Pita に対応するAv-taと考えられる。

(6)判別品種「とりで1号Jの抵抗性の遺伝子分析とそれに作用する非病原性遺伝子

イネいもち病菌研54・20， 九77-07 A， PH77・89-1 ， CHNOS32-2-4， CHNOS37-1-1， 2151-R-8， 

2151・R-10， 2151-R-11， 2151-R-17を愛知旭およびとりで1号に接種したととろ， とりで1号はすべて

の菌系に抵抗性を示したのに対し， 愛知旭はすべての菌系に感受性を示した。 愛知旭×とりで1号の

Rにおける抵抗性個体と感受性個体の比は， 研54-20， CHNOS32・2-4， CHNOS37-1-1及びPH77-89-1 に

対し， 抵抗性， 感受性が3:1に適合した。 このことは， CHNOS37-1-1及びCHNOS32-2-4にはとりで1

号に対する非病原性に関与する1個の主動遺伝子があることを示している。 九77・07Aに対しては，

抵抗性， 感受性が15:1に分離した。 また， CHNOS37-1-1 X CHNOS32-2-4のF14菌系は， 抵抗性， 感受

性個体が3:1に分離する2151-R-8及び、2151・R-11と， 抵抗性， 感受性個体が15:1に分離する2151・R・10及

び2151・R・17に分かれた。 このことは， とれらのF1菌系にはとりで1号に対する非病原性を支配する

遺伝子が2個含まれる場合と1個の場合があることを示している(表W幽1)。 次に， 愛知旭×とり

でl号F)12集団の研54・20， 九77・07A， PH77-89-1， CHNOS37-1-1， CHNOS32-2-4及びCHNOS37-1-1 X 

CHNOS32-2-4のFJ5菌系に対する抵抗性を調べた。 その結果， CHNOS37-1-1に抵抗性の各F)集団は，

CHNOS32-2-4に対しては感受性の集団と抵抗性と感受性の分離集団に分かれた(表N・10)。 このこ

とからCHNOS37・1-1とCHNOS32・2-4のもつ非病原性遺伝子は異なることが判明した。 それ以外の菌

系の各々のF)集団に対する反応は， 3通りに分かれた。 すなわち， 2151-R・11， 2151・R・17及び

PH77・89-1はCHNOS37-1・1と 2151-R・8 研54・20はC回ぜOS32-2-4と また 2151-R-10は九77-07Aと

同じ反応を示した。 九77・07A及び研54・20との比較からCHNOS37-1-1 は非病原性遺伝子Av-sh，

CHNOS32司2-4は非病原性遺伝子Av-ztを持つことが明らかになった。 CHNOS37・1-1とCHNOS32-2-4の

交配後代の非病原性の遺伝子型は， 2151-R-8がμν-sh+， Av-zt]， 2151-R-10がμv-sh， Av-zt]， 2151・R・11

， 2151司R・17及2151-R-21がμv-sh， Av-zt +]と判定された。 参考に供試した菌系の非病原性の遺伝子型

は， 研54・20がμv-sh+， Av-zt]， 九77-07Aが[Av-sh， Av-zt]， PH77-89-1がμv-sh， Aν-z(]であった。 以上

のように， 複雑に見えたとりで1号の抵抗性は2因子の抵抗性遺伝子と2因子の非病原性遺伝子によ

り説明することができた。

(7)判別品種íK60Jの抵抗性の遺伝子分析とそれに作用する非病原性遺伝子

表N-1に示した研54・20. CHNOS60-2-3 および3986-R-2をK60およびAKに接種したところ， K60は
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表IV-10. イネいもち病菌菌系、 CHNOS37-1-1、 CHNOS32-2・4、 CHNOS37-1-1 X 
CHNOS32-2-4のF}菌系及び参考菌系 に対する愛知旭×とりで1号のF3系統の抵
抗性の分離

愛知旭×とりで1号F 3 系 統番号

菌系 1，3，10 4，8 5，6，7，9 2，11ヲ12

CHNOS37-1・1 自/S S 

CHNOS32-2-4 -/S S ー/S -/S 

2151帽R-8 ー/S S ー/S ー/S

2151-R-10 イS* ー/S

2151-R-11 ー/S S 

2151-R-17 ー/S S 

2151-R-21 ー/S S 

研54・20(Aν-zt) ー/S S -/S -/S 

九77・07A (Av-sh) ー/S* ー/S

PH77-89-1 ー/S S 

本2151長・はCHNOS37・1・1 XCHNOS32・2-4のF1菌系

.抵抗性、 S感受性、 ー/S 抵抗性と感受性が3:1に分離、 イS* 抵抗性と感受性が15:1に
分離
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J圃・・

すべての菌系に抵抗性を示したのに対し， AKはすべての菌系に感受性を示した。 AKXK60のF2集団

は， 研54-20， CHNOS60 ・2-3及び3986-R-2に対し， 抵抗性， 感受性個体が各々3:1， 15:1， 63:1の分離

に適合し， 各々し 2， 3個の主動遺伝子が想定される反応を示した(表N-l) 0 AKXK60のF)30

集団の研54-20， CHNOS60-2・3及び3986・R-2 に対する抵抗性を検定したととろ， 研54-20に抵抗性を示

したFß集団は， すべてCHNOS60-2-3及び3986・R・2に対し抵抗性であった。 このことからCHNOS60・2-

3及び3986-R・2は， 研54・20と同じ非病原性遺伝子Av-kpを持つことが判明した。 また研54・20 に感受性

を示したF36集団は， 3986・R-2に対し抵抗性が1集団， 抵抗性と感受性の3:1の分離が4集団， 感受性が

1集団， また， CHNOS60-2-3に対し抵抗性が4集団， 抵抗性と感受性の3:1の分離が2集団であった(表

N-U)。 新2号の抵抗性遺伝子分析からCHNOS60-2-3はAν-shをもち， 3986-R・2はAぃshもたないこと

が示されている(表N-5) 0 AKX K60のFヲ分析からCHNOS60-2・3に3因子， 3986-R-2に2因子の非病原

性遺伝子の関与が推定されている。 以上のことから親菌系CHNOS60・2・3および:3986-R-2はAv-kpまた

f;Uv-shの他に未知の非病原性遺伝子を持つと考えられる。 未知の非病原性遺伝子と作用する抵抗性

遺伝子は， K60の遺伝子源であるパキスタン品種íPusarJからPik-pとともに入ったものであろう。

(8)判別品種íK59Jの低抗性の遺伝子分析とそれ に作用する非病原性遺伝子

研54-20， CHNOS37-1・1およびCHNOS60ふ3をK59およびAKに接種したところ， K59はすべての菌

系に抵抗性を示したのに対し， AKはすべての菌系に感受性を示した。 AKXK59の民集団は， 菌系研

54・20及びCHNOS37-1-1に対し， 抵抗性と感受性が3:1， CHNOS60-2・3に対して同じく15:1に分離した

(表N-l)。 愛知旭XK59の抵抗性のF2個体から自殖させて得たF3150集団について研54・20及び

CHNOS37・1-1に対する抵抗性を検定したところ， 研54-20とCHNOS37-1・1 に対する反応は， すべての

R集団において一致した(表N・12)。 このことからCHNOS37-1・1は研54-20と同じ非病原性遺伝子を

もっと考えられる。 表N-12には感受性F)が 5系統含まれていたが， 抵抗性のF2個体を選ぶ際エスケー

プしたものと考えられた。 第3章においてイネいもち病菌相互の交配(交配番号2151など)によるF1

菌系の解析からCHNOS37-1・1にK59に対する1個の非病原性遺伝子が存在していた。 K59は研54・20 に

対する抵抗性遺伝子Pitをもつことが知られていること， またCHNOS37-1-1に対するK59の反応がPit

特有のハロー病斑を形成することからCHNOS37-1-1に同定された非病原性遺伝子 はAv-tであると推定

される。 AKXK59のF.)集団の分析からK59にCHNOS60-2-3に対する2個の抵抗性遺伝子が想定され

た。 また， 同じく第3章においてイネいもち病菌相互の交配(交配番号398 4及び3988)によるF1菌系

の解析からもCHNOS60・2・3は2因子の非病原性遺伝子を持つことを示した。 さらに， F)集団への菌系

の反応の比較からK59はPitの他にPik-sをもち， CHNOS60-2-3は非病原性遺伝子Av-tとAv-ksをもつこと

が判明した(表N-13)。

考察

いもち病抵抗性判別品種及びイネいもち病菌のそれぞれの交雑による遺伝子解析において， 抵抗
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AKXK60のF3系統CHNOS60-2・3及び3986-R・2に対するイネ品種、いもち病菌菌系、 研54-20、
の抵抗性の分離

表N-l1.

F)系統数

CHNOS60-2・3(Aν-kp， Av-sh) 

分離(Aν-kp) 
合計感受性抵抗性合計感受性抵抗性

(3:1) (15:1) (3:1) (15:1) 

8 。。。8 8 。。。8 抵抗性

16 。5 5 6 16 。2 2 12 分離(3:1)

6 1 4 。1 6 。2 。4 感受性

E

m一
円
H
，

30 

3986-R-2(Av-kp， Av-sh+) 

分離

石汗54-20・

1 9 5 15 30 

*研54-20(Av-kp)により分別された抵抗性系統群， 分離系統群， 感受性系統群

3 4 2 24 合計



表N・12. いもち病菌菌系、 研54-20及びCHNOS37-1-1に対す
るイネ品種、 愛知旭XK59のF3系統の抵抗性の分離

F)系統数

研54-20 CHNOS37-1調1(Av-t)

μv-t) 抵抗性 分離 感受性 合計

抵抗性 25 。 。 25 

分離 。 120 。 120 

感受性 。 。 5 5 

合計 25 120 5 150 

*研54-20(Av-t )により分別された抵抗性系統群， 分離系統群， 感受性系統群
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AKXK59のF3系統の抵抗性CHNOS60-2-3及び3986 ・R・2に対するイネ品種、CHNOS37-1-1、いもち病菌菌系、 研54・20、
の分離

表N-13.

