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微生物遺伝資源の調査プロフィール 

 

チベットの伝統的発酵食品である Qula

から分離された微生物の菌叢（蔡） 

Ａ：青枯病菌ファージによるプラーク 

Ｂ：ディスク法による溶菌特性の確認（浅川） 

ミャンマー連邦 Shan 州の高原地帯では陸稲

の多くでいもち病が発生していた（林・入江）

屋久島の森林土壌から分離された 

Veronaeopsis simplex の菌叢 （成澤）

キクわい化病の発生状況 

（中央下の生育不良株） （松下） 



ま え が き 

 

わが国の農林業・食品産業の発展を図るためには，農作物・食品のさらなる改良やバイオテク

ノロジー等の先端技術の開発が必要不可欠である．そのためには，科学技術基本計画の中でも示

されているように，研究開発の知的基盤となるような生物遺伝資源を確保することがきわめて重

要である．国際的にも，品種の均一化，熱帯林の減少，生態系の変化等により貴重な生物遺伝資

源が急速に減失してしまう恐れがあるなどの理由から，生物遺伝資源の保全と持続的な利用の重

要性がますます高まっているところである． 

一方，生物遺伝資源は人類共通の財産であると考えられていたが，1993 年の生物多様性条約の

発効以来，原産国の主権的権利を尊重する方向へと変化してきている．このような情勢の中，わ

が国も本条約に従いつつ国際的な協力関係を一層発展させ，生物遺伝資源の収集と保全に努める

必要が生じている． 

農業生物資源ジーンバンク事業では，以上のような国内外の情勢を踏まえた上で，農林業・食品

産業に関連する植物，微生物，動物および DNA 遺伝資源の収集・保存・配布に取り組んでいると

ころである．微生物部門では，農作物の病原微生物や，キノコ，酵母，乳酸菌，納豆菌等の食品微

生物をはじめとする貴重な各種微生物を収集・保存するとともに，それらの特性を調査・評価して

データベース化し，両者をリンクさせた形で広く公開することによってユーザーの検索・活用の便

に供している． 

本報告書は，平成 19 年度に微生物部門において取り組んだ微生物遺伝資源の国内および海外探

索収集・特性調査に係る委託課題の報告を取りまとめたものである．本報告書を今後の微生物遺

伝資源を利用した試験研究，技術指導，事業等の推進に役立てていただければ幸いである． 

 

平成 20 年 12 月 

 

独立行政法人 農業生物資源研究所 

ジーンバンク長 河 瀨 眞 琴 
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〔微探収報 21: 1－6，2008〕  

 

西南暖地における Dark-septate endophytic fungi (DSE) 
の採集とその生態解明 

 

成澤 才彦 
茨城大学農学部 資源生物科学科 

［〒300-0393 稲敷郡阿見町中央 3-21-1］ 
 

Collection of Dark-septate endophytic fungi from forest soil  
at the southwest subtropics in Japan  

 

Kazuhiko NARISAWA 
 

Microbial Ecology，College of Agriculture， 

Ibaraki University 
 
1． 目的 

地球上の菌類は約8万種が知られている．しかし，これら既知種は全体の数パーセントに過ぎず，

未知の多様な菌類が存在する．最近になってようやく認知され始めた菌類エンドファイトにも，未

知の多様な種類が存在すると考えられる．特に，北から南まで気候風土が異なり糸状菌相が豊かな

日本では，未知のエンドファイトが多数存在し，植物単独では利用できない窒素源等を植物に供給

したり，異なる種の植物間でネットワークを形成するなど自然生態系で重要な位置を占めていると

推定されるが，詳細な研究は行われていない．森林土壌やそこに分布する植物根部を主なすみかと

する根部エンドファイト（Dark-septate endophytic fungi，DSE）も現在までに Heteroconium 
chaetospira， Phialocephala fortinii，Leptodontidium orchidicola，Phialocephala sphaeroides
および Cadophora finlandica の 5 種が報告されている．しかし，それらはすべて冷涼環境下から

の分離例であり，温暖な環境における探索は全く行われていない（Jumpponen and Trappe，1998）． 
そこで本研究では，土壌サンプル採取地を冷涼環境とは異なる関東地域（茨城県：温帯），西南地

域Ⅰ（沖縄県 石垣島：亜熱帯），西南地域Ⅱ（鹿児島県 屋久島：亜熱帯）に設定し，特に西南地域

の亜熱帯から新規菌類を得ることを目的とした． 
 
2． 探索概要  

1）土壌サンプルの採集 
 土壌サンプルの採取は，関東地域（茨城県：温帯），西南地域Ⅰ（沖縄県 石垣島：亜熱帯），西南
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地域Ⅱ（鹿児島県 屋久島：亜熱帯）の 3 地域で行った．約 2m 間隔で 5 箇所の表層 0～20cm の土

壌をスコップで採取し，ポリエチレンの袋に入れて均一に混ぜ，土壌サンプルとした．なお，全て

の採集は国立公園指定区域外で行った．また，この土壌サンプルは 4℃で保存した． 

 
2）DSE の分離方法 
 採取した土壌サンプルから DSE を分離するため，ハクサイ，ナスを用いた釣餌法を行った．表

面殺菌したハクサイおよびナスの種子を素寒天培地上にのせ，室内（約 23℃，約 3560Lux，16h/day）
で約１週間培養し，無菌的に発芽させた．次に採取した土壌サンプルを入れた直径 9cm（容量：約

360mℓ）のポリポットにその苗を移植し，茨城大学農学部付属 FS センターのビニールハウス内に

て約１ヶ月育苗した． 
移植 1 ヶ月後，ハクサイおよびナスの根を回収し，根部に定着した菌株の分離を試みた．回収し

た植物の根を約１cm の長さに切り，50mℓ のプラスチックチューブに入れ，0.005% Tween20
（10mℓ）を加え，1 分間ボルテックス（EYELA CUTE MIXER CM-1000，1500rpm）で洗浄し，

その過程を 3 回繰り返し，その後，滅菌水で同様の過程を行ってリンスした．リンスした後，滅菌

ろ紙に挟みクリーンベンチ内で一晩乾燥させた．各処理区の植物体１個体あたり最低 15 片になる

ように根片を洗浄した． 
洗浄した根を１シャーレにつき 3 片を，1/2 コーンミール（CM）培地上にのせ，室内で約１ヶ月

静置培養した．伸びてきた菌糸先端を順次 5mm 程度切り出し，1/2 コーンミール麦芽酵母（CMMY）
培地に移植，培養し，菌株を確立した． 
 
3）分離菌株のハクサイに対する病原性試験の方法 
コロニー外観よりグループ分けして選抜した菌株を供試し，病原性を確認するためにハクサイを

用いて試験を行った．表面殺菌したハクサイ種子を素寒天培地上で無菌的に発芽させた．その後，

オートミール（OM）培地にて培養した菌株にハクサイ苗を直接のせ，滅菌したプラスチックポッ

ト（幅約 8cm，高さ 10cm）内に入れ約 2 週間育苗した．また，無菌のOM 培地に同様にハクサイ

苗をのせ，コントロールとした．2 週間後，外観より病原性の有無を判定した． 
 

4）DSE のハクサイ根部への定着確認方法 
病原性試験に供試したハクサイ苗を回収し，その根部の様子を観察した．回収したハクサイの根

を無作為に選択し，水道水で洗浄，約 2cm で 25 片ほどに切断した．切断した根 10 片を 0.005%コ

ットンブルー・酢酸溶液に入れ，一晩静置し染色した．染色した根をスライドガラス上に置き，ラ

クトフェノール溶液にて封入し，光学顕微鏡（OLMPUS CX41 対物レンズ 40 倍/ OLMPUS BX51 
対物レンズ 40 倍）にて観察を行い，顕微鏡に装着したカメラ（Nikon COOLPIX P5100/ OLMPUS 
DP70）にて撮影した． 
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表1． 探索・収集日程（石垣島および屋久島） 

年月日 行程 行動内容 

H19．8．23 阿見町→石垣市 移動（空路） 

24 石垣市および島全体 石垣島内森林および一般圃場を探索 

25 石垣市→阿見町 移動（空路） 

H19．8．23 阿見町→屋久島 移動（空路） 

24 島全体 屋久島内森林を探索 

   25 屋久島→阿見町 移動（空路） 

 

 

 

 

3． 収集成果   

1） 地域ごとの分離菌株数 

 関東より444菌株・46グループ，石垣島より293菌株・49グループ，屋久島より469菌株・61グ

ループが分離された．全地域で同様に，Fusarium属菌， Trichoderma属菌， およびCladosporium

属菌が多く分離された． 

 

2）宿主植物に病原性を示さない菌株の選抜 

 次に各グループより無作為に少なくとも１菌株を選抜し，宿主としてハクサイを選び，接種試験

を行った．その結果，石垣島から分離したすべての選抜菌株で生育の阻害が認められた．一方，関

東からは 1 菌株，屋久島では 7 菌株の計 8 菌株が，ハクサイに対して明らかな病徴を示さず，さら

図1．屋久島（左）および石垣島（右）における採集地（→） 
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に生育の阻害も認められなかった（図 2）．以上の結果より上述の 8 菌株を選抜し，以後の実験に供

試した．これら 8 菌株中，1 菌株がハクサイ根から，そして 7 菌株がナス根から分離された． 

 

3） ハクサイ根部への定着確認試験 

病原性を示さなかった8 菌株がエンドファイトであることを確認するため，菌株を接種したハク

サイ根を回収し，0.005%コットンブルー・酢酸溶液にて染色して検鏡を行った．その結果，供試し

たすべての菌株でハクサイ根部へのエンドファイティックな定着が確認された． 供試した菌株によ

り，その定着様式は異なり，例えば菌株Y61-1 では，頻繁に組織内への侵入が観察された（図３）．

また，菌株K45-1 およびY34-1 では，主に根面に微小菌核様構造物の形成が頻繁に認められた． 

 

4）選抜した菌株の同定 

選抜した 8 菌株の形態観察および rDNA の ITS 領域シーケンスデータの相同性を基に同定を試

みたところ，屋久島および茨城から分離した各１菌株が Veronaeopsis simplex と同定された

（MAFF 240802およびMAFF 240803）（図 4）．さらに 1 菌株が，Scolecobasidium. sp と高い

相同性を示し，形態的にも類似していた．この菌株に関しては，今後，種レベルまでの詳細な同定

が必要である．他の 5 菌株は人工培地上で分生子形成が見られず，さらにシーケンスデータからも

高い相同性を示す登録データがなかったため現時点では同定に至っていない． 

 

 

 表 2． 選抜したVeronaeopsis simplex 2 菌株の来歴 

茨城大学保存番号 MAFF 番号 分離地域 

K45-1 MAFF 240803 茨城 

Y34-1 MAFF 240802 屋久島 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図2-1．ハクサイへの接種試験結果 

生育阻害等を示さなかった菌株（右：

Veronaeopsis simplex）を選抜した

図2-2． 多くのDSEが分離された屋久島

の採集地 
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4．所感 

今回確認された DSE 様菌株の多くは西南地域Ⅱ（屋久島）から分離された．その分離頻度は約

1.5％（7/469）であったが，これは既報の畑土壌の約 0.3％に比較すると 5 倍となった．また，冷

涼環境であるカナダのピートランドの約 3.0％と比較しても半分ほどであった（Narisawa et al．， 

2007）．一方，同定ができたVeronaeopsis simplex を含め分離菌株の全てが既報のDSE5 種とは異

なった菌種であった．今後，詳細な試験が必要ではあるが，亜熱帯地域では，亜寒帯地域とは異な

る種の DSE が植物の生育を助け，異なる種の植物間でネットワークを形成するなど自然生態系で

重要な位置を占めていると推定される． 

 また，本研究においてDSE を分離する際に使用したのはナスおよびハクサイであるが，DSE 様

菌株が分離できたのは 8 菌株中 7 菌株がナスからであった．DSE を分離する際に用いるのはナス

が有効であることは既に報告（Narisawa et al．， 2002）されているが，本実験でもそれが確認さ

れた． 
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図 3． 分離菌株 Y61-1 のハクサイ根部

への定着の様子（→） 

図 4． 人工培地上に形成された Veronaeopsis 

simplex の分生子柄および分生子 
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Summary 

 