F)系統数

CHNOS60-2-3 CHNOS37-1・1 Ç4v-t) 

感受性 合計

研54・20 (Aνーt)

感受性

3986-R-2' 

計
ム

5 。。。5 5 2 3 。5 2 3 。抵抗性

8 。3 5 。8 2 6 。8 2 6 。分離

7 7 。。。7 7 。。7 7 。。感受性

t

mu
m一
円
・・

20 

感受性分離
15:1 3:1 

抵抗性分離抵抗性合計分離抵抗性Ç4ν-ks) 

7 3 5 5 30 3 18 

*3986-R ・2(Aν-ks)により分別された抵抗性系統群， 分離系統群， 感受性系統群

9 20 11 9 。合計



性遺伝子と非病原性遺伝子に1 : 1の対応関係が示され， イネとイネいもち病菌の聞に「遺伝子対遺

伝子J説が成立していることが明らかになった。 I遺伝子対遺伝子J説に基づき9個のイネいもち病

菌非病原性遺伝子を抵抗性遺伝子に対応させることができた(表N・14) 0 I遺伝子対遺伝子J説に

基づけば非病原性遺伝子から抵抗性遺伝子を， 反対に抵抗性遺伝子から非病原性遺伝子を解析すると

とができる。 CHNOS37-1-1 X CHNOS32・2-4の交配において， 交配親菌系はいずれもとりで1号に非

病原性であったが， そのFI菌系に一定の割合で病原性を示す菌系が出現した。 この現象についても，

その機構が「遺伝子対遺伝子」説に基づき， 2個の抵抗性遺伝子Piz-t， pi shと2個の非病原性遺伝

子Av-zt， Av-shの組合せにより説明された。 新2号はpi k-s， pi shの2個の抵抗性遺伝子をもつため，

新2号に非病原性であっても， いずれの抵抗性遺伝子が関与したのか不明であった。 菌系を交雑して

作出したF1菌系から新2号の2個の抵抗性遺伝子pi sh及びpi k-sの有無を判別できる菌系を作出した。

とりで1号はpi z-tの半iJ別品種であるが， pi shを併せてもつこと， K60には丹shが存在する可能性があ

ることおよび1個の未知の抵抗性遺伝子が存在すること， またPitをもっK59にpi k-sが含まれることな

ど， これまでイネ側のみに依る遺伝子解析では得られない情報が得られた(表N・15)。 本来， 判別

品種としては， 各々がひとつずつ抵抗性遺伝子をもつことが判別能力が高く望ましい。 現在の日本の

判別品種は世界で唯一抵抗性遺伝子の分析が行われたセットではあるが， 判別品種の選定後， pi sh 

が5つの判別品種に同定されたことなどにより複数の抵抗性遺伝子を含む品種が多い。 本研究におい

てAv-ks， Av-shをそれぞれもつ菌系が作出されたことで， これまでの判別品種からPi-どおよびpi -sh 

を除くことが可能となった。

国内の菌系は， 新2号に対してほとんど病原性を示すが， 外国産菌系を接種すると， 多くの場合

抵抗性反応を示すととが知られている。 Yaegashiはタイ， インドネシア及びコロンビアからの分離菌

は， 圏内からの分離菌の多くに感受性である新2号に抵抗性であったと報告しているペlnukaiはフィ

リピン産菌系において17)， Nodaはベトナム産菌系において同様なことを指摘しているお)。 筆者も外国

産菌を接種した際このことを確認している(林， 未発表)0 pi k-sは， フィリピン産菌系に対する抵

抗性として， 日本品種に同定された32L日本のいもち病判別品種の遺伝解析により， 新2号， 石狩白

毛にf苛k-sが含まれることが明らかになっている。 また， 松本らはpi k-sに対する非病原性遺伝子Aν-ks

が供試したフィリピン産菌42菌系のうち33菌系に広く分布していることを示したぺpi -shは， 日本

の判別品種のうち新2号， クサブエ， フクニシキ， Pi No.4， BL1に含まれる16)0 pi k-sをもたず， pi sh 

のみをもっ農林22号に対しフィリピン産菌は， 42菌系のうち41菌系までが抵抗性を示した47)ことから，

フィリピンに分布するほとんどの菌系はAぃshをもつことが考えられる。 新2号の2つの抵抗性遺伝

pi k-s， pi shに作用する非病原性遺伝子AいおおよびAν-shは海外に広く分布しているとみられ， その

ため海外において新2号が広く抵抗性を示したものと考えられる。
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対遺伝子説に基づき同定されたイネいもち病菌非病原性遺伝遺伝表N-14.

対応する抵抗性遺伝

Av-sh Pish 

非病原性を示したイネ品種

新2号，クサブエ，とりで1号， K60 

検出されたイネいもち病菌菌系

CHNOS37-1・1， CHNOS59-3-3 

CHNOS60・2・3， PH77-89-1 

非病原性遺伝子

Pik-s 新2号， K59 CHNOS60-2-3 Av-ks 

pia 愛知旭CHNOS59-9-1 Av-a 

Pik クサブエ，関東51口CHNOS60之-3Av-k 

Pik-m ツユアケCHNOS32-2-4， CHNOS60-2-3 Aν-/0η 

Pita ヤシロモチCHNOS32-2-4 Av-tα 

，
ト
刊
行・・

Piz-t とりで1ロCHNOS32-2-4，九77・07AAν-zt 

Pik-p 

Pit 

K60 

K59 

CHNOS60-2-3 

CHNOS37-1-1， CHNOS60-2・3

Av-kp 

Aぃt



表N-15. イネいもち病菌及びイネ品種の各々の遺伝分析によりイ
ネ判別品種に同定されたいもち病真性抵抗性遺伝子

判別品種 既知抵抗性遺伝子 新たに同定された抵抗性遺伝子

新2号 Pik-s Pish 

愛知旭 Pia 

石狩白毛 Pii Pik-s 

クサブエ Pik Pish 

ツユアケ Pik-m 

フクニシキ Piz Pish 

ヤシロモチ Pita 

PiNo.4 Pita-2 Pish 

とりで1号 Piz-t Pish 

K60 PikてP (Pish r， Pix ** 

BLl Pib Pish 

K59 Pit Pik-s 

牢 F3解析(表N-ll)からPishを有すると判断した。

** F2解析(表N-l)から未知の抵抗性遺伝子を有すると判断した。
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第V章 イネいもち病菌の種特異性分化

前章において， í遺伝子対遺伝子」説がイネとイネいもち病菌の聞に成立し， レースにみられる

イネいもち病菌の品種特異性分化はイネ品種の抵抗性遺伝子とそれに対応するイネいもち病菌非病原

性遺伝子の相互作用により生じることを明らかにした。 本章では， イネいもち病菌， シコクビエいも

ち病菌およびアワいもち病菌の異なる種の宿主に対する寄生性分化は， どのような機構に因るのか，

非病原性を支配している遺伝子の遺伝様式について検討した。

材料および方法

交配親菌系としてイネいもち病菌5菌系， シコクビエいもち病菌3菌系及びアワいもち病菌3菌系を

供試した。 これらの菌系は， 表V-1に示す病原性の違いがあり， 相互を容易に識別することができる。

検定植物は， イネ9品種;新2号， 愛知旭， 石狩白毛， クサブエ， ツユアケ， ヤシロモチ， K60， 麗

江新団黒谷(L百-1)およびKencana， シコクビエ6品種; EC3 (Manigaon ，ネパール)， EC19 (Puma， 

ネパール)， EC20 (雪印系)， EC21 (祖谷在来)， EC30 (Kabanyolo，ウガン夕、)及びEC40 (徳山

系) ， エルシーネ・ アフリカーナ2品種 ， (Serere，ウガンダ)， EA38 (Kabanyolo，ウガンダ)， ア

ワ6品種; SI5 (赤粟) ， SI9 (紅粟) ， SI12 (毛妊鮪)， PAKSI93 (パキスタン)， PAKSI95， 

PAKSI116を用いた。

いもち病菌の交配は菌糸寒天片をオートミール培地上で対峠培養する方法で行った。 子のう殻を

殺菌水中で破砕し， コンデンサ一部位にガラス針を装着した顕微鏡を用い， 子 のう単位または放出

させた子のう胞子を無作為に単離した。 単離した子のう胞子はCM培地76)で培養し， ただち にろ紙法

により保存し ， 交配型および病原性の検定に供試した。 その他いもち病菌の交配は第2章第2節の

方法に従った。

F，菌系の交配型の検定は， 交配型Matl-lおよびMatl-2 の標準菌系(57-R・33， 57・R・28)との交配に

より， 病原性は， 分生胞子懸濁液を上記植物へ噴霧接種する方法により行った。 接種胞子濃度は10"-'

15 X 10"�個/mlになるように調整し， 接種5"-'6日後に病斑型(0"-'5の6段階)を調査した。 原則として

病斑型0"-'3を抵抗性， 病斑型4"-'5をt寵病性と判定した。 それ以外の植物の育成および接種法について

は第2章第1節の方法に従った。

実験結果

( 1 )イネいもち病菌とシコクビエいもち病菌の交配による病原性の遺伝解析

イネいもち病菌とシコクビエいもち病菌を3986-R-10(Matl-2) XCHNEC3-1A-1 (Matl-l) ， 

2145・R・57(Matl-2) X G10-1 (Matl-l)及び2145・R・11(Matl-2) X IN77・51・1・3(Matl-l)の3組合

せで交配した。 3986・R・10XCHNEC3-1A-1 (交配番号4041)の84F，菌系のイネ4品種に対する反応は，
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シコクビエ及びアワいもち病菌とその特性交配による遺伝分析に供試したイネ、表V-l.

病原性

シコクビエ 由来雌雄性交配型イネ菌系 アワ

2145-R-11 
2145-R-57 
3986-R-6 
3986-R-10 
3986-R-13 
CHNEC3-1A -1 
G10-1 
IN77-51-1-3 
NRSl1-1-1 
NRSI3-1-1 
NRSI5-1 

Fl菌系(C凹吋OS 37-1-1 X CHNOS 12・2・1)
F}菌系(CHNOS 37-1・1X CHNOS 12-2-1) 
F}菌系(CHNOS 60・2・3X2145-R・57)
F}菌系(CHNOS 60-2-3 X 2145-R-57) 
F}菌系(CHNOS 60-2-3 X 2145-R・57)
中国雲南省

栃木県

恥1ysore， India 
奈良県

奈良県

奈良県

♂

♂

♂

♂

♂

♂

♂
 

♀

♀

♀

♀

oT

OT

OT

♂

♂

♂

♂
 

Matl-2 

Mαtl-2 

Mαtl-2 

Matl-2 

uαt1-1 

Mαt1-1 

Mat1-1 

Mat1-1 

Mαtl-2 

Mαtl-2 

Mat1-1 

-

P、u

p、u

cd

-

P3

P3

P3
 

QU

P3

QJV

QJu

pδ
 

t
O
寸
}7S:擢病性、 ・:抵抗性



いず、れも病斑型0， 1または2で， わずかに病斑型3がみられた。 病斑型3と判定したF，菌系においても

病斑数は親菌系に比べ減少した。 イネ菌交配親菌系と同程度の病斑型を示すFI菌系は出現しなかった

(表V-2)。 病斑型3と4を境に病原性の有無を判定すると病原性を示す菌系数と示さない菌系数は，

愛知旭， ツユアケ， L'百fおよびKencanaに対して， それぞれ84:0， 36:0， 84:0および、84:0で， いずれの

品種においても，寵病性病斑形成するFI菌系は得られず， すべてがイネ品種に非病原性であった。 シコ

クビエ4品種及びエルシーネ・ アフリカーナ2品種に対する病原性検定では， わずかに病原性を示す

F，菌系がみられた。 シコクビエ品種EC21に対し， 交配親菌系のCHNEC3・1A-1と同じ病斑型5を示すFI

菌系がみられた。 しかしこのFI菌系により形成された病斑型5の病斑数はシコクビエいもち病菌親菌

系のそれに比べ減少した。 エルシーネ・ アフリカーナ2品種に対しても交配親菌系のCHNEC3・1A・1

に比べやや小型の，寵病性病斑が形成された。 病原性を示す菌系と示さない菌系との分離比は， 品種問

で差がみられ， 1:0から11:1であった。 アワ4品種に対する病原性検定では， SI9， SI12 ，  PAKSI116 に

対し一部の菌系が病斑型2の病斑を形成したが， すべてのF，菌系は非病原性であった。

シコクビエいもち病菌G10-1Xイネいもち病菌2145-R-57(交配番号3914)の2つの子のうから子

のう単位に分離した14F1菌系の宿主に対する病原性を検定した結果， イネ品種， 愛知旭， ツユアケに

対してほとんど、のF1菌系で病斑型Oでわずかに病斑型1がみられた。 シコクビエ品種EC19および

EC21に対しては， シコクビエ菌交配親菌系と同じ病斑型5を形成するF，菌系は得られなかったが， 病

斑型4""'3の中間的な病斑型を作るFI菌系がほぼ半数得られた(表V-3)。

イネいもち病菌2145-R・11 (Matl-2) Xシコクビエいもち病菌IN77・51-1-3 (Matl-l) (交配番可

3755)のFI菌系のイネ11品種に対する反応は， 愛知旭およびクサブエに病斑型5， 新2号， 石狩白毛，

ツユアケ， ヤシロモチおよびK60に病斑型4を示すF1菌系がわずかに得られた(表V-4)。 またシコ

クビエ6品種に対しては， 4品種でシコクビエ菌親菌系と同程度の病斑型を示すF，菌系が得られた。

しかし， イネとシコクビエ両方に病原性を有するFI菌系は， いずれの菌系の組合せにおいても得られ

なかった。

( 2 )イネいもち病菌とアワいもち病菌の交配による病原性の遺伝解析

イネいもち病菌とアワいもち病菌を3986-R-6 (Matl・2) XNRSI5-1 (Matl-l ) (交配番号4060)及

び3986・R・13 (Matl-l) X NRSI3-1-1 (Matl-2) (交配番号4064)の2組合せで交配し， 得られたF，菌

系のイネ， アワ， シコクビエおよびエルシーネ・ アフリカーナに対する病原性と交配型を検定した。

3986・R・6XNRSI5-1のF1菌系のイネ9品種に対する反応は品種により異なった(表V・5 )。 すなわち，

愛知旭， 石狩白毛 クサブエ， ツユアケ， K60， LTHおよび、Kencanaに対して病斑型5または4となる

病原性のF，菌系が1""'5菌系得られた。 特に， L閣に対しては明瞭な病斑型5の病斑を形成した。 病斑

型3と4を非病原性， 病原性の境にするとL百fに対する非病原性と病原性のF，菌系数は， 35:5となり

3個の主動遺伝子による分離比7:1に適合した。 それ以外の新2号， ヤシロモチに対してはすべての

FI菌系が非病原性であった。 アワ6品種に対する病原性は， 品種により異なり， PAKSI93および
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イネいもち病菌3986-R-I0 Xシコクビエいもち病菌CHNEC3-1A-lのFl菌系のイネ、
ワ品種に対する非病原性の遺伝子分析

シコクビエ及びア表V-2.

非病原性:病原性

84:0 
36:0 
84:0 
84:0 

，
N
寸
H
Z

80:4 
84:0 
82:2 
83:1 

nu

nu

--

nu

 

AUT
ハU

11

1i

戸コ
fO
勺I
AUT

1i

戸、}

1i

ζU

市i

ウー-

1i

。ノ

巧/

《J

ウ臼

戸、J

fhu

ny

--

5
4
5
7

 

nu

nu

nu

nu

 

5
戸コ
戸コ
5

33:3 
34:2 

36:0 
35:0 
34:0 
36:0 

。

。

nu

nu

nu

nu

 

5 

nU

ハU

ハu

nu

3 
2 

ハu

nu

nu

nu

0 
2 

ハU

nu

nu

nu

4 

nu

nu

nu

nu
 

各病斑型のFl菌系数

3 

ハU

ハU

1i

nU

2 

戸、d

ウu

rb

oo11
 

1 

司、v

戸、J

戸、J

ζJ

41

ウ白

戸、J

。

6
9
2
1

 

6
2
5
1

 

交配親菌系の病原性

3986 
R-I0 

戸、d

ζJ

ζJ

司、〕

CHNEC 
3-1A-1 

ハu

nu

--

nu

宿主

品種名

イネ

愛知旭

ツユアケ
LTH 
Kencana 

3 
1 

ハU

岡、J

司、】

司、)

2 
2 

nu

nu

--

今ん

28 
29 

fhU

ハu

nu

--

3
3
3
3

 

。

。

ハu

nu

nU

今ノ却

5 
5 

nu

nu

nu

nu

 

シコクビエ

EC3 (Manigaon，ネパール)
EC19 (Puma，ネパール)
EC21 (雪印系)
EC30 (Kabanyolo，ウガンダ)

エルシーネ・ アフリカーナ

(Serere，ウガンダ)
(Kabanyolo，ウガンダ)

SI5 (赤粟)
SI9 (紅粟)
SI12 (毛妊鮪)

PAKSIl16 (パキスタン)

EA37 
EA38 

アワ



イネいもち病菌2145・R-57Xシコクビエいもち病菌G10-1の1子のうから単
離したFl子のう胞子菌系のイネ及びシコクビエ品種に対する病原性

表V・3.

病斑 型 .

交配型シコクビエ叫イネ系統名

EC21 EC19 ツユアケ愛知旭

Matl-2 

Mαtl-2 

Mαt1-1 

Mat1-1 

Mat1-1 

Mat1-1 

Mαtl-2 

nu

今中

日v

nU

1}

司3

今ム

2
3
0
0
3
3
2
 

nu

nu

nu

--

nu

nu

--

nu

nu

nu

nU

ハU

ハU

AU

交配後代
3914-4-1 
3914-4-2 
3914-4-3 
3914-4-4 
3914-4-5 
3914-4-6 
3914-4-7 

Mαtl-2 

Matl-2 

Mαt1-1 

Mat1-1 

Mαtl-2 

Mαtl-2 

Mαt1-1 

nu

nu

nu

--

A『

ウん

司3

今ム

ハU

今ム

ハU

AUT

AU寸

司3

1i

1i

ハU

ハU

nu

nU

ハU

11

1i

1i

ハU

AU

AU

ハU

3914-5-1 
3914-5-3 
3914-5-2 
3914-5・5
3914-5-6 
3914-5-7 
3914-5-4 

親菌株
G 10-1 
2145-R-57 

Mat1-1 

Matl-2 

5 
0 

戸コ

ハU

0 
5 

0 
5 
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イネいもち病菌2145-R・11 Xシコクビエいもち病菌IN77・51・1-3のF1菌系のイネ及びシコク
ビエ品種に対する病原性

表V-4.

，
寸
寸
H
t

非病原性:病原性

18:2 

37:2 

19:1 

19:1 

38:1 
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20:0 
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39:0 
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nu

--

2 

ハU

1i

1i

1i

司3

0u

nU

Au

--

nU

A『

1 

0

6

5

1

8

4

0

0

0

0

9

 

今ん

交配親菌系の病原性

ハu

nU

AU

Au

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

2145 
R-11 

4

4

4

4

4

1

0

0

4

0

3
 

IN77 
51-1-3 

宿主

品種名

イネ
新2号

愛知旭

石狩白毛

クサブエ

ツユアケ

ヤシロモチ

Pi No.4 

とりで1号

K60 

BL1 

Kencana 

36:3 

19:2 
17:3 

36:3 

21:0 
16:3 

1i

nU

ウん

ウん

ハU

「ノ』

qJ臼

今ん

1i

ti

nu

--

今ノ-

ti

--

F3

11

「，，，臼

9

3

4

4

2

4

 

nu

--

1i

今L

nu

nU

5

4

1

5

8

0

 

今L

11

11

今ム

可i

唱i

。u

nu

nu

nu

nU

ハU

戸、J

戸、J

戸、J

戸、d

戸、J

ζJ

シコクビエ

EC3 (Manigaon，ネパール)
EC19 (Puma，ネパール)
EC20 (雪印系)
EC21 (祖谷在来)

EC30 (Kabanyolo，ウガンダ)
EC40 (徳山系)



表V-5. イネいもち病菌3986-R・6Xアワいもち病菌NRSI5-1のFl菌系のイネ，
リカーナ品種に対する病原性

シコクビエ及びエルシーネ・ アフアワ，

』
山川
寸
H
E

非病原性:病原性

19:0 
19:0 
19:0 
19:0 

19:0 
19:0 

48:0 
47:1 
39:1 
39:1 
39:1 
40:0 
39:1 
35:5 
36:4 

40:0 
40:0 
40:0 
22:2 
37:0 
38:2 

nu

nU

ハU

ハU

。

。

5 

ハu

nu

nU

ハu

nu

nu

nU

司3

1i

nu

nu

nu

ウム

ハu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

ウ&

ハu

nu

ハu

nu

。

。

4 

nU

1i

1i

1i

1i

nU

1i

今ん

nu

各病斑型のFl菌系数

nu

nu

nu

nU

1i

今ん

nu

nu

nU

ハU

。

。

3 

nu

--

ti

nU

今ん

ハU

nU

1i

丹、d

戸、J

AU寸

戸コ

今ム

ハU

つ-

1i

今、〕

司、)

1i

nu

nU

ハU

。

。

2 

今ム

司、〕

司/

1J

OO

弓コ

ペ，h

司3

QJ

4EA
 

。ノ

今3

nU

A同T

A守

今ん

噌i

ハU

nu

nu

nu

。

。

1 

4
4
6
6
1
7
5
2
9
 
4EA
 

6
3
5
6
2
2
 

噌1

1d

司コ

OO

QJ

ny

ny
 

噌EA

1EA

1EA

4aA

19 
19 

。

ウM

ny

戸、J

ハU

nxu

nU

ウ臼

QJ

nxU

4
3
2
3
2
3
3
1
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3986 
R-6 

nu

nu

nU

ハU

。

。

ζJ

ζJ

戸、J

戸、J

ζJ

ぺL

戸、J

CJ

司コ

0
0
0
1
2
0
 

NRSI5-1 

4
1
0
5
2
2
 

nu

nu

nu

nu
 

。

。

nU

ハu

nu

nu

nu

nu

nu

nU

ハU

宿主

品種名
イネ

新2号

愛知旭
石狩白毛
クサブエ
ツユアケ
ヤシロモチ
K60 
LTH 

Kencana 

アワ
S15 (赤粟)
SI9 (紅粟)
SI12 (毛証鱗)
PAKSI93 (パキスタン)
PAKSI95 (パキスタン)
PAKSIl16 (パキスタン)