Using two different herbaceous bait plant species, two isolates of the hyphomycete 
Veronaeopsis simplex were obtained from soil samples collected from wooded areas in Yaku 
island and Ibaraki. These isolates colonized the root tissues of bait plants when axenically 
reared seedlings were inoculated. The fungus produces darkly pigmented colonies on agar 
media and resembles representatives of the dark septate endophyte (DSE) group. The 
relatively high rate of recovery using the baiting technique in subtropical area may indicate 
that this representative of the DSE is common and widespread than is indicated by the scant 
reports of its isolation in the literature.  
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〔微探収報21: 7－13, 2008〕 

 

西南暖地の未知の植物病原性分生子果不完全菌の収集 

 

中島 千晴 

三重大学大学院 生物資源学研究科 

［〒514-8507 津市栗真町屋町 1577］ 

 

Collection of the plant pathogenic Coelomycetes  

in south-west-warm region in Japan 

 

Chiharu NAKASHIMA 

 

Graduate School of Bioresources, Mie University 

 

1. 目的 

九州以南の西南暖地に於ける植物病害調査は, これまでにも小林らを中心に鹿児島以南の南西諸

島における植物病害調査が行なわれており, 特に糸状不完全菌類については成果を挙げ, 分離株が

農業生物資源研究所ジーンバンクにも寄託されている(小林，1997; Kobayashi，2007; 小林ら， 

2007）. しかしながら分生子果不完全菌に関しては, その二次代謝産物の有用性が知られ, 注目さ

れているものの, 純粋株の確立や同定の困難さ, 分類基準の大幅な変更などに起因して研究者が少

なく, 国内保存機関に寄託されている株も少ない. また, この一群は重要植物病原菌であっても種

レベルにおける同定も曖昧なものが多い. 我が国有数の植物の多様性が知られる九州以南の西南暖

地において, 未知のものを含む多様な分生子果不完全菌を収集, かつ分離株を確保し, 植物病原菌

の正確な種の同定を行って病害防除の基礎資料を作成することは, きわめて意義深い. また, 前項

の病害防除の観点のみならず, 生物資源としても十分な可能性を持つ本菌群を収集, 寄託すること

により, 正確な分類学的なデータを持つ菌株として産業利用を促進することもねらいとする.  

 

2. 探索概要  

2007 年 5 月 28 日から 31 日の 4 日間にわたって, 鹿児島県本土［県農業開発総合センター(日置

市, 南さつま市), 県民の森(姶良町, 溝辺町, 蒲生町)］および, 鹿児島県種子島［(独)医薬基盤研究所

薬用植物資源研究センター種子島研究部(中種子町), 県農業開発総合センター熊毛支場(西之表

市) ］にて, また, 2007年 11月 17 日から 20 日の 4 日間にわたって沖縄本島［沖縄県森林資源研究

センター(名護市), 琉球大学与那フィールド(国頭村), 沖縄海洋博植物園(名護市), 名護市, 琉球大学

都市林研究園(西原町) ］にて, 斑点性の病斑を生じている植物葉を採集した. （表 1, 図 1 , 2）. 収
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集した罹病植物葉は, 現地にて直ちにさく葉標本とし, 持ち帰って分離源とした.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 1. 鹿児島県内の試料収集地点 

 

表 1. 探索・収集日程   

年月日 行程 行動内容 

H19.   5.  28 津市→南さつま市 移動(空路) 

  県農業開発総合センター(日置市, 南さつま市)

5.  29 姶良町, 溝辺町, 蒲生

町 

県民の森 

5.  30 鹿児島市→中種子町 医薬基盤研究所薬用植物資源研究センター 

種子島研究部(中種子町) 

県農業開発総合センター熊毛支場(西之表市) 

5.  31 種子島全島 医薬基盤研究所薬用植物資源研究センター 

種子島研究部 他 

 中種子町→津市 移動(空路) 

     

H19.  11.  17 津市→名護市 移動(空路) 

  沖縄県森林資源研究センター(名護市) 

  沖縄県民の森(恩納村) 

11.  18 名護市→国頭村 琉球大学与那フィールド(国頭村) 

  海洋博植物園(本部町) 

11.  19 名護市→那覇市 名護市東江町周辺 

  琉大都市林研究園・農場(西原町) 

11.  20 名護市→津市 移動(空路) 
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図 2. 沖縄県内の試料収集地点 

 

 

3. 収集成果 

1) 分生子果不完全菌の分離・同定 

採集した多数の葉の病斑部を切り取り, 実体顕微鏡下で分生子果の形成を調べ, 確認されたもの

に関しては 5 mm角に切り出し, ピスに挟み込み, 徒手切片を作製した. これを滅菌水中に浮かべ, 

光学顕微鏡下で分生子果を滅菌針を用いて破壊し, 分生子を遊離させて分生子懸濁液とした. これ

を素寒天培地上に塗布し, 暗黒下に 1〜数日静置後, 光学顕微鏡下で発芽が確認できた 1 個の分生

子を拾い上げて OMA, CMA などの培地に移植し, 単胞子分離株とした. 他方，病斑部の徒手切片

をノマルスキー型微分干渉顕微鏡下で観察し, 形態的特徴から採集・分離した菌の分類学的所属を

同定した. また, 培養菌叢の性状も同定の参考とした.  

 

2) 結果  

鹿児島県本土, 種子島および沖縄本島で主に葉に斑点症状を呈する植物葉を対象として採集を行

った. その結果, 鹿児島県本土および種子島から81点の試料を, 沖縄本島からは114点の試料を得

た. これら試料から徒手切片を作成し, そのうちの 158 点から植物寄生菌を検出することができた. 

形態的特徴を基に行った同定と単胞子分離によって, 計 46 菌株の分生子果不完全菌を得ることが

でき, これを寄託した(図 3, 4, 5, 6, 7, 表 2). 分生子果不完全菌のうち, 分生子層菌類では

Colletotrichum, Pestalotiopsis, Pestalozziella 属菌などが検出され , 分生子殻菌類では , 

Fusicoccum, Microsphaeropsis, Phoma s.str., Phomopsis, Phyllosticta s.str., Septoria属菌等が検

出された(表 2). 特に後者の分生子殻菌類では, MAFF240630 (Fusicoccum sp.) などこれまで世界

中からも報告のない宿主からの確認や , MAFF240611 (Septoria sp.)などの日本新産種 , 

MAFF240619 (Phyllosticta sp.)など転属すべき種を見出すとともに, 分離にも成功した.  
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表 2. 本調査で得られジーンバンクに寄託した分生子果不完全菌 

MAFF MUCC MUMH 寄生菌名 宿主和名 採集場所

240592 597 10590 Phomopsis sp. リュウガン a

240593 598 10590 Colletotrichum gloeosporioides リュウガン a

240594 599 10594 Phoma sp. ヒレハリソウ a

240595 602 10581 Phomopsis sp. モクマオウ c

240596 604 10596 Phomopsis sp. テンダイウヤク a

240597 606 10599 Colletotrichum gloeosporioides バニラ a

240598 608 10589 Phomopsis sp. クサスギカズラ a

240599 614 10538 Septoria sp. ハクウンボク b

240600 615 10521 Phyllosticta concentrica アセビ d

240601 616 10522 Phyllosticta sp. ヒサカキ d

240602 619 10565 Phomopsis sp. オオヤエクチナシ a

240603 621 10528 Phomopsis sp. ツバキ d

240604 627 10549 Microsphaeropsis sp. ヒイラギナンテン e

240605 628 10554 Septoria sp. チチコグサ e

240606 629 10557 Sphaeropsis sp. ザクロ e

240607 633 10574 Pseudorobillarda sp. スギ c

240608 637 10583 Septoria sp. ツツジ c

240609 638 10584 Melanconium sp. ユーカリ c

240610 639 10586 Septoria sp. ケラマツツジ c

240611 640 10588 Septoria sp. ミシマサイコ a

240612 641 10589 Phyllosticta sp. クサスギカズラ a

240613 646 10603 Colletotrichum gloeosporioides ビワ a

240614 754 10806 Phomopsis sp. ツンベルギア f

240615 755 10807 Monochaetia sp. タイワンケヤキ f

240616 758 10810 Phomopsis sp. トックリキワタ g

240617 761 10813 Phomopsis sp. アブラギリ h

240618 762 10814 Phoma sp. ハイビスカス h

240619 764 10816 Phyllosticta sp. フクギ i

240620 766 10818 Pestalozziella sp. ヒメユズリハ j

240621 767 10819 Phomopsis sp. タロイモ k

240622 769 10821 Phomopsis sp. コガネノウゼン k

240623 770 10822 Phomopsis sp. ハマイヌビワ k

240624 789 10839 Fusicoccum sp. オオバサルスベリ k

240625 790 10840 Phomopsis sp. ムサラキソシンカ k

240626 793 10900 Phomopsis sp. ニッケイ f

240627 795 10902 Phoma sp. ホルトノキ g

240628 797 10904 Colletotrichum sp. ハマボウ l

240629 798 10905 Colletotrichum sp. アメリカサトイモ k

240630 800 10907 Fusicoccum sp. ナンキンハゼ m

240631 801 10908 Phomopsis sp. ナンキンマメ i

240632 802 10909 Colletotrichum sp. アメリカハマグルマ k

240633 810 10914 Phomopsis sp. テイキンザクラ f

240634 813 10917 Septoria sp. イイギリ h

240635 850 10952 Tiarosporella sp. イスノキ b

240636 856 10958 Sphaeropsis sp. ストレリチア i

240637 858 10960 Phomopsis sp. ツルグミ k

 

MAFF: 農業生物資源ジーンバンク登録番号, MUCC: 三重大学植物感染学研究室菌株保存施設

整理番号, MUMH: 同標本庫整理番号 

採集場所 a: 鹿児島県熊毛郡中種子町野間松原, b: 鹿児島県姶良郡姶良町北山, c: 鹿児島県西之

表市西之表, d: 鹿児島県南さつま市金峰町大野, e: 鹿児島県霧島市溝辺町, f: 沖縄県名護市大中, 

g: 沖縄県国頭郡恩納村安富祖, h: 沖縄県国頭郡国頭村, i: 沖縄県国頭郡本部町, j: 沖縄県名護市

辺野古, k: 沖縄県中頭郡西原町字千原, l: 沖縄県名護市大浦, m: 沖縄県宜野湾市嘉数. 
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図 3. Phoma属菌の一種(宿主：ヒレハリソ

ウ)の分生子果(MAFF240594 の分離源

MUMH10594) 

図4. Phomopsis属菌の一種(宿主: モクマ

オウ) の分生子果(MAFF240595 の分

離源MUMH10581) 

図 5. Phyllosticta属菌の一種(宿主：ク

サスギカズラ ) の分生子果

(MAFF240612 の 分 離 源

MUMH10589) 

図 6. Microsphaeropsis属菌の一種(宿主：ヒイ

ラギナンテン) の分生子果(MAFF240604

の分離源MUMH10549) 

図 7. Septoria属菌の一種(宿主：チチコグサ) 

の分生子果(MAFF240605 の分離源

MUMH10554) 
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4. 所感 

本探索では, 鹿児島県本土, 種子島および沖縄県沖縄本島において植物葉の斑点性症状に関与す

ると思われる分生子果不完全菌を対象として探索・収集を行った. 分生子果不完全菌は, 植物病原

菌として重要な位置を占めるばかりでなく, 創薬資源としても注目されている. しかしながら, そ

の分類学的位置は, 分類体系の再編により大きな変更が加えられているが, 我が国においては研究

者が少なくその分離株も少ない.  

 そこで, 今回これらの分生子果不完全菌を採集し, ノマルスキー微分干渉顕微鏡観察による同定

と菌の単胞子分離を行った. その結果, 多くの新種, 日本新産種を含む分離菌株を得て, ジーンバ

ンク登録することができた. しかしながら, これらの菌類の生存は植物に強く依存していると考え

られており, 固有で多様な植物相を持つ南西諸島においては, その多様性は豊かであることが推測

される. これらの菌群のカルチャーコレクションにおける保存菌株数は, いまなお不充分であると

考えられ, 今後もさらに西南暖地における探索・収集を行って正確な菌類相を把握することが, 生

物多様性研究や, 我が国の植物防疫上有用な結果をもたらすであろう.  
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Summary 

 

During the survey of Coelomycetes of plant-inhabiting fungi in south-west-warm region in 
Japan, some noteworthy fungi were collected from leaf spots of some herbal and arboreal plants. 
Eighty one and 114 diseased leaf samples showing the spot symptoms were collected in 
Kagoshima Prefecture (Kyushu island and Tanegashima island) and Okinawa Prefecture 
(Okinawa island), respectively. On these samples, coelomycetous fungi were observed. After the 
identification based on the morphological characteristics under the light microscope, 
monoconidial isolation was performed. As the results, 46 isolates of coelomycetous fungi were 
established including new species and newly added species to Japanese mycoflora. All of 
isolates were deposited at the Microorganisms Section of the NIAS Genebank (MAFF). 
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キクわい化ウイロイドの探索収集 
 

松下 陽介 
農業・食品産業技術総合研究機構 花き研究所 

［〒305-8619 つくば市藤本 2-1］ 
 

Collection of Chrysanthemum stunt viroid in Japan 
 

Yosuke MATSUSHITA 
 

National Institute of Floricultural Science, 
National Agriculture and Food Research Organization 

 
1. 目的 

キクはわが国の花き類の中で生産量・栽培面積ともに１位である重要品目であり，全国各地に産

地が存在する．近年，キクわい化ウイロイド（Chrysanthemum stunt viroid, 以下CSVd）を病原

とするキクわい化病の発生が問題となっている．本ウイロイドに感染すると，草丈が著しくわい化

し，商品価値を完全に失う（Horst，1977）． 
キクわい化病は 1977 年に国内で発生が報告（大沢ら，1977）されて以来，三重（花田ら，1982），

香川（楠ら，1993），兵庫（塩飽ら，1996），熊本（森山ら，1996），北海道（李ら，1997），山形

（兼松ら，1998），新潟（杉浦・花田，1998），静岡（土井・加藤，2004）など各地で発生が報告

されている．主要な伝染源は無病徴株を含めた罹病ギクで，摘蕾，収穫，刈り込みなどの管理作業

に伴う接触，あるいは刃物によって伝染が起こる．病徴が現れていない時期に外観から判断して感

染個体を除去することは非常に困難であるため，罹病個体を親株として増殖していることにより被

害が拡大している．宿主は栽培ギク以外にはシネラリア（Lawson ら，1968）やペチュニア

(Verhoeven ら，1998)などが報告されており，キク科の他にナス科植物にも感染することがわかっ

ているが，キク以外でCSVd の感染が問題となることはほとんどない． 
ウイロイドは 1 本鎖環状RNA から成る最小の植物病原体であり，1971 年にDiener らによって

ジャガイモから発見された（Diener, 1971）．構造上も，遺伝情報量からも最小の病原体（246-399
塩基）である．ウイルスは DNA または RNA を包むようにタンパクの殻を持っているが，ウイロ

イドはこういったタンパクの殻をもたない上，その RNA にはタンパク質がコードされておらず，

宿主細胞の酵素に依存してRNA からRNA へ自律的に複製・増殖している．現在，28 種のウイロ

イドが報告されており，主なウイロイドはジャガイモに感染する Potato spindle tuber viroid 
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(PSTVd)やかんきつ類で発生するCitrus Exocortis Viroid (CEVd) などがあげられる．ウイロイド

はポスピウイロイド科とアブサンウイロイド科に分類されており，CSVd，PSTVd および CEVd
は前者に属する（佐野，2007）． 
本病は，1977 年の初発報告以降，全国のキク産地で発生が増加傾向にあると考えられている（松

下， 2006）．ウイロイドはRNA のみから成る病原体であり，病徴発現や宿主内での増殖は構成す

るRNA の塩基配列に依存している．最近，ジャガイモで発生するウイロイド，PSTVd に関する変

異体を用いた研究では，１塩基の変異によってウイロイドの増殖や移行，病徴発現などの特性が決

定されている例も報告されており，１塩基の変異がウイロイドの諸特性に及ぼす影響は大きい．し

かし，CSVd に関してはこれらの情報が乏しく，研究が遅れている．CSVd に関してもの病徴発現

や増殖に関する研究を進める必要があるが，本病原の変異体の情報やサンプル登録はなされておら

ず，変異体を用いた研究が困難である． 
今後，本病の防除研究に必須である各種変異体の分子生物学的観点からの比較を行うためには国

内の本病原体を収集することが重要と考えられた．そこで，今回，鹿児島県を中心に本病原体の探

索収集を行った． 
 
2. 探索概要  

2007 年 7 月 23～26 日に九州地方 2 地点，鹿児島県指宿市山川（薩摩半島）および和泊町（沖永

良部島）においてCSVd に感染していると思われるキク植物体の採取を行なった（表 1，図 1）．収

集した植物体は，冷蔵した状態で持ち帰り分離源とした． 
 

表 1．探索・収集日程 

年月日 行程 行動内容 

H19.7.23 つくば市→鹿児島市 移動（空路） 
 鹿児島市→指宿市 移動（陸路） 

 指宿市内 キク圃場を探索 
24 鹿児島市→和泊町 移動（空路） 
25 和泊町 キク圃場を探索 

26 和泊町→鹿児島市 移動（空路） 
  鹿児島市→つくば市 移動（空路） 

 
3. 収集成果   

Hosokawa ら（2005）が開発したウイロイドの簡易検定方法であるDirect RT-PCR 法により，

収集した試料からRNA を得た．この方法は操作が煩雑なRNA 抽出を行なわずに注射針（25 G×25 
ｍｍ，テルモ）を検体に突き刺し，付着した細胞液を逆転写（RT）溶液に浸すことでウイロイド

RNA を得る方法で，従来の RNA 抽出操作を通じる RT-PCR と同等の検出結果が得られている．

プライマー【5’CTT TGG GTC TGT AGC TCA GG (CSV-F) and 5’ GCC TCA AGG TCA TAT TCA 
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GC (CSV-R)】(Hosokawa ら，2005)を用いて特異的DNA の増幅を調べた．PCR 条件は 98 ºC -45

秒，62ºC -10 秒，74 ºC -45 秒の 35 サイクルとした．CSVd が検出されたサンプルを用いて，同ウ

イロイドの全塩基配列を解析した．プライマーセット【5’ TGT GGT GCA CTC CTG ACC CT 

(CSV-ZF) and 5’ GGA ACC ACA AGT AAG TCC CG (CSV-ZR)】（Matsushita ら，2007）を用い

てDirect  RT-PCR を行い，PCR 産物の pGEM-T-Easy（プロメガ）へのクローニングにより得ら

れた 5 クローンの塩基配列を解析した． 

  Direct RT-PCR による検出の結果，指宿市の 2 サンプル中，1 サンプルから，和泊町の 5 サン

プル中，3 サンプルから CSVd が検出された（表 2）．それら CSVd の全長はすべて 354 塩基であ

った．国内では熊本県において 356 塩基のCSVd が見つかっている（森山ら，1996）．海外では 348

塩基（インド），354塩基（韓国，ハンガリー，アメリカ），355塩基（カナダ）および 356 塩基（オ

ーストラリア）のCSVd が報告されている（Matsushita ら，2007）． 

今回，得られた 4 つの変異体の内（表 2・図 2）， CSV-IB1（MAFF260079）は全ての検出サン

プルからクローニングされ，その配列は兵庫株（DDBJ accession no. X16408; 塩飽ら，1996)と同

じであった．この兵庫株は全国各地のキク産地から検出されている一般的なCSVd の変異体である

（Matsushita ら, 2007）．また，CSV-IB2（MAFF260080）の塩基配列はCSV-IB1 と比較すると

73A→G および 254U→A であった．同様に，CSV-OK1（MAFF260081）は 79U→C，CSV-OK2

表 2．指宿市，沖永良部島での採取数とCSVd 検出数，検出された変異体 

採取地 試料数 検出数 検出変異体 

指宿市 2 1 
CSV-IB1（MAFF260079）, 

CSV-IB2（MAFF260080） 

和泊町（沖永良部島） 5 3 
CSV-IB1, CSV-OK1（MAFF260081）, 

CSV-OK2（MAFF260082） 

図 1．鹿児島県における採取地点 

沖永良部島

指宿市

和泊町

鹿児島県

沖永良部島

指宿市

和泊町

沖永良部島

指宿市

和泊町

鹿児島県
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（MAFF260082）は 248U→C の変異が見られた．254U→A の変異箇所は茨城県から検出された

変異体（DDBJ accession no.AB279770）と同じ変異箇所である（Matsushita ら, 2007）．また，

248U→C の変異箇所は静岡県から検出された変異体（土井・加藤，2004）と同じ変異箇所である． 

 

 

A                                                               A

G                                   A                             U   A                                           G                              A A                                                           C        G                                 A    U

UU       U  U                          U          G       C                     U    G         A       A           U                                    C C           G      A                      G        C           C         CG                C                 C     A        U    C           C    U        C              C
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C

C

U

1 40 80 120

354 320 280 240

160

Central conserved region

U

C

U

U

73

G

248

C

254

A
200

79

C

 

 

 

 

 

 

4. 所感 

 今回キクわい化病の罹病サンプルを多数採集し，RT-PCR による感染の確認後，クローニングに

よって変異体の解析を行った結果，CSV-IB1 （MAFF260079），CSV-IB2（MAFF260080），SV-OK1

（MAFF260081）および CSV-OK2（MAFF260082）の 4 つの変異体を分離・登録することがで

きた．今後、それらの変異箇所がCSVd の複製や病原性などの諸特性に与える影響の解析が必要で

ある．今後，それらの変異体を供試し，CSVd の病原性に関する試験研究の展開と新たな知見の集

積が期待される。 

しかしながら，CSVd の病原性をはじめとする諸特性をより理解し，その防除技術を開発するた

めの解析対象として，まだまだ変異体数が少ない状況であるため，今後とも全国のキク産地を中心

に，キクわい化病の発病調査および病原体収集が必要である． 
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Summary 

 

 Two and five chrysanthemum samples showing stunt or suggestive of infection of 
Chrysanthemum stunt viroid (CSVd) were collected in Wadomari and Ibusuki in Kagoshima 
Prefecture, Japan, respectively. Direct RT-PCR was conducted to detect CSVd from these 
samples and the complete sequences of CSVd isolates were determined. The results showed 
that four variants of CSVd were distinguished among the 5 isolates based on differences of their 
nucleotide sequences. In this investigation, the four CSVd variants were registered in NIAS 
Genebank. 
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1. 目的  
チベット高原はユーラシア大陸の中央部に広がる世界最大，最高の高原で，標高は平

均 4,500 メートルであり，昼夜の温度差は大きく，空気は希薄で酸素含有量が少ないな

ど高原特有の生態システムを有している．微生物の資源も豊富であり，伝統的な方法で

作られている発酵飼料（サイレージ）・発酵乳製品(曲拉 Qula)などにおいて利用されて

いるが，未知・未利用な菌種も多いと推察される． 
サイレージは新鮮な飼料作物や牧草などを材料とし，乳酸菌の力を巧妙に利用して調

製された家畜の貯蔵飼料である（蔡, 2001; 蔡, 2002; McDonald et al 1991）．細切した

飼料作物・牧草をサイロ内に詰め込んで密封し，乳酸発酵によって低 pH 状態と嫌気状

態を形成することによって，腐敗の原因となる糸状菌や好気性細菌の活動が抑えられて

長期保存が可能になる．現在，サイレージは主要な飼料貯蔵法として世界で広く利用さ

れている．サイレージから見いだされる乳酸菌は多種多様であり，材料草中の可溶性糖

類を基質として乳酸を生成する．これらの乳酸菌には，乳酸だけを生成するホモ型発酵

をするものと，乳酸，酢酸，エタノール，炭酸ガスを生成するヘテロ型発酵を行うもの

とがある (Cai et al., 1999; Cai et al., 1998; Cai et al., 1999; Ennahar et al., 2003; 
Zhang et al., 2000; Ohmomo et al., 2002)． 
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Qula はヤクミルクを原料とし，古い Qula 固形体をスターター菌として用いること

によって作られる，堅い粒状の黄色～白色のチーズであり，チベットの伝統的な乳発酵

食品として 1000 年間以上の歴史を持つと言われている．冬季の食用タンパク質を貯蔵

する重要な方法であるとともに，ヤクヨーグルトを作るためのスターターとしても使用

されている（Duan et al., 2007; Elisabeth et al 2003; Gurban et al., 2006)．現在では

類似品が中国チベットを始め，青海，四川，甘粛などの各省内でも広く生産されている． 
本探索は，中国チベット産飼料作物，サイレージおよび伝統発酵食品(Qula)由来の乳