シコクビエ
EC3 (Manigaon，ネパール)
EC19 (Puma，ネパール)
EC21 (雪印系)
EC30 (Kabanyolo，ウガンダ)

エルシーネ・ アフ リカーナ
EA37 (Serere，ウガンダ)
EA38 CKabanyolo，ウガンダ)



pAKSI116に対して病斑型4または5がみられたが， それ以外の品種ではほとんと、のF，菌系において

病斑型Oから2で， わずかに病斑型3がみられた。 PAKSI93およびPAKSI116に対する非病原性， 病

原性のF，菌系数は， 各々22:2および、38:2で分離比15:1に適合し， 4個の主動遺伝子の存在が示唆され

た。 シコクビエ4品種およびエルシーネ・ アフリカーナ2品種に対しては， いずれも大多数のF1菌系

が病斑型0でF1菌系はすべて病原性を示さなかった。 同じ交配組合せ(3986・R-6X NRSI5-1)で2個

の子のうから分離した16F1菌系について， イネおよびアワに対する病原性を検定した結果， イネ品種

のうちLTHに対して親菌系と同じ病斑型5を示す菌系が一方の子のう(子のう番号12)から2菌系得

られた。 他の4品種での最も躍病的な病斑型は， 愛知旭の病斑型3， ツユアケおよびヤシロモチの病

斑型2， 新2号の病斑型1であり， 大多数のFJ菌系に対しては病斑型Oで病原性を示さなかった。 ア

ワ品種では， PAKSI116に対しほとんどのF ，菌系で病斑型2であったが， 他の3品種では病斑型0"'-'

1であった(表V-6)。

イネいもち病菌3986-R・13Xアワいもち病菌NRSI3-1-1(交配番号4064)のF1菌系のイネ9品種に対

する反応は， 品種により異なった。 すなわち， 新2号， 愛知旭， 石狩白毛， クサブエ， ツユアケ， ヤ

シロモチ， K60に対しては， いずれも病斑型0， 1または2で， わずかに病斑型3がみられたが明瞭な病

原性を示すFJ菌系は得られなかった。 一方， L百fおよび、Kencana に対しては病斑型4および5を含む

病原性を示すFJ菌系が得られた。 病斑型3と4を非病原性， 病原性の境にすると非病原性と病原性の

FJ菌系数はL耳fでは39:7， Kencana では42:4となり， それぞれ7:1， 7:1"'-'15:1の分離比に適合し， L百f

で3個， Kencanaで3"'-'4個の主動遺伝子の存在が示唆された(表V・7)。 アワ6品種に対する病原

性は， 品種により異なりS15， PAKSI93， PAKSI116に対して病斑型4および5がみられたが， それ以

外の品種に対して病原性のFJ菌系はみられなかった。 S15， PAKSI93， P AKSI116に対する非病原性，

病原性のFJ菌系数は， 各々44:2， 5:1， 43:2で3"'-'4個の主動遺伝子の存在が示唆された。 シコクビエ

6品種に対しては， いずれのF1菌系も病斑型Oで病原性を示さなかった。

考察

イネいもち病菌， シコクビエいもち病菌およびアワいもち病菌に対するイネ シコクビエおよび

アワの抵抗性， 擢病性の反応は明瞭である。 すなわち， イネいもち病菌はイネのみに病原性を示しシ

コクビエ， アワには病原性を示さない。 シコクビエいもち病菌はシコクビエにのみ病原性を示しイネ，

アワには病原性を示さない。 また アワいもち病菌はアワにのみ病原性を示しイネ， シコクビエには

病原性を示さない。 本実験では， 雌雄性で高い交配稔性をもっイネいもち病菌を供試するととにより，

シコクビエいもち病菌およびアワいもち病菌との交配が可能となった。 これまで他のいもち病菌との

交配によるイネいもち病菌の寄生性分化に関する遺伝子分析は， Yaegashi (イネ菌×シコクピエ菌)

円 Leung(イネ菌×シナダレスズメガヤ菌)42)， Valent (イネ菌×オヒシバ菌)76) ， Kolmer (イネ菌×

シナダレスズメガヤ菌 イネ菌×オヒシパ菌)37)などにより行われた。 イネ菌×オヒシバ菌及びイネ
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表V-6. イネいもち病菌3986-R・6Xアワいもち病菌NRSI5・1の1子のうからのFl菌系のイネ及びアワ品種に対す
る病原性

病斑舟J

アワ
.

SI12 PAKSI116 

交配型イネ

ツユアケ ヤシロモチ

菌系名

SI9 

nu

nu

nu

nu

--

nU

唱i

1A

AU

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

MATl-l 

MAT1-1 

MATl-l 

MAT1-1 

hι4T1-2 

MATl-2 

MATl-2 

MATl-2 

MATl-l 

MATl-l 

M注T1-1

MATl-l 

MAT1-2 

MATl-2 

MATl-2 

2

2

2

2

2

1

2

2

2

2

2

2

2

2

2

 

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nU

 

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nU

今L

SI5 

噌i

2i

nu

nu

--

TA

--

可i

nu

nU

唱i

1i

唱i

1i

ti

LTH 

0

0

0

0

2

2

2

2

0

0

5

5

0

0

2

 

ハu

nu

nu

nU

噌i

1i

勺L

今L

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

0

0

0

0

2

2

1

2

2

0

0

0

0

0

0

0
 

愛知旭

nu

nu

nu

nU

司、d

qL

1i

ti

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nU

新2号

ル.fATl-22 2 

4060-1-1 

4060-1-2 

4060・1-7

4060-1・8

4060-1・3

4060-1-4 

4060-1-5 

4060-1-6 

4060-12-3 

4060-12-5 

4060-12-7 

4060-12-8 

4060-12-1 

4060-12-2 

4060-12-4 

4060-12-6 

親菌株
NRSI5-1 

3986-R-6 

MATl-l 

MATl-2 

2 

0 

。

。

1 

0 

4 

0 

0 

5 

0 

5 

0 

5 

nu

qJ

 

0 

5 

$表II -2参照
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イネいもち病菌3986・R-13 Xアワいもち病菌NRSI3-1-1のFl菌系のイネ，
アフリカーナ品種に対する病原性

シコクビエ及びエルシーネ・アワ，表V-7.

非病原性:病原性

46:0 
46:0 
46:0 
46:0 
46:0 
46:0 
46:0 
39:7 
42:4 

E
∞
寸
H
，

44:2 
46:0 
46:0 
5:1 
9:0 
43:2 

11

ハu

nu

--

nu

nU

1
0
0
0
0
2
 

0 
1 
0 
1 
1 
1 

4，

司3

AU寸

1d

良U

QJ

1

3

 

今ん

司、〕

今ム

ハu

nU

今ノ-

4i
 

oo

ny

nU

1i

nu

--

2
2
4
 

戸コ

ベd

nU

戸コ

戸コ

ζJ

0
0
0
1
2
0
 

アワ
S15 (赤粟)
S19 (紅粟)
S112 (毛粧鮪)
PAKS193 (パキスタン)
PAKS195 (パキスタン)
PAKS1116 (パキスタン)

42:0 
42:0 
42:0 
42:0 

42:0 
42:0 

5 

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nU

AUT

--

4 

nu

nu

nu

nu

nu

nu

1i

1d

司3

各病斑型のF}菌系数

3 

0
2
0
0
3
0
0
9
3
 

2 

ζJ

fo

フ-

nU

AU寸

A守

司3

1i

戸コ

唱EA

4Eム

唱BA

噌EA

噌EA

1 

6
3
6
1
1
4
3
4
9
 

。

戸、d

《J

OO

《J

Qu

oo

nU

《J

《J

3
3
2
3
2
2
4
1
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NRSl 
3-1-1 

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nu

nU

AU
 

3986 
R-13 

AU寸

ζJ

戸、J

戸、J

ζJ

FhJ

A斗

ζJ

CJ

宿主

品種名

イネ
新2号

愛知旭
石狩白毛
クサブエ
ツユアケ
ヤシロモチ
K60 
LTH 

Kencana 

ハU

ハU

nu

nu

。

。

nu

nU

ハU

nu

。

。

nu

nu

nu

nu
 

。

。

nU

ハu

nu

nu

。

。

ハu

nu

nu

nu

。

。

今〆臼

今ん

今ム

ウJU

A砧τ

A同，

A品寸

A斗.

42 
42 

ハU

AU

ハU

AU

。

。

nu

nU

ハu

nU

。

。

シコクビエ
EC3 (Manigaon，ネパール)
EC19 (Puma，ネパール)
EC21 (雪印系)
EC30 (Kabanyolo，ウガンダ)

エルシーネ・ アフリカーナ
EA37 (Serere，ウガンダ)
EA38 CKabanyolo，ウガンダ)



菌×シコクビエ菌の一部の組合せのF1菌系では約20%のF1菌系がイネに病原性を示したが76，目)， それ

以外ではF1菌系の多くは， イネに病斑を形成し ない か， 褐点から壊死部のある中間型の病斑型を形成

し， 交配親菌系と同じ病斑型を示 すF1菌系は， 極めて少数であった。 本研究ではF1菌系の発芽は良好

であったが， 同様に イネいもち病菌とシコクビエいもち病菌， アワいもち病菌のすべて の交 配にお

いて F1菌系の多くは， いずれの宿主に対しても， 無病斑(病斑型 0) か褐点やbg型病斑(病斑型1"-'