酸菌を収集し，それら微生物の分子分類と系統保存を行うことにより，プロバイオティ

ック乳酸菌の畜産物生産への有効活用に資することを目的として行った． 
 

 

年 月 日 行程及び用務 用 務 先 

H19. 9.6 つくば→新東京国際空港→成都  移動 

9.7～9.9 四川農業大学にて野外用培地の調製・準備 
四川省雅安市， 

四川農業大学 

9.10 成都→拉薩   移動 

9.11～9.13 チベット牧場のサイレージサンプリング 西蔵拉薩，チベット大学

9.14 拉薩→西寧  移動 

9.15 甘粛牧場のサイレージと乳製品のサンプリング 青海省西寧市，青海大学

9.16 西寧→蘭州→敦煌→甘粛大学試験牧場 移動 

9.17～9.18 甘粛省にてサンプリング 
甘粛省蘭州市， 

甘粛農業大学 

9.19 安西→蘭州→烏魯木斉 移動 

9.20～9.22 新疆牧場にてサンプリング・乳酸菌の分離 
新疆烏魯木斉市， 

新疆農業大学 

9.23 烏魯木斉→蘭州→鄭州   移動 

9.24～9.27 鄭州大学にて分離株の純粋分離・保存 河南省鄭州市，鄭州大学

9.28 鄭州→北京→新東京国際空港→つくば   移動 

表 1． 探索・収集日程 
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2. 探索概要 

2007 年 9 月 6 日から 9 月 28 日にかけて，中国四川省，チベット自治区，青海省，

甘粛省，新疆ウィグル自治区などの中国チベット高原地域 5カ所で探索を行った（表 1，

図 1）．現地の牧場や農家を訪問し，伝統発酵飼料（サイレージ）・発酵乳製品(Qula)を

採集した（図 2，図 3）．収集したサンプルは真空パックで密封し，冷蔵した状態で実験

室へ速やかに持ち帰り，乳酸菌の分離・培養を行った（図 4）． 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

3. 収集成果 

1）乳酸菌の分離  

分離源のサンプリングを行う際は，100g ずつ無菌的に採取し，ポリ袋に入れて密封

した．さらに，菌叢の変化を最小限にとどめるために，試料を採取してから乳酸菌の分

離操作に取りかかるまでの経過時間をできるだけ短くするとともに，運送中は可能な限

りアイスボックスを利用して低温を保った． 

収集した各試料を 10g 計りとってストマッカー用ビニール袋に入れ，滅菌した生理食

塩水 90 ml を加えてから激しく振とうして 10 倍希釈液とし，さらにこの希釈液を 10-8

まで段階希釈して分離に供した．乳酸菌は GYP 白亜寒天培地（小崎ら, 1992），MRS

図 1． 中国における採集地 

：採集地 
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寒天培地および酢酸寒天培地（山里ら, 

1986）などを使用し，30℃嫌気培養ジャ

ーで 2～3 日間培養して分離した．形成さ

れたコロニーから，グラム染色陽性やカ

タラーゼ反応陰性を示すものを選び，純

粋分離を行った． 

2）乳酸菌の保存 

 乳酸菌の保存には，一般の微生物保存

と同じように，継代培養保存法，凍結保

存法および凍結乾燥保存法が用いられる．

今回の探索・収集では，継代培養保存法

と凍結保存法を用いた． 

乳酸菌の継代培養には MRS を使用し

た．乳酸菌は乳酸を生成するので，寒天

培地に酸の中和剤として沈降性炭酸カル

シウムを添加した．白金線の先端で乳酸

菌コロニーをとり，その白金線を高層培

地の中心部を通過させるようにして試験

管の底に到達するまで刺した後，乳酸菌

の至適温度で培養した．穿刺溝に沿った

乳酸菌の生育が確認された時点で，その

試験管を 5℃の冷蔵庫に入れて保存した．

この状態で 2～3 か月間，保存が可能であ

る． 

凍結保存については，MRS 寒天培地に

生育したコロニーを滅菌綿棒で集め，

10％Dimethyl sulfoxide を入れた NA 液

体培地（ Bacto-Beef Extract 3 g + 

Bacto-Peptone 5 g/ℓ）に懸濁し，数本の

チューブに小分けして-80℃のディープ

フリーザーに入れて保存した．復元させ

るときは，凍結した培地を室温程度でゆっくりと解凍した後，白金耳で MRS 寒天培地

に塗抹して至適温度で培養した． 

3）乳酸菌の同定 

純粋分離した菌株に対してグラム染色，形態観察，カタラーゼ反応，胞子形成，ガス

生成及び乳酸生成に関する検査を行った．炭水化物発酵パターンは API 50CH を用い

図 2． バンカーサイロによる 

サイレージ調製（甘粛） 

図 3． 酪農家産 Qula 

（チベット林芝市） 

図 4． アネロバック角形ジャーによる

乳酸菌の培養 
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て分析した． 
菌種の同定は，16S rDNA シーケンス解析に基づいて系統樹を作成することによっ

て行った．すなわち，MRS 寒天培地で培養した菌体を N-Acetylmuramidase（生化学

工業）と Lysozyme（生化学工業）などの酵素処理と界面活性剤で溶菌させ，菌体から

ゲノム DNA を抽出した．得られたゲノム DNA を鋳形としてプライマー27F
（ 5’-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3’ ） と 1492R (5’-GGTTACCTTGTTACGAC 
TT-3’)，TaKaRa Taq キット（宝酒造）および GeneAmp PCR System 9700 (Applied 
Biosystems)を使用し，PCR によって 16S rDNA の塩基配列約 1500 bp を増幅した．

PCR 産物は DNA 回収用フィルター付遠心チューブ（SUPREC-02，宝酒造）を用いて

精製した．シークエンス反応および産物の精製は BigDye Primer Cycle Sequencing Kit
と GeneAmp PCR System 9700 を使用し，Applied Biosystems のプロトコールに従っ

て行った．DNA 塩基配列の解析には ABI PRISM 310 Genetic Analyzer を使用した．

得られた 16S rDNA の配列は BLAST Homology Search（Altsuchul et al., 1997）を用

いて DNA データバンク（GenBank/EMBL/DDBJ）に対して検索を行った．分離菌株

と近縁基準株との分子系統樹は，CLUSTAL W プログラム（Thompson et al., 1994）
を使って配列間の進化距離を計算し，近隣結合法（Saitou and Nei, 1987）により作成

した． 
4）結果 
四川，チベット，青海，新疆など中国チベット高原地域からサイレージと Qula サン

プルを収集し，分離した乳酸菌を整理して MAFF に登録した（表 2）． 
サイレージ材料草Sainfoin (Onobrychis viciaefolia), アルファルファ (Medicago 

sativa) および トウモロコシ (Zea mays)から10菌株を分離した．すべての分離株は

グラム染色陽性，カタラーゼ反応陰性，グルコースから多量の乳酸を生成する桿菌ある

いは球菌であった．細胞形態および生理生化学性状にもとづいて分離株をA～Fグルー

プに類別することができた． 
グループA（MAFF211717，MAFF211720）はグルコースからガスを生成しないホ

モ発酵型の乳酸桿菌であり，主にDL乳酸を生成する．グループB（MAFF 211718）は

グルコースからガスを生成するヘテロ発酵型乳酸桿菌である．グループC（MAFF 
211719，MAFF 211721）はグルコースからガスを生成するヘテロ発酵型で，主にD(-)
乳酸を生成する乳酸球菌である．グループD（MAFF 211722，MAFF 211726）はグル

コースからガスを生成しないホモ発酵型で，主にL(+)乳酸を生成する乳酸球菌である．

グループE（MAFF 211723，MAFF 211725）はグルコースからガスを生成するヘテロ

発酵型で，主にD(-)乳酸を生成する乳酸球菌である．グループF（MAFF 211724）はグ

ルコースからガスを生成するヘテロ発酵型であり，主にL(+)乳酸を生成する乳酸球菌で

ある． 
16S rDNAの解析結果に基づき，以上の分離菌株はLactobacillus，Leuconostoc， 
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Weissella，Lactococcus，Enterococcus属に属することが明らかとなった．さらに，詳

細な分子系統解析に基づいて，グループA～FはそれぞれLactobacillus plantarum，

Lactobacillus brevis, Leuconostoc pseudomesenteroides，Lactococcus lactis subsp 
lactis，Weissella paramesenteroidesおよびEnterococcus mundtii に同定することが

できた． 
Qulaからの分離株は，すべてグラム染色陽性，カタラーゼ反応陰性，グルコースか

らガスを生成するヘテロ発酵型で，主にD(-)乳酸を生成する乳酸球菌である．これらの

菌株はMRS液体培地において，pH 3.0～9.0，温度10°C～45°C，6.5% NaCl(W/V)条件

下で生育する．16S rDNAの全領域塩基配列の解析結果に基づき，これらはすべて

Leuconostoc mesenteroidesとLeuconostoc pseudomesenteroidesに同定された． 
 

MAFF
番号 

菌種名* 分離源 
細胞

形態 
発酵形式

乳酸 

異性体 
株名 

211717 Lactobacillus 
plantarum  Sainfoin  桿菌 ホモ DL ＣＷ 11

211718 Lactobacillus brevis  Sainfoin  桿菌 ヘテロ － ＣＷ 12

211719 Leuconostoc 
pseudomesenteroides アルファルファ 球菌 ヘテロ D(-) ＣＷ 13

211720 Lactobacillus 
plantarum  アルファルファ 桿菌 ホモ DL ＣＷ 14

211721 Leuconostoc 
pseudomesenteroides アルファルファ 球菌 ヘテロ D(-) ＣＷ 15

211722 Lactococcus lactis 
subsp. lactis アルファルファ 球菌 ホモ L(+） ＣＷ 16

211723 Weissella 
paramesenteroides  トウモロコシ  球菌 ヘテロ D(-) ＣＷ 40

211724 Enterococcus mundtii トウモロコシ  球菌 ホモ L(+） ＣＷ 41

211725 Weissella 
paramesenteroides  トウモロコシ  球菌 ヘテロ D(-) ＣＷ 43

211726 Lactococcus lactis 
subsp. lactis トウモロコシ  球菌 ホモ L(+） ＣＷ 44

*: 16S リボソーム DNA の全領域塩基配列の分析結果に基づいて菌種を同定した。  

表 2． サイレージ乳酸菌の性質ならびに MAFF 登録番号 
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4. 所感 
近年，プロバイオティック乳酸菌が腸内菌叢の維持と調節に重要な意味を持ち，宿主

の健康に深く関わっていることが明らかとなってきた．すわなち，整腸作用，免疫賦活，

抗腫瘍性，抗変異原，血清コレステロール低下作用，血圧低下作用など，宿主の生体防

御機構を活性化するさまざまな機能を有していることが認められつつある(Tannock, 
1999)．これらの作用機作を解明し，その機能を有効に活用するためには，有用な菌株

の探索や発掘を行うことがきわめて重要である(蔡, 2005; 蔡, 2006; 富田, 2000)．今回，

分離された乳酸菌については，そのプロバイオティック機能を詳細に解明し，良質な飼

料の調製加工や健全な家畜の生産技術の開発に役立てていきたい． 
Qula から見出された微生物については，古くから多数の研究がなされているが，そ

の菌叢は入手先によって相当な違いがあると報告される（Duan et al., 2007）．これは

Qula がチベットから各地に伝播していく過程において，含まれる菌種の構成が変化し，

伝搬経路ごとにさまざまな多様性が生じたためであると考えられる（Duan et al., 
2007）．今回，Qula から分離された菌株は，生理生化学および遺伝学的性状から，

Leuconostoc 属の菌種に同定された．これらの乳酸菌は，Qula 生産・貯蔵過程におい

て，有害微生物の増殖を抑制するとともに，Qula チーズの品質と風味を向上させる上

で寄与していると思われる．分離された乳酸菌の機能と Qula チーズ品質の関係につい

て今後検討する予定である. 
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Summary 

 
The preservation of forage crops as silage depends upon the production of 

sufficient acid to inhibit activity of undesirable microorganisms under anaerobic 
conditions. The epiphytic lactic acid bacteria (LAB) that naturally present on forage 
crops convey sugar into lactic acid in the ensiling process. It is well established that 
LAB play an important role in silage fermentation. LAB is a major component of the 
microbial flora which lives in various types of forage crops. The LAB commonly 
grows with other plant-associated microorganisms during silage fermentation, and 
they generally define the fermentation characteristics of silage. Sainfoin 
(Onobrychis viciaefolia), alfalfa (Medicago sativa) and corn (Zea mays) are the 
most important grasses and forage crops in the northwest China. Epiphytic 
microflora, the microorganisms naturally present on forage crops, are responsible 
for silage fermentation and also influence silage quality. In this study, isolation and 
identification of epiphytic LAB on these forage grasses and crops were studied. The 
LAB isolates were identified biochemically, and representative strains were 
identified at the molecular level using 16S rDNA sequence analysis. Ten strains of 
gram-positive bacteria isolated from Sainfoin, alfalfa and corn in the northwest 
area of China, were classified and subjected to phenotypic and genetic analyses. 
According to morphological and biochemical characters, these lactic acid bacterium 
(LAB) isolates were divided into six groups (A-F) and their presumptive strains 
were identified as Lactobacillus plantarum, Lactobacillus brevis, Leuconostoc 
pseudomesenteroides, Lactococcus lactis subsp lactis, Weissella paramesenteroides 
and Enterococcus mundtii, based on 16S rRNA gene sequence analysis. 
 

-29-



 - 31 -

〔微探収報 21: 31－43, 2008〕  

 

ミャンマー連邦におけるいもち病菌の探索収集 
 

林 長生 1・入江 憲治 2 
1 農業生物資源研究所 植物科学研究領域 

［〒305-8602 茨城県つくば市観音台 2-1-2］ 
2 東京農業大学 国際農業開発学科 

［〒156-8502 東京都世田谷区桜丘 1-1-1］ 
 
 

Collaborative exploration for collecting the blast fungus in Myanmar 
 

Nagao HAYASHI 1 and Kenji IRIE 2 
 

1 Division of Plant Sciences, 
National Institute of Agrobiological Sciences 

2 International Agricultural Development, 
Tokyo University of Agriculture 

 
1. 目的 

温帯地域におけるイネの最重要病害のひとつであるイネいもち病は，熱帯地域においても，陸稲

や乾季作水稲に甚大な被害をもたらす病害として問題とされている．同病害の防除対策として，コ

メの食味や収量のレベルを落とさず安定した病害抵抗性をもつ品種の開発が求められている．品種

の抵抗性（品種抵抗性）は，真性抵抗性と圃場抵抗性からなる．真性抵抗性は，品種と病原レース

との特異的な対応関係（gene-for-gene）に基づく明確で強い抵抗反応であるが，様々な病原レース

または新たな病原レースの出現に対処できない恐れがある．一方，真性抵抗性以外の抵抗反応は圃

場抵抗性とされ，病原レースといった菌系特異性がなく，様々な病原レースまたは新たな病原レー

スの出現に対しても，ある程度の安定的かつ持続的な抵抗性が期待できる．そこで，近年，抵抗性

品種の育成にあたって，圃場抵抗性の付与が重視されてきているが，従来の分類では圃場抵抗性と

されてきたものに菌系特異性がみられる事例が報告され(Zenbayashi-Sawata et al.,2005)，幅広い

菌系に対し導入した圃場抵抗性の安定性確認が重要課題となっている． 
アジア栽培イネの多様性中心地域の一部とされるミャンマー連邦では，降水量の多い南部

Ayeyarwady河などのデルタ地帯，灌漑施設が整備されたMandalay周辺のやや乾燥した中高地帯，

Shan 高原等の東部丘陵地帯などにおいて，変化に富む地形・気象に適応した稲作が展開されてい
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る． ミャンマーの東部丘陵地域に位置するShan 州は，北東部を中国雲南省と東部をラオス，そし

て南部をタイと国境を接する．東部丘陵地域は標高 900-1100m の Shan 高原からなる丘陵地で，

その山脈はTaninthary管区まで続く．州の総面積は 15.5 万 km2で，全国の州・管区の中で最も広

い面積を有し，行政区として，北部，南部，東部の 3 地域に区分される．  
ミャンマーにおける陸稲栽培は，Mandalay 管区，Sagaing 管区北部，Chin 州，Kachin 州，Shan

州の山岳地域で，全国的にみるとわずか 6%程度である．Shan 州における陸稲栽培は，焼畑移動

耕作と定着型耕作の 2 つの型がみられる．標高が高い山岳地では焼畑移動耕作が行われ，南部Shan
に広がる緩やかな丘陵地に，短い休閑期間の中で定着型陸稲栽培が行われている．Shan 高原北部

の高地と同高原南部の低丘陵地における天水田陸稲栽培地帯では，いもち病抵抗性のほか，耐干性，

耐冷性に優れた在来種も栽培されており，近年は特に低丘陵地において耐干性を付与された陸稲改

良品種の作付けが広がりつつある． 
今回の探索は，病原レース，病原力，交配能力等に特色のある多様ないもち病菌の分布が期待さ

れる Shan 州南部の低丘陵地陸稲地帯において，同病原菌の発生状況を調査するとともに，これを

分離・収集することを目的とする．さらに，分離菌の特性を解析後は，イネ品種の圃場抵抗性の評

価に供試する．  

 
2. 探索概要 

2007 年 9 月 22 日から 10 月 3 日の 12 日間にわたって，ミャンマー連邦Shan 州南部の陸稲栽培

地帯を中心に葉，穂等が罹病したイネ及びイネ科雑草を採集した．探索の日程を Table1 に，探索

採集ルートをFig. 1 に示す．収集した植物体は，乾燥させ，密封状態で我が国へ持ち帰り，いもち

病菌の分離源とした．Shan 州入りの前後にミャンマーの農業灌漑省農業研究局（DAR: 
Department of Agriculture Research，Pynmana），農業計画局（DAP: Department of Agriculture 
Planning，Naypyidaw）, 農業公社（MAS: Myanma Agriculture Service，Naypyidaw）を訪問

し，ミャンマー連邦におけるイネいもち病などの発生情報を収集した．なお，現地調査 3日目

（9 月 26 日）Yangon にて，夜間外出禁止令が発令されたことから，一部の予定を中止し，ジーン

バンク長の指示に従い帰国した． 
 

1) Bogo 管区から Mandalay 管区 Yezin 
2007 年 9 月 23 日 Yangon から Yezin までの移動中，4 地点でいもち病の発生を調査した．いず

れも Indica 米の改良種が作付けされていた．いもち病の発生は極めて少なく，1 地点で同病に罹病

していると思われる穂首を収集した．その他の病害では白葉枯病，稲こうじ病が散見された． 
2) Shan 州南部 

9月24日～27日Shan州の南西部Kalawを中心とした標高1,000～1,500 ｍの高原地帯におい

て，いもち病の探索を行った．Kalaw からAungban にかけては緩やかな高原地帯で野菜，油糧作

物などとの輪作体系に陸稲が広く栽培されていた（口絵参照）．Yengan 往復において 8 地点で採集

した．品種は，純系選抜品種KONE-MYINT-2 の栽培が多くみられた．26 日は Inle 湖周辺の深水
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栽培稲地帯の探索を予定していたが，すでに収穫が終わっていることがわかり，この地域での探索

は中止した．ShwenyangからYaksaukの丘陵地帯は，陸稲が主として栽培されていたが，低地で

は水稲の栽培もみられた．しかし，雨季の到来が遅れ，水田に水が確保されず，移植が遅れた圃場

もみられた．これらの水稲では葉いもちの発生が見られた．Shwenyang から Heho にかけては，

緩やかな丘陵で陸稲地帯と水稲地帯が混在していた．いもち病の発生は陸稲地帯に多く見られ，水

稲地帯ではまれであった．水稲地帯で，唯一病斑がみられた圃場は，湛水にならず畑状態になった

水田であった．畑状態がいもち病の発生を促していると考えられる．Heho 周辺は陸稲栽培が多く

みられた．中には，葉色が濃く，生育が良好な圃場がみられた．ここでは，今回の探索で最も激し

いいもち病の発病が観察された． 施肥量が抑えられている状態で，小康状態のいもち病は，施肥量

の増加とともに顕在化する可能性が考えられる． 

南部 Shan のイネの栽培面積は，24.4万 haで，水稲栽培が 10万 ha，定着型陸稲栽培が 13.4

万 ha，焼畑移動耕作の陸稲栽培が 1万 haで，約 60％が陸稲栽培である（2006年）．この地域の

イネの収量は，水稲が 4.2t/haで，陸稲は 2.8t/haである． 

今回，1999年に実施した稲遺伝資源探索収集調査（三浦ら,2000）とほぼ同じ経路を踏査した．

陸稲地帯では，前回の調査でよくみられた地方品種MOTE-SOE-MA-KYAWE-PYAYの栽培も残っ

ていた．この品種は，稈長が 1m程度，穂数が 3-4本，穂長が 20 cm程の草型で，6月に播種し収

穫が11月の晩生品種である．南部Shan地域で長い栽培の歴史をもつこの品種は，耐倒伏性に優れ，

痩薄な土壌で低投入型の栽培によく適している．他方，前回の調査では，試験場で普及が進められ

Table 1. Mission itinerary  

Date Route Activity 

22-Sep Fri   Narita-Bangkok-Yangon move(airplain) 

23-Sep Sat   Yangon-Yezin Exploration on the way 

24-Sep Sun 
AM Yezin Visit DAR, Seed Bank 

PM Yezin-Kalaw Kalaw 

25-Sep Mon 
  Kalaw-Nyaungshwe Kalaw, Aungban, Kyone, Ywangan 

26-Sep Tue   Nyaungshwe-Taunggi Nyaungshwe, Lawksawk 

27-Sep Wed   Taunggi-Yezin Taunggi, Shwenyaung, Heho, 

28-Sep Thu   Yezin Preparation for PQ, MTA 

29-Sep Fri   Yezin-Yangon-Bangkok move(car, airplain) 

30-Sep Sat   Bangkok   

1-Oct Sun   Bangkok   

2-Oct Mon   Bangkok   

3-Oct Tue   Bangkok-Narita move(airplain) 
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ていたKachin州からの導入品種KONE-MYINT-2の栽培が拡大していた．この品種は，地方品種

NAGY-MOEから 1986年に純系選抜された品種で，耐乾性に強いとされる．今後，この地域では，

この品種への置き換えがさらに進むと考えられる．  

3) Shan州州境からMandalay管区 

27日の Shan州からの帰り，Mandalay管区の水田地帯の発病を調査した．この地帯はミャン

マーでも降水量が少ない地域である．潅漑されている水田地帯のイネは，いもち病はもとより白葉

枯病の発生も少なく極めて良好であった． 

今回の探索では 33地点で調査し，21地点でいもち病等に罹病した葉などを採集した(Table 2)． 

 

3. 収集成果   

1) いもち病菌の分離，レース検定，系統解析および交配型 

採集した罹病葉や穂を 3 cm程度に切り，湿室条件下に置き分生子を形成させた．いもち病菌の

分生子が形成された試料から単胞子分離を試みた．シュークロース及び酵母エキスを少量添加した

寒天培地に分生子を載せ，1 個の分生子を釣菌した．25℃で 5日間培養した後，直ちに濾紙保存法

により保存した（Notteghem and Silue, 1992）．原則として1圃場につき独立した 3 個の病斑より 

Fig. 1 Exploration and collection route in Myanmar  

○ City or town ● Sampling spot（only indicated the spot where 

blast fungus was isolated） 
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Table 2 Materials collected in Myanmar in 2007.