3 )を示し， また病斑数の減少がみられた。 ごく少数のF1菌系が限られた品種に病原性を示した。

交配親イネ菌菌系はイネに病原性を有し， イネ菌×シコクビエ菌またはイネ菌×アワ菌のF1菌系の

大多数は病原性を失った。 す なわち， イネに対する非病原性は， シコクビエ菌またはアワ菌から由来

していると考えられた。 そこで， イネ菌， シコクビエ菌 及びアワ菌に 多数の非病原性遺伝子を想定す

るととにより本実験で得られた分離比を詳細に分析した。

イネ菌×シコクビエ菌のF1菌系の遺伝解析から， シコクビエ菌はイネ品種に対する非病原性を支

配する因子をもち， その因子数はイネ品種及びシコクビエ菌系により異なった。 シコクビエ菌系

CHNEC3・1A-1では， 各イネ品種に対して5"-'6因子または6因子以上 シコクビエ菌系IN 77・

51-1・3では， 各イ ネ品種に対して3"-'5 因子が 非病原性 に関与すると推定される。 また， イネ

菌 はシコクビ エ品種に対する非病原性を支配する因子をもち， その因子数はシコクビエ品種及

びイネ菌系により異なった。 イネ菌系3 986-R-6では， 各シコクビエ品種に対して3"-'6因子また

は6因子以上， イネ菌系2145 -R-11では， 各シ コクビエ品種に対して3"-'4因子と推定される。

これらの結果か らイネいもち病菌 及びシコクビエいもち病菌は， そ れぞれ相手宿主の抵抗性

発現に関与する複数個の非病原 性遺伝子をもつこと が想 定される。 イネ菌×シコクビエ菌のF1

菌系はアワ品種にまったく病原性を示さなか った。 この結果は， イネ菌およびシコクビエ菌にアワに

対する共通した非病原性遺伝子が存在していることを示すと考えられる。

イネ菌×アワ菌のF1菌系の遺伝子解析から， アワ菌はイネ品種に対する非病原性を支配する因子

をもち， その因子数はイネ品種及びアワ菌系により異なった。 アワ菌系NRSI5-1では， イネ品種

LTHに対して3 因子， 愛知旭， 石狩白毛， クサブエ， ツユアケ及びK60に対して4"-'6因子，

新2号に対して6因子以上が関与すると推定される。 また， イネ菌はアワ品種に対 する非病原

性を支配する 因子をもち， その因子数はアワ品種及びイネ菌系により異なった。 イネ菌系

3986・R・6では， アワ品種PAKSI93およびPAKSI116に対して3 "-'4因子， その他の品種に対し

ては6因子以上が関与すると推定される。 こ れらの 結果からイネいもち病菌 及びアワいもち

病菌 に は， そ れぞれ相手宿主の抵抗 性 発現に関与する複数個の 非病原性遺伝子をもつこ とが

想定される。 イネ菌×アワ菌のF1菌系はシコクビエ品種にまったく病原性を示さなか った。 この結

果は， イネ菌 及びアワ菌に シコクビエに対する共通した非病原性遺伝子が存在していることを示して

いると考えられる。

Florの「遺伝子対遺伝子」説に従い， 菌系の病原性と 宿主の抵抗性を遺伝子の対比により考察した。
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その結果， イネ菌， シコクビエ菌及びアワ菌の3菌群のいもち病菌はそれぞれの宿主以外の植物に存

在する抵抗性遺伝子に対応する非病原性因子をもっとこが明らかとなった。

イネいもち病菌とシコクビエいもち病菌のF，菌系の病原性の遺伝子解析において， シコクビエい

もち病菌系IN77・51・1・3を供試した場合， 多くのイネ品種またはシコクビエ品種に病原性を示すF，菌系

が出現した。 Kato & YamaguchiによればIN77・51-1・3はインドのイネから分離され， 日本のイネ判別品

種には病原性がなく， 在来品種Karrathにのみ病原性があると報告されている23)。 筆者がイネ品種に対

する本菌系の病原性を検定したところ， 判別品種を含むイネ品種・系統には病原性がなく， シコクビ

エ品種に広く病原性を認めた。 また， Notteghem57)は， イネいもち病菌系Guy11 X IN77・51・1-3のF，菌系

のイネに対する病原性がイネいもち病菌野生株に比べ低下したことを報告している。 これらの知見は，

IN77・51-1-3がイネの一部の品種とシコクビエに病原性をもつことを意味し イネいもち病菌とシコ

クビエいもち病菌の中間的な菌系といえるのではないかと推察される。
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第VI章 総合考察

いもち病菌は寄生性分化が進んだ菌とされるが， その寄生性分化は2つの区分を含む。 一つは侵

す植物の範囲(宿主範囲)を異にする寄生性分化(host specialization)であり， もう一方は， 同じ宿

主から分離された菌系聞における品種・系統に対する寄生性分化(cultivar spe cialization)である。 前

者にはイネいもち病菌， シコクビエいもち病菌などが， 後者にはイネいもち病菌にみられる品種特異

性を示す多数のレース(菌型)が知られている。

本章では， まず， メヒシパいもち病菌に命名されたηricularia griseaをイネいもち病菌などに適用

することが妥当か否かを明らかにするため， イネいもち病菌の起源及び乃ricularia属におけるイネい

もち病菌の位置づけについて， 本研究で得られた結果を基に以下の項目に分けて考察する。 次にいも

ち病菌の寄生性分化の機構について考察する。

(1) いもち病菌の宿主範囲

いもち病菌は主としてイネ科植物に寄生性を有し15科66属118種に広く病原性をもつことが知られ

ている。 しかし， それぞれのいもち病菌についてみると， 2'""3種類以上のイネ科植物に病原性を示

すことが多く， その宿主範囲は限られている。 イネ科植物に寄生するいもち病菌を宿主範囲の違いか

ら類別すると非常に多くに分かれるため， 半IJ別宿主により類別するととが提案されているお，88)。 本研

究においては， 各種植物から分離されたいもち病菌はウシノケグサ族植物またはトウモロコシへの病

原性の有無により大別され， ウシノケグサ族植物またはトウモロコシに病原性を有するいもち病菌に

ついては9種の判別宿主(シナダレスズメガヤ， シコクビエ， アシカキ， イネ3 ヌカキビ， キビ， ア

ワ， メヒシバ， ネピアグラス)により群別するととが可能であった。 多くの場合， 同時に2つ以上の

判別宿主に病原性を示す菌系はみられなかったが， 例外的にシナダレスズメガヤとイネ， シナダレス

ズメガヤとシコクビエおよびイネとアシカキに病原性を示す菌系がみられた。 半iJ別宿主イネに特異的

に病原性を示した12菌系がイネいもち病菌群に類別され， 他のいもち病菌系とは区別できる菌群を構

成した。 このなかにはイネからの分離菌以外にイタリアンライグラス， メドーフェスク， サヤヌカグ

サ， リードカナリーグラスおよびスゲからの分離菌が含まれたが， 採集された状況が明確に分かって

いる菌系に関する限りでは近くにイネいもち病が発生していた。 これらの植物とイネとの問でいもち

病菌が移動していることが考えられる。 タイワンアシカキからの分離菌は， 多くのイネ品種に対し非

病原性であったが 品種Kencanaに対して権病性病斑を形成した。 Kencana はインドネシアのインディ

カ型在来品種で， 供試したインドネシア産イネいもち病菌72菌系に対しすべて擢病性であるととが知

られている101)。 これらの事実は宿主範囲の検定に用いる品種の重要性を示しているとみられ， 寄生性

分化が植物種および品種・系統を通じて連続して生じた結果を示しているように思える。 ウシノケグ

サ族植物またはトウモロコシに病原性を持たないいもち病菌であるマコモ菌， タケ菌， ミョウガ菌，
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ショウガ菌は各々が特徴的な菌叢や形態をしており， 別種とすべきと考えられる。

(2) いもち病菌群の類縁関係

イネいもち病菌シングルコピーDNA配列をフローフとしたRFLPおよびアルカリフォスファター

ゼなどのアイソザイムによる各種いもち病菌の類縁関係はおおよそ一致した。 アイソザイムの結果で

はイネ菌， アワ菌， キビ菌を区別することはできなかったが， RFLPの結果ではアワ菌がイネ菌ともっ

とも近い関係にあり， キビ菌はその次に位置した。 シコクビエ菌はイネ菌から離れた位置にありシナ

ダレスズメガヤ菌およびコムギ菌に近かった。 メヒシバ菌3菌系は小さいクラスターを形成し， イネ

菌よりネピアグラス菌に近かった。 イネいもち病菌と他のいもち病菌相互の交配稔性は， RFLPおよ

びアイソザイムによる類縁関係とは必ずしも一致がみられない。 すなわち RFLPに基づく系統樹に

おいて， シコクビエ菌， シナタレスズメガヤ菌， コムギ菌からなる集団は交配稔性が高く保持されて

いるのに対し， イネ菌， ヒエ菌， アワ菌， ヌカキビ菌， キビ菌およびタイワンアシカキ菌からなる集

団は， 一部の菌系を除き交配稔性が低下または喪失していた。 このことからシコクビエ菌の祖先菌が

イネ菌， アワ菌などの祖先菌と寄生性を分化後， イネ菌， アワ菌などの祖先菌のイネ菌， アワ菌など

への分化， またはイネ菌， アワ菌内の系統分化の過程において交配稔性が低下または喪失したと推察

される。 イネいもち病菌のキビ菌およびアワ菌に対する交配稔性は低下していたが， イネいもち病菌

の由来としてはアワ菌およびキビ菌が妥当と考えられる。 メヒシバ菌とイネ菌の交配について， 本試

験では， 交配稔性の高いイネ菌系を供試した場合のみ子のう殻を形成したが子のうおよび子のう胞子

は形成されなかった。 また メヒシパ菌とイネ菌の交配に稔性を認めた報告は Hebert (1975)の1

例だけである。 それによるとイネ菌140菌系を供試し， ペルー産の1菌系のみがテスターであるメヒシ

パ菌との交配で子のう胞子を形成したとしているJJ)。 これらのことからイネ菌とメヒシパ菌はウシノ

ケグサ族植物またはトウモロコシを共通の宿主とするが 一方で両者には生殖的隔離があると考えら

れる。 系統進化の時間の単位は不明であるが， これまでの結果から主要ないもち病菌としてイネ菌，

アワ菌， キビ菌， シコクビエ菌およびメヒシパ菌の系統進化を想定すれば， いもち病菌の祖先種から

各々が分化する図が示せる(図VI・1)。 ミョウガ菌， マコモ菌， タケ菌およびネピアグラス菌は， 分

生胞子の形態または菌叢でイネ菌， メヒシバ菌などと区別できるが， これらの菌群は， 病原性も完全

に分化し， イネ菌またはシコクビエ菌との交配稔性もなく， イネ菌からはもっとも遠縁にあたる。

(3) いもち病菌の命名

Rossman et al.は， イネいもち病菌乃riculariaoryzaeとメヒシバいもち病菌乃ricularia griseaは同物異

名とし， 両菌の完全世代名をMagnaporthe grisea (Hebert) Barr ， 無性世代名を乃ricularia grisea Sacc.と

した59)。 命名の根拠として各種いもち病菌相互の完全世代の形成， 無性世代器官の形態， 雑草および

牧草からのいもち病分離菌のイネ品種に対する病原性を挙げている。 本研究において， 宿主範囲の結
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図Vト1 . イネ菌， アワ菌， キビ菌， シコクビエ菌およびメヒシパ菌

の各いもち病菌の類縁関係から推定されるいもち病菌の系統進化
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果は， イネ菌およびメヒシバ菌はともにウシノケグサ族植物やトウモロコシに病原性を有したが， イ