Collection
designation Date Topography Cultivation

type Location Scientific name Variety name Growth stage Blast
incidence

Other
disease

Parts of
plant

collected

No. of
isolates
obtained

Isolate designation

MM-03 23-Sep-07 plane lowland,
irigated

Bago Divisiion, Daik-U,
Chaita-gou,70miles from
Yangon

Oryza sativa breeding line(indica),
wild rice flower low brown spot,

smut neck 0

MM-05-A 24-Sep-07 moutainous upland Shan State, Kalaw town,
manze Oryza sativa

MOTE-SOE-MA-
KYAWE-PYAY(tropical
japonica)

heading,
variation in leaf
color

much,
beginning of
panicle blast

leaf 3 H07-101, 102, 103

MM-05-B 24-Sep-07 moutainous upland Shan State, Kalaw town,
manze Oryza sativa

MOTE-SOE-MA-
KYAWE-PYAY(tropical
japonica)

heading,
variation in leaf
color

much,
beginning of
panicle blast

leaf 3 H07-104, 105, 106

MM-05-C 24-Sep-07 moutainous upland Shan State, Kalaw town,
manze Oryza sativa hybrid rice(tropical

japonica, ) poor in growth low leaf 0

MM-06 24-Sep-07 moutainous lowland,
irigated

Shan State, Kalaw town,
manze Oryza sativa Shwuyinaye（indica，

improved） flag leaf slight leaf 2 H07-107, 108

MM-07 24-Sep-07 moutainous lowland,
irigated

Shan State, Kalaw town,
manze Oryza sativa Shwuyinaye（indica，

improved） heading slight or no
incidence leaf 0

MM-08-A 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Kalaw town Oryza sativa indica heading slight or no
incidence brown spot leaf 0

MM-08-B 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Kalaw town Oryza sativa indica heading slight or no
incidence brown spot lamina

joint 0

MM-09-A 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Aungban Oryza sativa KONE-MYINT-2
(tropical japonica) heading low leaf 2 H07-109, 119

MM-09-B 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Aungban Oryza sativa KONE-MYINT-2
(tropical japonica) heading low lamina

joint 2 H07-110, 111

MM-10 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Aungban to Kyone Oryza sativa KONE-MYINT-2
(tropical japonica) heading much leaf 4 H07-112, 113, 114,

120

MM-11 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Kyone Oryza sativa indica heading- no incidence brown spot,
much leaf, neck 1 H07-115

MM-12-A 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan, Ingone-
gou village Oryza sativa

MOTE-SOE-MA-
KYAWE-PYAY(tropical
japonica)

heading intermediate leaf 1 H07-116

MM-12-B 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan, Ingone-
gou village Oryza sativa

MOTE-SOE-MA-
KYAWE-PYAY(tropical
japonica)

heading intermediate leaf 2 H07-117, 118

MM-12-C 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan, Ingone-
gou village Oryza sativa

MOTE-SOE-MA-
KYAWE-PYAY(tropical
japonica)

heading intermediate leaf 2 H07-121, 122

MM-13-A 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan to Kyone
(tatkkon) Oryza sativa indica heading low leaf 2 H07-123, 124

-
3
5
-



Table 2  continued

Collection
designation Date Topography Cultivation

type Location Scientific name Variety name Growth stage Blast
incidence

Other
disease

Parts of
plant

collected

No. of
isolates
obtained

Isolate designation

MM-13-B 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan to Kyone
(tatkkon) Oryza sativa indica heading intermediate leaf 4 H07-125, 126, 127,

128

MM-14-A 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan to Kyone Oryza sativa indica flag leaf intermediate brown spot leaf 3 H07-129, 130, 131

MM-14-B 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan to Kyone Oryza sativa indica flag leaf intermediate leaf 3 H07-132, 133, 134

MM-14-C 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan to Kyone Oryza sativa indica flag leaf intermediate leaf 2 H07-135, 136

MM-15-A 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan to Kyone Oryza sativa indica flag leaf intermediate leaf 3 H07-137, 138, 139

MM-15-B 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan to Kyone Oryza sativa indica flag leaf intermediate leaf 3 H07-140, 141, 142

MM-15-C 25-Sep-07 hilly upland Shan State, Ywangan to Kyone Oryza sativa indica flag leaf intermediate leaf 3 H07-143, 144, 145

MM-16 25-Sep-07 hilly

upland,
mixed
cultivation
with Italian
millet

Shan State, Kyone Oryza sativa indica flag leaf low〜

intermediate brown spot leaf 3 H07-146, 147, 148

MM-21 26-Sep-07 plane lowland,
irigated Shan State, Shwenyaung Oryza sativa indica ripening, much

fertilizer slight leaf, neck 3 H07-149, 150, 151

MM-22 26-Sep-07 plane lowland,
irigated Shan State, Yaksauk Oryza sativa China203(indica) ripening slight

neck,
rachis
branch

0

MM-23 26-Sep-07 hilly upland Shan State, Yaksauk, Ya-Tana-
poun village Oryza sativa indica heading low leaf 5 H07-152, 153, 154,

H08-84, 85

MM-24-A 26-Sep-07 plane lowland,
rainfed

Shan State, Yaksauk to
Shwenyaung Oryza sativa indica heading, delayed

transplant
low〜

intermediate leaf 3 H07-155, 156, 157

MM-24-B 26-Sep-07 plane lowland,
rainfed

Shan State, Yaksauk to
Shwenyaung Oryza sativa indica heading, delayed

transplant
low〜

intermediate leaf 0

MM-25-A 27-Sep-07 plane lowland,
rainfed Shan State, Shwenyaung Oryza sativa indica heading slight〜low leaf 2 H07-158, 159

MM-25-B 27-Sep-07 plane lowland,
rainfed Shan State, Shwenyaung

a gramineous
weed, a creeper of
the lowland field

heading slight〜low leaf 2 H07-160, 161, 162

MM-26-A 27-Sep-07 hilly upland Shan State, Heho Oryza sativa Meayseint(indica) heading much leaf 3 H07-163, 164, 165
MM-26-B 27-Sep-07 hilly upland Shan State, Heho Oryza sativa Meayseint(indica) heading much leaf 3 H07-166, 167, 168

MM-27-A 27-Sep-07 hilly upland Shan State, Aungban, DAR
Aungban Research farm Oryza sativa KONE-MYINT-2

(tropical japonica) heading low brown spot leaf 3 H07-169, 170, 171

MM-27-B 27-Sep-07 hilly upland Shan State, Aungban, DAR
Aungban Research farm Oryza sativa IR72768-8-1-1(indica) heading low brown spot leaf 2 H07-172, 173

MM-27-C 27-Sep-07 hilly upland Shan State, Aungban, DAR
Aungban Research farm Digitaria  sp. (crab glass) heading low leaf 3 H07-174, 175, 176

MM-30 27-Sep-07 moutainous upland Mandalay Divisiion, Yinmabin Eleusine indica low leaf 2 H07-177, 178

-
3
6
-
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各 1 個の分生子を分離し，菌株とした．21 地点，37 圃場から採集した罹病植物を供試し，16 地点，

30 圃場から79 菌株を分離した (Table 3)．LTH モノジェニックライン(Tsunematsu et al., 2000)

を用いてイネいもち病菌レースを検定した．個別の抵抗性遺伝子を持つ 27 系統の 4 葉期苗に噴霧

接種を行い 7〜8 日後に感染型を調査し，罹病性反応，抵抗性反応に判定した．また，イネいもち

病菌の遺伝的多様性を調べるため転移因子Pot2 による rep-PCR を行った (Suzuki et al., 2006)．

さらに MAT 座遺伝子のPCR 増幅により交配型MAT1-1，MAT1-2 を決定した(Kanamori et al., 

2007)．この方法による交配型は従来のMagnaporthe grisea の遺伝解析による交配型と名称が逆転

する．すなわち，遺伝解析による交配型 MAT1-1 は MAT1-2 に，遺伝解析による交配型 MAT1-2

はMAT1-1 となる． 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

2) いもち病菌特性解析結果   

Shan 州では主として陸稲のいもち病の探索・調査を行った．施肥量が少ないためか多くの圃場

で一見してごま葉枯病の発生が確認された．そのような圃場では，一般的にいもち病の発生は少な

い．しかし，いもち病か否か不明ながら採集した罹病植物から同病原菌が分離される場合があった

（Fig. 2）．79 分離菌の中から 36 分離菌についてレース検定した．いもち病抵抗性遺伝子Piz 座の

複対立遺伝子群に対する病原性に着目したところ，Piz-5 を持つ判別品種 IRBLz5-CA に病原性を示

すものが 25 菌株と多かった．Piz-t を持つ判別品種 IRBLzt-T には 5 菌株が病原性を示し，いずれ

にも病原性のないものが 6 菌株であった．IRBLz5-CA を侵す菌がこれほど高頻度に分布する地域

はなく，Shan 州陸稲地帯の特徴と考えられる．Kalaw の採集地点MM-5 は山の斜面に陸稲が栽培

され，数十メートル降りた沢筋（MM-6）には水稲が栽培されていた．陸稲は出穂期にあたり葉い

もちは多発生で籾いもちの発病が始まっていた．水稲は発病が少なく，わずかに病斑を採集するこ

とができた．陸稲からの分離菌は同一レースであったが，水稲からの分離菌とは異なった．その他

の陸稲地帯からの分離菌は同一レースが多かったが，採集地点MM-23 から分離した 3 菌株のレー

スはLTH モノジェニックラインによる新国際判別体系による命名（Hayashi and Fukuta，2008）

に従うと各々，43-i0-k177-z04-ta333，03-i6-k177-z04-ta323，03-i0-k177-z14-ta003 となり Pit，

Pii，Pita，Pita-2 等で異なり，1 地点に多様なレースが分布していた． 

 

Table 3 The number of the collection lesion and the isolate in 

each cultivating distinction in Myanmar 

Cultivating 

distinction 

Number of the lesion

collected  

Number of the 

isolate 

Upland 90 67 

Irigated 12 5 

Rainfed 8 7 
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病原性が低下した菌株が 2 地点，MM-21(H07-149-1, MAFF240917), MM-24(H07-157-1, 

MAFF240926)から得られた．両菌のレース番号は同じであった．さらに，両菌は生長速度，胞子

形成量も低下していた．H07-149-1 の生長速度は，15～30℃のいずれに対しても対照菌株に対して

遅かった．一方，H07-157-1 は，25℃および 30℃において遅かった．いずれも 30℃での生長速度

の低下が顕著であった (Fig. 3, 4)． 

 

 

 

 

Fig. 2  Blast symptom in latest 

elongated internode in farmer’s 

upland rice field that brown spot 

occur severely. 

blast in internode

brown spot

H07-153-1 H07-157-1H07-149-1

Fig. 3 Blast fungal mycelium 

incubated in 25℃ in Misato-Hara 

medium.  

H07-149-1and H07-157-1 show 

reduced growth speed. 

Fig. 4 Growth speed of rice blast 

fungus in different temperature. 
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近年，韓国では雑草メヒシバからの分離菌がイネに病原性を示すことが報告されている．今回，

陸稲圃場内の雑草メヒシバからの分離菌は， LTH モノジェニックライン 27 系統のいずれにも病

原性を示さなかった． 
Pot2 rep-PCR により 0.5～5 kb の位置に 5～10 本のバンドが得られた．同一圃場から分離した 3

菌株がすべて異なるhaplotype である場合が多くみられた．このことから，本採集地帯に分布する

イネいもち病菌の遺伝的多様性が確認された．採集地点 MM-5，MM-6，MM-9 および MM-10 か

ら各2菌株についてバンドの有無によりクラスター解析したところ，MM5より分離したH07-102-1 
(MAFF240870), H07-104-1 (MAFF240872), MM9 より分離した H07-109-1 (MAFF240877), 
H07-111-1 (MAFF240879), MM10 より分離した H07-112-1 (MAFF240880), H07-113-1 
(MAFF240881)は，それぞれ高い非類似度が示された．これらは，いずれも陸稲地帯から分離され

た．一方，採集地点 MM-5 と近接した水稲地帯 MM-6 から分離した H07-107-1 (MAFF240875), 
H07-108-1 (MAFF240876)の非類似度は低かった．このことから，陸稲地帯におけるいもち病菌の

多様性が示された(Fig. 5)． 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
交配型を PCR による増幅産物により決定した．供試 73 分離菌のうち，MAT1-1 が 25 菌株，

MAT1-2 が 48 菌株であった．各採取地点から 1〜9 菌株を分離したが，両交配型菌が分布する地点

が 9 地点みられた．また同一圃場から，1〜6 分離菌を供試したが，両交配型菌が分布する圃場が

13 筆みられた．これは 2 菌株以上分離した 25 筆の 50％強になる．特に，Kalaw から Yengan 及

びHeho 一帯では両交配型菌が同一圃場に混在して分布する割合が高かった．このような多様性の

Fig. 5 Dendrogram generated by 

UPGMA analysis based on fingerprint 

data of Pot2-TIR rep-PCR with blast 

isolates from upland and irrigated rice.  

12   10   8   6   4  2   0 
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Table 4  Characteristics of the blast fungus isolates collected from Southern Shan. 
MAFF

accsession
Isolate

designation
Collection

designation
Isolation source Mating type International race

240869 H07-101-1 MM-05-A leaf blade MAT1-2
240870 H07-102-1 MM-05-A leaf blade MAT1-2 03-i7-k177-z02-ta333
240871 H07-103-1 MM-05-A leaf blade MAT1-2
240872 H07-104-1 MM-05-B leaf blade MAT1-2 03-i7-k107-z02-ta333
240873 H07-105-1 MM-05-B leaf blade MAT1-1
240874 H07-106-1 MM-05-B leaf blade MAT1-2
240875 H07-107-1 MM-06 leaf blade MAT1-2 03-i6-k107-z14-ta323
240876 H07-108-1 MM-06 leaf blade MAT1-2 03-i6-k107-z04-ta323
240877 H07-109-1 MM-09-A leaf blade MAT1-2 03-i7-k177-z02-ta333
240887 H07-119-1 MM-09-A leaf blade MAT1-1
240878 H07-110-1 MM-09-B lamina joint MAT1-2
240879 H07-111-1 MM-09-B lamina joint MAT1-1 03-i7-k177-z02-ta333
240880 H07-112-1 MM-10 leaf blade MAT1-1 03-i7-k177-z02-ta333
240881 H07-113-1 MM-10 leaf blade MAT1-2 03-i7-k107-z02-ta333
240882 H07-114-1 MM-10 leaf blade MAT1-2
240888 H07-120-1 MM-10 leaf blade MAT1-2
240883 H07-115-1 MM-11 latest internode MAT1-2 　(03-i7-k177-z02-ta333) ＊
240884 H07-116-1 MM-12-A leaf blade MAT1-2 (03-i7-k177-z02-ta333)
240885 H07-117-1 MM-12-B leaf blade MAT1-2 (03-i7-k177-z02-ta333)
240886 H07-118-1 MM-12-B leaf blade MAT1-1
240889 H07-121-1 MM-12-C leaf blade MAT1-2 (03-i7-k177-z02-ta333)
240890 H07-122-1 MM-12-C leaf blade MAT1-2
240891 H07-123-1 MM-13-A leaf blade MAT1-1 (03-i7-k177-z02-ta333)
240892 H07-124-1 MM-13-A leaf blade MAT1-1
240893 H07-125-1 MM-13-B leaf blade MAT1-1 03-i7-k107-z02-ta333
240894 H07-126-1 MM-13-B leaf blade MAT1-1
240895 H07-127-1 MM-13-B leaf blade MAT1-1
240896 H07-128-1 MM-13-B leaf blade MAT1-2
240897 H07-129-1 MM-14-A leaf blade MAT1-2 (43-i7-k177-z02-ta333)
240898 H07-130-1 MM-14-A leaf blade MAT1-1
240899 H07-131-1 MM-14-A leaf blade MAT1-1
240900 H07-132-1 MM-14-B leaf blade MAT1-2 (43-i7-k107-z02-ta333)
240901 H07-133-1 MM-14-B leaf blade MAT1-2
240902 H07-134-1 MM-14-B leaf blade MAT1-2
240903 H07-135-1 MM-14-C leaf blade MAT1-1 (03-i7-k177-z02-ta333)
240904 H07-136-1 MM-14-C leaf blade MAT1-2

要因としてゲノムの組換えなどが起きている可能性もあるため，菌糸融合や交雑能力などについて

も確認する必要があると思われる．得られた分離菌株一覧および特性をTable 4 に示した． 
これまでの結果で示したように，今回，探索した Shan 州南部陸稲栽培地帯から分離したいもち

病菌は，転移因子のフィンガープリント解析や交配型遺伝子から多様性に富むことが明らかになっ

た．この多様性の背景には，そこに栽培されている陸稲品種の多様性が関与していると考えられる． 
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Table 4  continued 
MAFF

accsession
Isolate

designation
Collection

designation
Isolation source Mating type International race

240905 H07-137-1 MM-15-A leaf blade MAT1-1 (03-i7-k177-z02-ta333)
240906 H07-138-1 MM-15-A leaf blade MAT1-1
240907 H07-139-1 MM-15-A leaf blade MAT1-1
240908 H07-140-1 MM-15-B leaf blade MAT1-1 (03-i7-k177-z02-ta333)
240909 H07-141-1 MM-15-B leaf blade MAT1-2
240910 H07-142-1 MM-15-B leaf blade MAT1-1
240911 H07-143-1 MM-15-C leaf blade MAT1-2 03-i7-k177-z02-ta033
240912 H07-144-1 MM-15-C leaf blade MAT1-1
240913 H07-145-1 MM-15-C leaf blade MAT1-2
240914 H07-146-1 MM-16 leaf blade MAT1-2 (03-i7-k177-z02-ta333)
240915 H07-147-1 MM-16 leaf blade MAT1-2
240916 H07-148-1 MM-16 leaf blade MAT1-2
240917 H07-149-1 MM-21 leaf blade MAT1-2 03-i7-k107-z00-ta031
240918 H07-150-1 MM-21 rachis MAT1-2 03-i7-k107-z00-ta031
240919 H07-151-1 MM-21 rachis MAT1-2 03-i7-k107-z00-ta031
240920 H07-152-1 MM-23 leaf blade MAT1-2 43-i0-k177-z04-ta333
240921 H07-153-1 MM-23 leaf blade MAT1-2 03-i6-k177-z04-ta323
240922 H07-154-1 MM-23 leaf blade MAT1-2 03-i0-k177-z14-ta003
240923 H07-154-2 MM-23 leaf blade MAT1-2
240940 H08-084-1 MM-23 rachis branch MAT1-2
240941 H08-085-1 MM-23 rachis branch MAT1-2
240924 H07-155-1 MM-24-A leaf blade MAT1-2 03-i7-k107-z00-ta031
240925 H07-156-1 MM-24-A leaf blade MAT1-2 03-i7-k107-z00-ta031
240926 H07-157-1 MM-24-A leaf blade MAT1-2 03-i7-k107-z00-ta031
240927 H07-158-1 MM-25-A leaf blade MAT1-1 03-i7-k177-z02-ta333
240928 H07-159-1 MM-25-A leaf blade MAT1-1
240929 H07-163-1 MM-26-A leaf blade MAT1-1 03-i7-k177-z02-ta333
240930 H07-164-1 MM-26-A leaf blade MAT1-2
240931 H07-165-1 MM-26-A leaf blade MAT1-2
240932 H07-166-1 MM-26-B leaf blade MAT1-2 03-i7-k107-z02-ta333
240933 H07-167-1 MM-26-B leaf blade MAT1-2 03-i7-k177-z02-ta333
240934 H07-168-1 MM-26-B leaf blade MAT1-2
240935 H07-169-1 MM-27-A leaf blade MAT1-1 03-i7-k177-z02-ta333
240936 H07-170-1 MM-27-A leaf blade MAT1-2
240937 H07-171-1 MM-27-A leaf blade MAT1-1
240938 H07-172-1 MM-27-B leaf blade MAT1-2 03-i7-k177-z02-ta333
240939 H07-173-1 MM-27-B leaf blade MAT1-1

＊Parenthesis is temporary race number.

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

4. 所感 

本探索では，ミャンマーShan 州の南西部周辺においてイネいもち病菌の探索・収集を行った．

中央平原から曲がりくねった未舗装の山道を登った標高 1,500 m の高原の街 Kalaw は別世界であ

った．そこから東に延々と続くシャン高原はなだらかな起伏の畑作地帯で輪作された耕地は北海道

畑作地帯の雰囲気さえ覚えさせた．そこに栽培される陸稲品種は改良種に置き換えが進んだといわ

れる．いもち病は多くの圃場で容易に見つかったが，いわゆる激発した圃場はみられなかった．分
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離したいもち病菌の中には病原力が低下した菌さえみられた．一部行ったフィンガープリント解析

はその多様性を示した．収集した菌株は，新たに抵抗性遺伝子を導入して育成された抵抗性品種が

持続した抵抗性かどうかの検定に用いることにより，安定した抵抗性品種の育成に活用することが

できる．また，病原性が低下した菌株については，マイコウイルスなどの関与の可能性も考えられ，

生物的防除に展開できるかもしれない． 
今回調査した場所は Shan 高原の入り口であり，その先にはラオス北部，中国雲南省南部の陸稲

地帯につながっている．これらの地域には，これまでにないいもち病菌が分布しているかもしれな

い．ミャンマーは南部デルタ地帯から北部の高地まで多様な稲作が営まれている．そこには未活用

な病害抵抗性稲遺伝資源があり，それを解析するために欠かせない病原菌も分布すると推測される．

今後も継続した探索の必要がある．  
 
5. 謝辞   

本探索では，多くの方々にご支援とご協力をいただいた．ミャンマー農業研究局U Khin Soe 氏，

農業灌漑省農業計画局Tin Htut Oo 氏，ミャンマー農業公社U Maw Maw Yi 氏には現地探索調査

期間中に多くの情報とご助言をいただいた．ここに記して，深く感謝の意を表する． 

 
6. 参考文献 

1) Hayashi, N. and Fukuta, Y. (2008). Proceedings of workshop under a JIRCAS research 
project “Blast network for Stable Rice Production”, JIRCAS, Tsukuba. 

2) Kanamori, M., Kato, H., Yasuda, N, Koizumi, S., Peever, T. L., Kamakura, T., Teraoka, T. 
and Arie, T. (2007). Novel mating type-dependent transcripts at the mating type locus in 
Magnaporthe oryzae. Gene 403 (1-2): 6-17. 

3) 三浦清之・坂井真・入江憲治・Than May・San Myint・Tin Maw・Than Htay・Yi Yi Myint・
Thein Maw (2000) ジーンバンク植物遺伝資源探索導入調査報告書 16: 111-132. ミャンマー連

邦における稲遺伝資源の探索収集. 
4) Notteghem, J. L. and D. Silue (1992) Distribution of the mating alleles in Magnaporthe 

grisea populations pathogenic on rice.  Phytopathology 82(4): 421-424 
5) Suzuki, F., M. Arai and Yamaguchi, J.  (2006). DNA fingerprinting of Pyricularia grisea by 

rep-PCR using a single primer based on the terminal inverted repeat from either of the 
transposable elements Pot2 and MGR586. J Gen Plant Pathol 72: 314-317. 

6) Tsunematsu, H., M. J. T. Yanoria, Ebron, L. A., Hayashi, N., Ando, I., Kato, H., Imbe, T. and 
Khush, G. S.  (2000). Development of monogenic lines of rice for blast resistance. Breeding 
Science 50: 229-234. 

7) Zenbayashi-Sawata, K., T. Ashizawa, and Koizumi, S. (2005). Pi34-AVRPi34: a new 
gene-for-gene interaction for partial resistance in rice to blast caused by Magnaporthe grisea. 
J Gen Plant Pathol 71: 395-401. 

-42-



 - 43 -

Summary 

 
For isolation of the rice blast pathogen, Pyricularia oryzae, rice plants with blast or blast 

–like lesions were collected in 37 places mainly in Shan State in Myanmar located in a diversity 
center of rice. Total 79 isolates of the blast fungus were obtained from 16 places including 30 
plots. The isolates were subjected to race identification based on infection types on LTH 
monogenic lines, mating type determination and fingerprint analysis by Pot2 rep-PCR. Most 
isolates showed pathogenicity to a differential line, IRBLz5-CA, having Piz-5 as a resistance 
gene. Several races were occasionally distributed among one plot. A few isolates have reduced 
the pathogenicity and sporulation activities, furthermore showed mycelial growth at a slow 
pace. Among 73 isolates, MAT1-1 is 25, MAT1-2 is 48.  Both mating type isolates were 
distributed in nine places, furthermore distributed in even twelve plots.  Dendrogram 
generated by UPGMA analysis based on fingerprint data of Pot2-TIR rep-PCR indicated that 
isolates from an upland rice showed a diversity than that of a irrigated rice.  These results 
show that various blast fungus distributed over upland fields in Shan State in Myanmar. The 
pathogen of leaf and panicle blast isolated in the exploration deposited in NIAS Genebank 
(MAFF).  
 