ネ菌はイネを， メヒシパ菌はメヒシバを特異的に侵し病原性の分化を示した。 イネいもち病菌DNA

配列をプローブとしたRFLPに基づいた系統樹は， メヒシバ菌はイネ菌， シコクビエ菌を含む大きな

集団とは離れ， むしろネピアグラス菌に近く位置した。 交配試験の結果は， イネ菌， アワ菌， シコク

ビエ菌などは互いの交配により子のう胞子を形成したが， メヒシバ菌は， 高い交配稔性をもっシコク

ピエ菌およびイネ菌との交配により子のう殻を形成したが， 子のうまたは子のう胞子はまったく形成

されなかった。 これらのことから， イネ等のいもち病菌をP. griseaの基準種であるメヒシバいもち病

菌と同じとすることは， 妥当と考える。 しかし， イネ菌， シコクビエ菌などとメヒシバ菌の聞には，

生殖的隔離があると考えられる。

これまでに各種の乃ricularia属菌の命名に分化型を用いることが提案されている乙96)。 病原性に重

きを置いて分類する場合は， イネ科植物に寄生し， 形態的に差異のないηricularia属菌の不完全世代

の命名については乃lricularia grisea (Cooke) Sacc.を種名とし病原性を異にする菌をforma宅pecialisとす

るのが適当と思われる。 また， 交配稔性に着目する場合は， 完全世代名をMagnaporthe grisea (Hebert) 

Barrとし， 交配稔性によるグループを設定することが適当と考えられる。

マコモ菌及びタケ菌は分生胞子などの形態により， ショウガ菌及びミョウガ菌は菌核形成により，

他のいもち病菌と明瞭に異なる。 また， これら以外の各種植物から分離されたいもち病菌が， ウシノ

ケグサ， トウモロコシなどに共通して病原性を示したのに対し， マコモ菌， タケ菌， ショウガ菌及び

ミョウガ菌はまったく病原性を示さなかった。 これらことからマコモ菌 タケ菌 ショウガ菌及びミョ

ウガ菌は別種として扱うのが適当と思われる。

(4) レース特異性を決定する非病原性遺伝子

レースを異にするイネいもち病菌相互交配による後代系統の病原性の解析からイネ品種・系統に

対する寄生性分化に係わる非病原性遺伝子が同定された。 非病原性遺伝子は宿主のイネの抵抗性遺伝

子に対応し， 両者には「遺伝子対遺伝子」説が成り立っていた。 また， とれらの非病原性遺伝子は，

いもち病菌ゲノム上に散在していた。 有性交配による組換えにより， これらの非病原性遺伝子は強立

して遺伝し， 様々な非病原性遺伝子の遺伝子型の後代系統を生じさせた。 いもち病菌は変異しやすい

菌とされ， 原因として突然変異， 菌糸融合後の体細胞分裂時に遺伝子の組換えが起こる疑似有性世代，

および有性世代が考えられている。 これまでの知見から， 現時点で野外で実際に有性交雑が起きてい

る地域は限られていると考えられるが 非病原性遺伝子が病原性の変異と関係していることが証明さ

れた。

(5) いもち病菌の寄生性分化機構

宿主範囲を異にする寄生性分化の機構については， イネ菌×アワ菌及びイネ菌×シコクビエ菌の
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遺伝子解析から， 非病原性に関与する因子数を明らかにした。 イネいもち病菌とシコクビエいもち病

菌の遺伝子分析から， シコクビエいもち病菌はイネに対する2�7個， 或いはそれ以上の非病原性の

子を， イネいもち病菌はシコクビエに対する2�8個， 或いはそれ以上の非病原性の因子をもつことが

明らかとなった。 また， イネいもち病菌とアワいもち病菌の遺伝分析から， イネいもち病菌はアワに

対する2"'-'6個， 或いはそれ以上の非病原性の因子を， アワいもち病菌はイネに対する2�8個， 或いは

それ以上の非病原性の因子をもつことが明らかとなった。 これらの非病原性の因子数は品種により異

なった。 Tosa(1990) 71. 72)は日orの仮説が種あるいは属を異にする宿主とそれに対する寄生菌の関係

においてもあてはまることを示した。 この概念、をいもち病菌のイネ菌， シコクビエ菌， アワ菌とイネ

科植物のイネ， シコクビエ， アワに対して適用させた。 第2章のイネいもち病菌のDNA配列をプロー

ブとしたRFLPの結果から， イネいもち病菌にもっとも近縁な菌はアワ菌で， シコクビエ菌は比較的

遠いとし， 次のような関係を想定した。 イネ菌， アワ菌， シコクビエ菌の寄生性分化が生じる前， 宿

主といもち病菌は基本的親和性の関係にあった。 まずシコクビエが， 次にアワとイネが順次抵抗性を

獲得し分化すると， いもち病菌は非病原性遺伝子を失いシコクビエ， アワ， イネに対して寄生性分化

した。 権病性となったシコクビエ， アワおよびイネは各々新たな抵抗性を獲得し系統に分化した。 こ

れに対してシコクビエ菌， アワ菌およびイネ菌もそれぞれの宿主系統に対し非病原性遺伝子を失うこ

とにより分化し寄生性を獲得した(図VI-2)。 この寄生性分化を経た結果， 仮定した 9個のいもち病

菌非病原性遺伝子についてシコクビエ菌， アワ菌， イネ菌は， それぞれ異なる2個の非病原性遺伝子

を失い7個の非病原性遺伝子を保持することになる。 これらの遺伝子型の菌系を交配させると図VI・3

に示した抵抗性遺伝子と非病原性遺伝子が関与する反応が想定される。 すなわち イネに対してイネ

菌×アワ菌， イネ菌×シコクビエ菌のFI菌系は2因子， アワに対してイネ菌×アワ菌のF1菌系は2因子，

またシコクビエに対してイネ菌×シコクビエ菌のF)菌系は2因子の主動遺伝子による非病原性と病原

性の分離を示す。 またイネ菌×シコクビエ菌およびイネ菌×アワ菌のF)菌系は各々アワ， シコクピエ

に対しすべてのF)菌系が病原性を示さないことになる。 とれはイネ菌およびシコクビエ菌がアワの抵

抗性遺伝子に対する非病原性遺伝子を， またイネ菌およびアワ菌がシコクビエの抵抗性遺伝子に対す

る非病原性遺伝子を共通してもつことによると考えられる。

実際にイネ菌×シコクビエ菌のF)菌系の病原性を検定した結果， 3986・R-10XCHNEC3-1A・1 (交配

番号4041)ではイネおよびアワに病原性のFl菌系はなく， シコクビエに対しては品種により少数のF I

菌系が病原性を示した。 このことからシコクビエに対する病原性には2�8個或いはそれ以上の非病原

性因子の関与が示された(図VI-4)。 また， 2145・R・11X IN77・51-1-3(交配番号3755)では， イネに

対して2"'-'7個或いはそれ以上， シコクビエに対して2�5個或いはそれ以上の非病原性の因子の関与が

示された。 一方， イネ菌×アワ菌のFI菌系の病原性検定では， 3986・R-6XNRSI5・1(交配番号4060)

においてイネに対して品種により3�8個或いはそれ以上， アワに対しては2�6個或いはそれ以上の非

病原性の因子の関与が示された。 シコクビエにはすべてのFI菌系が病原性を示さなかった。 3986・R・13
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図VI- 3. 各々2回寄生性分化が起きたと仮定した(図Vト2) 

場合において， イネ， アワおよびシコクビエに対する

非病原性に関わるイネいもち病菌， アワいもち病菌及

びシコクビエいもち菌の有する因子数
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図VI-4. イネ菌×アワ菌及びイネ菌×シコクビ、エ菌のFl菌

系のイネ， アワ及びシコクビエに対する非病原性

と病原性の比から得られた非病原性に係わる遺伝

因子数

一一ーは病原性のFl菌系が得られなかったことを示す。

cr4060 : NRSI5-1 x 3986-R-6 

cr4064 : 3986-R-13 x NRSI3-1-1 

cr3755 : IN77-51-1-3x2145-R-ll 

cr4041 : CHNEC3-1A-l x 3986-R-I0 
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XNRSI3-1・1(交配番号4064)ではイネに対して品種により2"""'5個或いはそれ以上， アワに対しては1

'"'-'6個或いはそれ以上の非病原性の因子の関与が示された。 シコクビエにはすべてのFJ菌系が病原性

を示さなかった。

以上のFJ菌系の病原性検定結果は， イネ-イネ菌， アワーアワ菌， シコクビエ-シコクビエ菌に

Florの「遺伝子対遺伝子」説を適用した場合に得られる結果と一致した。 品種或いは菌系により関与

する非病原性因子数が大きく異なったが， これは寄生性分化の程度を示しているといえる。 イネ菌×

アワ菌のFJ菌系にはイネ品種ILTIlJに対して病斑型5を示す菌系があり， 非病原性に関与する因子

数も2'"'-'4個と少なかった。 このことはIL百-IJがイネの抵抗性遺伝子をほとんどもたないことを示し

ている。 L百fはあらゆるイネいもち病菌に感受性の品種43)として知られていることと一致する。 また，

イネ菌×アワ菌のFJ菌系がシコクビエに， イネ菌×シコクビエ菌のF1菌系がアワに病原性を示さなかっ

たことから， シコクビエに対してイネいもち病菌とアワいもち病菌が， またアワに対してイネいもち

病菌とシコクビエいもち病菌が共通の非病原性遺伝子をもつことが想定される。

以上の結果から種を異にする宿主とそれに寄生性をもついもち病菌菌群の関係においても，

gene-for -geneの関係が成り立っていた。 非病原性遺伝子またはそれに類似する因子がいもち病菌菌群

問で共通に作用していることを示していると考えられる。 八重樫は87)シコクビエ菌とウィーピングラ

ブグラス菌の交配後代の病原性を解析し， それぞれの宿主に対する病原性は1 : 1に分離するとし，

l因子支配の因子を想定した。 この結果は， 本実験の結果と矛盾するようにみえるが， シコクビエに

対するウィーピングラブグラス菌の非病原性因子及びウィーピングラブグラスに対するシコクビエ菌

の非病原性因子が， それぞれ1因子とすれば それぞれの宿主に対して病原性と非病原性は1 : 1に

分離する。 イネ菌×シコクビエ菌およびイネ菌×アワ菌の交配後代の場合 それぞれの宿主に対する

病原性と非病原性の反応が1 : 1にならないのは， 複数の因子が存在することで説明できる。 この因

子数の違いは， 各宿主植物と各いもち病菌群の分化時期及び各宿主系統と各菌群菌系の分化， すなわ

ち共進化の程度を示しているのではないかと推測できる。

いもち病菌の宿主範囲及びレースに見られる寄生性分化は， いもち病菌に共通の非病原性遺伝子

により決定されている可能性を明らかにした。 イネいもち病菌レース-イネ品種特異性およびいもち

病菌群-イネ科植物特異性は同じ機構によるものと考えられる。 土佐はforma specialis-属間特異性は

レース一品種特異性と質的に同じものであり， 量的に違うにすぎないとしている。 また， いもち病菌

では病斑(型)が小さくなったり， 病斑数が格段に少なくなる現象があることから， 作用程度の異な

る複数の非病原性遺伝子が作用していると考えられる。 シコクビエ菌， イネ菌はいずれもトウモロコ

シに病斑を形成する。 このことを「遺伝子対遺伝子」説を植物種を越えて適用させると， トウモロコ

シはシコクビエ菌やイネ菌のもつ非病原性遺伝子に対応するいもち病抵抗性遺伝子をもたないことを

意味する。 また， いもち病菌がトウモロコシを宿主としてこなかった， トウモロコシといもち病菌の

関係を反映しているのかもしれない。
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摘要

いもち病菌は宿主植物を異にする系統及び宿主品種に対する病原性を異にする系統があり寄生性

分化が進んだ菌群として知られている。 一方， イネの重要病害であるイネいもち病に対し、 海外の

抵抗性遺伝子を導入した抵抗性品種育成が図られ、 顕著な発病の低下をもたらしたが、 病抵抗性品

種が広域に普及すると擢病化し問題となった。 これは抵抗性を侵す新たないもち病菌の系統(レー

ス)が出現し、 抵抗性が崩壊した結果として知られている。 本研究では， いもち病菌の寄生性分化

を宿主範囲， 交配稔性， アイソザイム， DNAマーカー， 病原性の遺伝解析により検討し， いもち病

菌の寄生性分化過程について考察した。

1. 各種イネ科植物から分離したいもち病菌の類縁関係

(1) 国内及び国外のイネ科植物19属30種， ショウガ科植物1属2種， カヤツリグサ科植物1属1種，

合計32種の植物から分離されたいもち病菌50菌系を7族16属20種のイネ科植物に噴霧接種して，

各菌系の宿主範囲を比較した。 その結果 各々のいもち病菌の多くは3"-'7種の検定植物に病

原性を示した。 宿主範囲は極めて多様で ある族の宿主からの分離菌がその族の植物にのみ病

原性を示すという関係は見られなかった。 10種の判別宿主に対する病原性を基準にして， シナ

ダレスズメガヤ菌群(9菌系)， シコクビエ菌群(8菌系)， アシカキ菌群(2菌系)， マコモ菌

群(1菌系)， イネ菌群(10菌系)， ヌカキビ菌群(1菌系)， キビ菌群(3菌系)， アワ菌群(

7菌系)， メヒシバ菌群(3菌系)， ネピアグラス菌群(1菌系)及び何れの判別宿主にも病原性

を示さないその他の菌群(5菌系)の11の反応型に群別された。

(2) 交配型が明らかな54菌系を含むイネ及びショウガ科14属19種の植物から分離したいもち病菌

64菌系を互いに交配し 形成された子のう殻数および子のう胞子の成熟度を調査した。 その結

果， 中国産イネいもち病菌は， 雌性機能を有しオヒシバやシコクビエなと、Eleusine属植物からの

分離菌系と同様， ウィーピングラブグラス菌， オヒシパ菌， シコクビエ菌， エルシーネ・ アフ

リカーナ菌， キビ菌， イヌビエ菌， エノコログサ菌， アワ菌， コムギ菌， ヒエ菌の広い菌系と

交配により， 子のう殻及び成熟した子のう胞子を形成した。 一方， 交配型不明のタイワンアシ

カキ菌， マコモ菌， ヌカキビ菌， ネピアグラス菌， ミョウガ菌， ショウガ菌は， 他のすべての

いもち病菌系とも子のう殻を形成せず交配稔性をまったく欠いていた。 交配稔性程度から類縁

関係を推定すると イネ菌はシコクビエ菌 アワ菌， キビ菌等と近縁， メヒシバ菌， タイワン

アシカキ菌， マコモ菌等の菌群とは遠縁といえる。

(3) イネ， メヒシバ， シコクビエなど18の植物種より分離したいもち病菌58菌系を供試し， パー

オキシダーゼ， 非特異的エステラーゼ， アルカリフォスファターゼ， 酸性フォスファターゼ，

およびロイシンアミノペプチダーゼのアイソザイムを比較した。 その結果， パーオキシダーゼ

のアイソザイムパタンではヌカキビ菌， メヒシバ菌， ミョウガ菌， タケ菌， マコモ菌をイネ菌
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から区別できた。 パーオキシダーゼのアイソザイムパタンで判別できなかった菌系は， 非特異

的エステラーゼによりコムギ菌， ネピアグラス菌が， アルカリフォスファターゼ\酸性フォス

ファターゼによりシコクビエ菌， オヒシパ菌， コムギ菌， イタリアンライグラス菌， シナダレ

スズメガヤ菌がイネ菌から判別可能であった。

(4) イネ， アワ， キビ， シコクビエなど14の宿主植物より分離した24菌系を供試し， 単一コピー

のRFLPマーカーDNAのハイフリタイゼーションによりいもち病菌の類縁関係を調べた。 その結

果， ヒエ菌及びアワ菌がイネ菌にもっとも近く， ヌカキビ菌， キビ菌， シコクビエ菌， シナダ

レスズメガヤ菌の順に遠い。 メヒシバ菌はイネ菌， コムギ菌などで形成された大きなクラスター

とは異なる位置にクラスターを形成し 系統樹において離れて位置した。

2. イネいもち病菌病原性の遺伝子解析

(1) 世界各地のイネいもち病菌の交配型及び交配稔性を検定した結果， 中国雲南省からの分離菌

に遺伝分析が可能な菌系を見いだした。 また， 戻し交配及び後代間交配による交配稔性の向上

が確認され， ろ紙保存法が分離菌の病原性を安定して保持するために有効であることなどイネ

いもち病菌の遺伝分析を行う上での方法を確立した。

(2) 交配型ft1atl-l， ft1atl-2， それぞれ10， 15菌系のイネいもち病菌を供試し， 23の交配組み合わ

せから分離した子のう胞子Ft菌系を12のイネ判別品種に噴霧接種することにより， イネいもち

病菌のイネ判別品種に対する非病原性の遺伝子解析を行った。 その結果， 非病原性と病原性菌

系が1:1に分離した場合， 1因子による非病原性遺伝子が想定され， 12判別品種のうち新2号，

愛知旭， 石狩白毛， クサブエ， ツユアケ， ヤシロモチ， K60およびK59に対する非病原性遺伝子

が同定された。 また， 新2号/クサブエ， 新2号/ヤシロモチ， 石狩自毛/ヤシロモチ， クサブエ/

ヤシロモチ， クサフエ1K60及びヤシロモチ1K60の各々の判別品種に対応するいもち病菌の非病

原性遺伝子聞に連鎖関係がみられた。

(3) イネいもち病菌CHNOS 37・1・1(レース126.0 )とC阻可OS 32田2-4(017.5 )の交配後代82Ft菌系

について病原性， 交配型及びRFLPマーカーの分離を調査した。 作成された連鎖地図は， 49の

RFLPマーカーが9つの連鎖群に分かれて分布し， 5個の非病原性遺伝子および交配型遺伝子

ft1atはすべて染色体地図に座乗した。 染色体地図は397.6センチモルガン(cM)の大きさとなっ

た。 Av-Kusabue-lとAv-Shin2は22.9cMで連鎖し， また染色体の末端部に位置した。 Aν-Tsuyuake-l 

はRFLPマーカー165Bと119Xの間に位置し， それぞれのRFLPマーカーからの距離は3.1， 5.4cM 

であった。 Av-K59-2はRFLPマーカー186Bと058-1Sの問に位置し それぞれからの遺伝距離は

21.6， 14.6cMであった。

3. イネいもち病菌品種特異性の分化

イネいもち病判別品種， 新2号， 愛知旭， クサブエ ツユアケ， ヤシロモチ， とりで1号，

K60. K59の8品種をAK系統(+)と交配し， 得られたF2及びF3集団にイネいもち病菌を噴霧接種
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し低抗性および躍病性個体・系統の分離割合を調査した。 その結果， イネ品種の抵抗性遺伝子

とイネいもち病菌の非病原性遺伝子に1 : 1の対応関係が示され， イネとイネいもち病菌の聞

に「遺伝子対遺伝子」説が成立していることが明らかになった。 í遺伝子対遺伝子」説に基づ

き9個のイネいもち病菌非病原性遺伝子， Av- sh， Av-ks， Av-a， Av-k， Aν-km， Av-ta， Av-zt， 

Av-kp， Aν-tを抵抗性遺伝子に対応した。 また， 新2号およびとりで1号には「遺伝子対遺伝子」

説に基づき2個の抵抗性遺伝子および非病原性遺伝子が関与することを明らかにした。

4. いもち病菌の種特異性の分化

宿主範囲を異にする寄生性分化の機構について， イネ菌×アワ菌及びイネ菌×シコクビエ菌の

遺伝子解析から， 非病原性に関与する因子数を明らかにした。

(1) イネいもち病菌を宿主範囲の異なるシコクビエいもち病菌と3組合わせで交配し， F ，菌系をイ

ネ， シコクビエ， エルシーネ・アフリカーナおよびアワ品種・系統に噴霧接種し， 出現した病

斑型を調査した。 その結果， イネいもち病菌×シコクビエいもち病菌のF，菌系は， イネに対し

て無病斑か褐点型を形成する場合が多く， 1組合わせにおいて交配親菌系よりやや小型の病斑型

4を示すF，菌系がわずかに得られた。 シコクビエ， エルシーネ・アフリカーナに対しては， 2組

合わせで交配親菌系と同様な病斑型を示すF，菌系がわずかに得られた。 しかし， 病斑数は少な

かった。 残りの1組合わせにおいても交配親菌系よりやや小さな病斑を形成する菌系が見られた。

イネとシコクビエ両方に病原性を有するF1菌系は， いずれの菌系の組合せにおいても得られな

かった。 アワ品種に対してはすべてのF1菌系が非病原性であった。 このことから， イネ菌， シ

コクビエ菌に各々シコクビエ， イネ品種に対する2"'8個或いはそれ以上の非病原性因子の関与

が示唆された。

(2) イネいもち病菌を宿主範囲の異なるアワいもち病菌と2組合わせで交配し， F，菌系をイネ， シ

コクビエ， エルシーネ・アフリカーナおよびアワ品種・系統に噴霧接種し， 出現した病斑型を

調査した。 その結果， イネいもち病菌×アワいもち病菌のF1菌系では， イネに対して病斑型5ま

たは4となり病原性を示すF，菌系が1"-'5菌系得られた。 特に， L百fに対しては明瞭な病斑型5の

病斑を形成し， 数個の主動遺伝子による分離比に適合した。 アワに対してもイネ同様， 品種に

より病斑型5の病斑を形成し， 数個の主動遺伝子による分離比に適合した。 シコクビエおよび

エルシーネ・アフリカーナに対しては， いずれも大多数のF，菌系が病斑型OとなりF1菌系はすべ

て病原性を示さなかった。 このことから， イネ菌， アワ菌に各々アワ， イネ品種に対する2"'6

2"'8個或いはそれ以上の非病原性因子の関与が示唆された。

以上の結果から， いもち病菌は寄生性分化した菌群の集まりでありイネいもち病菌にもっと

も近縁な菌はアワ菌で， シコクビエ菌は比較的遠い関係にあると結論した。 また， イネ-イネ

菌， アワーアワ菌， シコクビエ-シコクビエ菌をモデルとしたF1菌系の病原性検定の結果， い
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もち病菌の宿主範囲及びレースに見られる寄生性分化は， 非病原性遺伝子がいもち病菌菌群問

で共通に作用していることが示唆され， 種を異にする宿主とそれに寄生性をもついもち病菌菌

群の関係においても， I遺伝子対遺伝子Jの関係が成立することが示された。 品種或いは菌系

により関与する非病原性因子数が大きく異なるのは 寄生性分化の程度を示しているといえる。

また， FI菌系による病斑(型)の縮小， または病斑数が格段に減少することから， 非病原性遺

伝子には抵抗性の発現に作用程度の異なるものが含まれていると考えられる。
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Studies on Pathogenic Specialization of Blast Fungus 

HA YASHI N agao 

Summary 

乃，ricularia oryzae， the blast fungus， is well known as a differentiated pathogen with regard 

to both its ability to attack various species of cereals and grasses and its ability to infect 

different cultivars of a host plant such as rice. Some Japanese rice cultivars were bred with a 

resistance gene introduced from a foreign cultivar and were characterized by a substantial 

reduction in their incidence of blast. These resistant cultivars lost their resistance， however， 

after the cultivars were grown throughout a wide area. The loss was thought to be caused by 

a new strain (physiological race) of the blast fungus that was virulent to the resistant cultivars. 

We report here the results of taxonomical investigations of host range， mating fertility， 

isozymes， RFLP and the inheritance of pathogenicity of the blast fungus and consider the 

manner of specialization of blast fungus. 

Relationship among the isolates on gramineae， zingiberaceae， and cyperaceae plants 

(1). The pathogenicity of 50丹ricularia isolates， collected from 30 host species， 19 tribes of 

gramineae plant， 2 host species， 1 tribe of Zingiberaceae and 1 host species of Cyperaceae in 

Japan， Brazil， Paraguay， China， Indonesia， U ganda， Philippines and United States， were 

compared on 20 gramineous plants. Because most of the isolates were pathogenic on three to 

seven plant species from various tribes， pathogenicity of the isolates was not limited to the 

tribe from which it was isolated. Based on pathogenicity to ten differential host species， the 

isolates were divided into eleven subgroups: weeping lovegrass (nine isolates)， finger millet 

(eight isolates)， cut grass (one isolate)， manchurian wildrice (one isolate)， rice (10 isolates)， 

Panicum bisulcatum (nukakibi in Japanese) (one isolate)， common millet (three isolates)， 

foxtail millet (seven isolates)， crabgrass (three isolates)， napier grass (one isolate) and 

nonpathogenic (five isolates). Isolates classified as nonpathogenic were further divided into 

two subgroups depending on their pathogenicity on festuceae or maydeae plant species， 

which were susceptible to most isolates. 

(2). Mating fertility among 64 isolates from gramineae and zingiberaceae plant species was 

determined in dual cultures. The number of perithecia formed and maturity of ascospores 
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were investigated. Rice isolates from China were hermaphrodites and formed mature perithecia 

and ascospores after mating with isolates from a broad spectrum of gramineae pl加ts (weeping 

love grass， goosegrass， finger millet， Eleusine a.斤icana， common millet， chicken-panic grass， 

green bristlegrass， foxtail millet， wheat and Eriochloa villosa [narukobie in Japanese]) as did 

the isolates from goosegrass and finger millet. The fertility of the other sexually compatible 

isolates was low compared to the isolates from goosegrass and finger millet. Isolates from 

crabgrass produced perithecia without asci or ascospores when mated with isolates from 

goosegrass and finger millet. Isolates from Leersia hαandra (taiwan ashikaki in Japanese)， 

manchurian wild rice (Panicum bisulcatum， n此akibi in J apanese)， napier grass， mioga and 

ginger were sexually incompatible with all isolates. These results suggest that isolates from 

rice are genetically close to isolates from finger millet， Italian millet and so on and that they 

are distantly related to crabgrass， manchurian wild rice and so on. 

(3). Fifty-eight isolates from gramineous and zingiberaceae plant species were tested for 

peroxidase， nonspecific esterase， alkali phosphatase， acid phosphatase and leucine 

aminopeptidase. The main peroxidase zymograms of isolates from rice were identical to 

those from reed canary grass， Italian millet， common millet， finger millet， goosegrass， weeping 

lovegrass， wheat and napier grass. On the other hand， isolates from rice can be distinguished 

from isolates from wheat and napier grass by nonspecific esterase and distinguished from 

isolates from finger millet， goosegrass， wheat， Italian ryegrass and weeping lovegrass by 

alkali phosphatase and acid phosphatase. 

(4). Whole chromosomes from the blast fungus strains were separated using contour-clamped 

homogeneous electric field (CHEF) electrophoresis. The CHEF-electropho削ic profiles were 

not related to the host species. Furthermore， 24 isolates from 14 host species were hybridized 

in southern blots with 27 single-copy DNA probes. Based on the dendrogram constructed， 

the isolates separated into 10 subgroups. The rice subgroup consisted of the isolates from 

bamyard grass， Italian millet and P. bisulcatum. Isolates from common millet were出c

closest subgroup to the rice subgroup， followed by finger millet， then weeping lovegrass. The 

isolates from crabgrass are far from the large cluster consisting of the isolates from rice， 

wheat and other species. 

Genetic inheritance of pathogenicity in the rice blast fungus 

(1). Scoring mating type and mating fertility in rice isolates from outside Japan， we found 

highly fertile isolates from Yunan in China that could be genetically analyzed. We also 
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established that backcrosses and sibcrosses were effective in improving mating fertility and 

that properties such as pathogenicity could be maintained by preservation with dried filter 

paper immediatel y after isolation from their hosts. 

(2). The pathogenicity of the progeny from 23 crosses of sexually compatible isolates from 

rice， 10 Matl-1 isolates and 15 Matl- 2 isolates were scored on 12 differential cultivars after 

spray inoculation. Avirulence and virulence segregated one-to-one among the progeny of the 

crosses， indicating that the parental isolates differ in a single major gene. In this study the 

major genes are called avirulence genes. A virulence genes for Shin2， Aichi Asahi， Ishikari 

Shiroke， Kusabue， Tsuyu汰e，Yashiro-mochi， K60 and K59 were identified in the blast fungi 

based on their infection types on differential cultivars. The avirulence genes for Shin2 and 

Kusabue， Shin2 and Yashiro-mochi， Ishikari Shiroke and Yashiro-mochi，Kusabue andYashiro­

mochi， Kusabue and K60， Yashiro-mochi and K60 showed linkage， respectively. 

(3). A restriction fragment length polymo中hism (RFLP) map was constructed for the nuclear 

genome of the乃lricularia isolates pathogenic to rice. The segregation of 61 RFLP markers， 

five avirulence gene loci and the mating type locus was analyzed among 82 randomly 

selected colonies from a cross between parental strains CHNOS37-1-1 and CHNOS32-2・4

which are 126.0 and 017.5 in the race code based on Japanese differential rice varieties， 

respectively. The map consists of 49 RFLP makers and nine linkage groups. These linkages 

totalled 397.6 centimorgans (cM). Aν-Kusabue- l is linked to Aν-Shin2 at a distance of 22.9cM， 

and is located at the end of the linkage group. Av-Tsuyua ke-l is located between RFLP 

markers 165B and 119X at intervals of 3.1 and 5.4 cM， respectively. Aν-K59-2 is located 

between RFLP makers 186B and 058-1S at intervals of 21.6 and 14.6 cM， respectively. 

Cultivar-specific specialization of the rice blast fungus 

η1児es臼egrega剖tio∞n of resistance in the F 2 and F 3 lines of cαrosses between the susceptible cultivar 

A雌K(付+サ)an吋d白“ei勾i氾ghtd出if妊fere民ren釘n凶1

T百0ωe 1， K60 and K59) was consistent with the presence of a single dominant resistance 

gene. The one-to-one relationship between the resistance gene in rice and the avirulence gene 

in the blast fungus supports a gene-for-gene relationship for the interaction between the rice 

blast fungus and its rice host. According to the gene-for-gene hypothesis， nine avirulence 

genes in the rice blast fungus (Av-sh， Av-ks， Av-a， Aν-k，Av個km， Av-ta， Av-zt， Av匂and Av-t) 

respond to the resistance genes in rice. In addition， Shin2 and Toride1 ca打ied two resistance 

genes coηesponding to the avirulence gene conferring resistance. 
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Species-specific specialization of rice， Italian millet and finger millet blast fungus 

The specialization among isolates with different host-range specificity was genetically analyzed 

by scoring the progeny of a cross between an isolate from rice and an isolate from Italian 

millet and an isolate from the rice and an isolate from the finger millet. 

(1). Infection types on seedlings of rice， finger millet， Eleusine africana and ltalian millet 

cultivars inoculated with progenies from three crosses between isolates from rice and finger 

millet were scored. Although a few progeny of one cross caused small lesions (infection type 

4) on rice， most progeny caused either no infection or pinpoint specks. Some progeny from 

the other two crosses produced the same infection type as did the parental finger mil1et 

isolates on finger millet and on Eleusine africana， except that few lesions formed. None of 

the progeny in any of the crosses were pathogenic to both rice and finger millet. Nor were 

any progeny pathogenic to cultivars of ltalian millet. These results suggest that isolates from 

rice carry two to eight or more avirulence genes relating to resistance in the finger millet 

cultivars and that， similarly， isolates from finger millet carry the same number of avirulence 

genes relating to the resistance of rice cultivars to finger millet isolates. 

(2). Infection types on seedlings of rice， finger millet， Eleusine africana and Italian millet 

cultivars inoculated with progenies from two crosses between isolates from rice and ltalian 

millet were scored. A few progeny caused infection type 4 or 5 on some rice cultivars， with 

an especially distinct ÍI由ction type 5 on Lijia時xintuanheigu (LTH). A few progeny produced 

infection type 5 on some ltalian millet cultivars as well as on rice. None of the progeny were 

pathogenic to any cultivars of finger millet. These results suggest that isolates from rice carry 

two to six avirulence genes that relate to the resistance of each Italian mil1et cultivar and that 

the isolates from Italian millet carry two to eight or more avirulence genes that relate to the 

resistance of each rice cultivar. 

百le results just described suggest thatηricularia is composed of pathotypes specialized 

in pathogenicity to a particular host and that the isolates from rice are closer to the isolates 
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from ltalian millet than those from finger millet. Pathogenicity tests with the progeny of 

crosses between the isolates from the three hosts indicate that species-specific specialization， 

such as host range， and cultivar-specific specialization， such as physiological race，訂e caused 

by the avirulence genes. Furthermore， the gene-for-gene hypothesis is applicable to the 

relationship between plant species and pathotype. The difference in the number of avirulence 

genes as indicated by resistance reactions between cultivar and isolate seems to indicate the 

stage of specialization. The avirulence genes also seem to control the expression of resistance 

by reducing the number of lesions after inoculation with the progeny. 
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