-43-



- 45 - 
 

〔微探収報 21: 45－51, 2008〕  
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1. 目的 

トマトはわが国において も生産額の高い野菜であるが，その大きな生産阻害要因に挙げられる

トマト青枯病はきわめて難防除の土壌伝染性病害である．病原菌である Ralstonia solanacearum
はトマト以外にもナス科植物等 450 種に対して病原性を示し，本病による経済的被害は非常に大き

い．これまで薬剤や太陽熱，熱水による土壌消毒等による防除が行われてきた．しかし，青枯病菌

の生息範囲が土壌下層にまで及ぶこと，2005 年に全廃された臭化メチル以外の薬剤による土壌消毒

の効果は十分でないことから，代替技術の開発が急務である． 
本研究は，トマト青枯病菌R. solanacearum に感染するファージの特性を評価することにより，

それらのファージを利用したトマト青枯病の生物防除技術の開発に資することを目的とした． 
 
2. 材料と方法 

独立行政法人農業・食品産業技術総合研究機構野菜茶業研究所武豊野菜研究拠点のトマト栽培土

壌より分離したファージ 22 株を用いた（表 1）．それらのファージ株について，透過型電子顕微鏡

による形態的特性，トマト等の青枯病菌株に対するファージ株の宿主範囲と溶菌特性およびそれら

と宿主菌株の諸特性に基づくグルーピングとの関連性，構造遺伝子（カプシドタンパク質 g23 をコ

ードする遺伝子）の系統解析による遺伝的特性を評価した．なお，用いたファージ株はジーンバン

クへ寄託・登録した（表 1 にMAFF 番号を示す）． 
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表1． 供試ファージ株 

ファージ株  ファージの分離に用いたR. solanacearum 菌株

株名 MAFF番号  菌株名 分離源 MAFF番号 

Tt7322-C51 270121  Tt7322 トマト 211266 
Tt7322-4 270122  Tt7322 トマト 211266 

R640-ATO33 270123  R640 トマト N.A. 
CTt8238-B8231 270124  CTt8238 トマト 301528 
CTt8225-B121 270125  CTt8225 トマト 301522 

8220-C513 270126  8220 ナス 211268 
三保-B113 270127  三保1 トマト 211270 

6256-ATO132 270128  6256 ナス 301841 
6501-C5122 270129  6501 トマト 301068 
8201-B8321 270130  8201 ピーマン 301860 
8201-B8332 270131  8201 ピーマン 301860 

6256-ATO123 270132  6256 ナス 301841 
6256-ATO133 270133  6256 ナス 301841 

6601-5 270134  6601 トマト 301070 
8201-B8322 270135  8201 ピーマン 301860 
8201-C5332 270136  8201 ピーマン 301860 
8231-B122 270137  8231 トマト 211267 

CTt8238-B8122 270138  CTt8238 トマト 301528 
R640-B812 270139  R640 トマト N.A. 

Tt7322-B111 270140  Tt7322 トマト 211266 
POPS-B8122 270141  POPS8409 ジャガイモ 211271 

三保-5 270142  三保1 トマト 211270 

N.A.: not available. 
 
3. 結果 

1) 透過型電子顕微鏡観察に基づくファージの形態的特性 
ファージ株は頭部のサイズが 40〜55nm であり，カプシドの形状と頭部及び尾部のサイズから，

8 株（Tt7322-C51, R640-ATO33, 8220-C513, CTt8238-B8122, R640-B812, Tt7322-B111, 
POPS-B8122, 8201-B8332）がMyoviridae，4 株（6501-C5122, 8201-B8321, 6256-ATO123, 三
保-5）がPodoviridae，10株（Tt7322-4, CTt8238-B8231, CTt8225-B121, 三保-B113, 6256-ATO132, 
6256-ATO133, 6601-5, 8201-B8322, 8201-C5332, 8231-B122）が尾部を有さない二十面体のファ

ージであると考えられた（表 2，図 1）． 
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表2． ファージ株の形態的特性 

株名 分類 

サイズ（nm） 

頭部 
尾部 

長さ 幅 

Tt7322-C51 Myoviridae  

70〜120 5〜10 

R640-ATO33 Myoviridae  

8220-C513 Myoviridae  

CTt8238-B8122 Myoviridae 
45〜55 

R640-B812 Myoviridae 

Tt7322-B111 Myoviridae  

POPS-B8122 Myoviridae  

8201-B8332 Myoviridae  

6501-C5122 Podoviridae  

10〜15 5〜20 
8201-B8321 Podoviridae 

45〜50 
6256-ATO123 Podoviridae 

三保-5 Podoviridae  

Tt7322-4 二十面体  

なし なし 

CTt8238-B8231 二十面体  

CTt8225-B121 二十面体  

三保-B113 二十面体  

6256-ATO132 二十面体 
40〜55 

6256-ATO133 二十面体 

6601-5 二十面体  

8201-B8322 二十面体  

8201-C5332 二十面体  

8231-B122 二十面体  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図1．ファージの電子顕微鏡写真 A：R640-B812, B：8201-B8321, C：Tt7322-4．Bar=100nm． 
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2) ファージの青枯病菌に対する宿主範囲と溶菌特性 

MAFF 保存の 17 菌株を含む青枯病菌 21 菌株（表 3）に対する宿主範囲をディスク法（口絵参照）

により調査した．各ファージが溶菌を示す青枯病菌株数は 1〜6 とファージ株により異なり，分離

に用いた宿主菌株を溶菌しないファージが多かった（表 4）．青枯病菌株のレース，biovar，rep-PCR

などによるグルーピングとファージの宿主範囲（感染性）との間に明確な関係は認められなかった．

また，青枯病菌株の rRNA オペロンの ITS 領域に基づく系統関係（結果は示さず）と宿主範囲（感

染性）との間にも関連性は認められなかった． 

 

表3． ファージの宿主範囲の確認に用いた R. solanacearum 菌株と分類型* 

菌株名 分離源 MAFF番号 レース* biovar* rep-PCRグループ*

Tt7322 トマト 211266 1 4 A 

8231 トマト 211267 1 4 A 

8220 ナス 211268 1 4 A 

8568 トマト 211269 1 4 A 

三保1 トマト 211270 1 4 B 

POPS8409 ジャガイモ 211271 3 N2 B 

下山5B ナス 211282 1 3 F 

6501 トマト 301068 1 4 A 

6601 トマト 301070 1 3 C 

大8426 トマト 301485 1 N2 B 

CTt8225 トマト 301522 1 3 F 

CE8203 トマト 301525 1 3 F 

CTt8252 ピーマン 301527 1 N2 B 

CTt8238 トマト 301528 1 4 A 

82-1 ジャガイモ 301559 3 N2 G 

6256 ナス 301841 1 3 C 

8201 ピーマン 301860 1 3 C 

Tir トマト N.A. N.D. N.D. N.D. 

YU1 トマト N.A. N.D. N.D. N.D. 

R420 トマト N.A. N.D. N.D. N.D. 

R640 トマト N.A. N.D. N.D. N.D. 

*堀田・土屋（2002）より．N.A.: not available, N.D.: not determined. 
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表4． 青枯病菌株（表3）に対するファージの宿主範囲と溶菌特性（ディスク法） 

株名 分類 溶菌した菌株数 分離に用いた菌株に対する溶菌性*

Tt7322-C51 Myoviridae 1 - 
R640-ATO33 Myoviridae 3 + 
8220-C513 Myoviridae 6 - 

CTt8238-B8122 Myoviridae 5 - 
R640-B812 Myoviridae 1 - 

Tt7322-B111 Myoviridae 1 - 
POPS-B8122 Myoviridae 6 + 
8201-B8332 Myoviridae 3 - 

6501-C5122 Podoviridae 4 - 
8201-B8321 Podoviridae 4 - 

6256-ATO123 Podoviridae 1 - 
三保-5 Podoviridae 1 - 

Tt7322-4 二十面体 4 - 
CTt8238-B8231 二十面体 2 - 
CTt8225-B121 二十面体 3 + 
三保-B113 二十面体 4 - 

6256-ATO132 二十面体 2 - 
6256-ATO133 二十面体 3 - 

6601-5 二十面体 1 - 
8201-B8322 二十面体 5 - 
8201-C5332 二十面体 2 + 
8231-B122 二十面体 4 - 

*+：溶菌あり，-：溶菌せず． 
 
 
3) ファージのカプシドタンパク質 g23 をコードする遺伝子の系統解析 
 17 株のファージに，Myoviridae に属するT-4 型ファージに特異的なカプシドタンパク g23 の構

造遺伝子が認められた．Podoviridae や二十面体のファージから本遺伝子が検出できたのは本研究

が 初である（表 5）．これらのファージは日本各地の水田から分離されたファージ（Fujii et al., 
2008）と近縁ではあるものの，遺伝的に変異に富んでいることが，g23 遺伝子の系統解析により明

らかになった（表 5）． 
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表5． ファージのカプシドタンパク質g23遺伝子の系統解析 

株名 分類 g23のアミノ酸配列に基づくグループ* 

Tt7322-C51 Myoviridae Paddy I 
R640-ATO33 Myoviridae Paddy I 
8220-C513 Myoviridae Paddy V 

CTt8238-B8122 Myoviridae Paddy I 
R640-B812 Myoviridae Paddy I 

Tt7322-B111 Myoviridae Paddy II 
POPS-B8122 Myoviridae Paddy IV 
8201-B8332 Myoviridae N.D. 

6501-C5122 Podoviridae N.D. 
8201-B8321 Podoviridae Paddy V 

6256-ATO123 Podoviridae Paddy IV 
三保-5 Podoviridae Paddy VI 

Tt7322-4 二十面体 Paddy III 
CTt8238-B8231 二十面体 N.D. 
CTt8225-B121 二十面体 Paddy VI 
三保-B113 二十面体 N.D. 

6256-ATO132 二十面体 Paddy I 
6256-ATO133 二十面体 N.D. 

6601-5 二十面体 Paddy IV 
8201-B8322 二十面体 Paddy III 
8201-C5332 二十面体 Paddy II 
8231-B122 二十面体 Paddy V 

*Fujii et al. (2008)による．N.D.：not detected． 
 
4. 所感 

 特性を評価したファージ 22 株は，武豊野菜研究拠点内の試験ハウス土壌より，12 株の R. 
solanacearum 菌株を用いて分離したものである．それらのファージは，形態的特性，宿主範囲と

溶菌特性，構造遺伝子の系統関係からみた遺伝的特性のいずれに関しても変異に富んでいることか

ら，土壌には青枯病菌に感染する多様なファージが存在していると考えられた． 
 青枯病の防除にファージを用いる際には，ファージの宿主範囲と溶菌特性が重要である．今回調

査したファージ株の感染範囲は，青枯病菌 21 株に対し 1〜6 株であった． 近Yamada et al. (2007)
は，R. solanacearum に感染するファージ 4 株を分離し，その宿主範囲が青枯病菌 15 株に対し 4
〜15 株であったと報告している．一方，今回の調査では，ファージの宿主範囲や溶菌特性と，宿主

となる菌株の特性，分離に用いた宿主菌株の種類，分離源などとの間に明確な関係は認められず，
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ファージの宿主範囲や溶菌特性を規定する要因を明らかにすることはできなかった．井上（2008）
が述べているように，ファージによる病害防除を成功させるためには，細菌のファージ感染型に対

応した様々なファージを確保しておくことが重要であろう．そのためには，今後さらに多様なファ

ージと宿主病原菌であるR. solanacearum を収集し，それらの特性評価データを蓄積することが必

要であると考えられた． 
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Summary 

Phages that infect Ralstonia solanacearum, the causal agent of tomato bacterial wilt disease, 
were characterized and have been deposited in the MAFF Gene Bank, National Institute of 
Agrobiological Sciences, Japan, under the accession numbers MAFF 270121-270142. The 
phages belonged to Myoviridae (8 phages), Podoviridae (4 phages) and icosahedral phages 
without tail (10 phages) based on the morphology by transmission electron microscopic 
observation. Host ranges of the phages varied from 1 to 6 of 21 strains of R. solanacearum and 
had no clear relationships to the groupings by race, biovar and rep-PCR typing of their hosts. 
Gene of a major capsid protein g23 was detected for 17 phages including Podoviridae and 
icosahedral phages without tail and their gene sequences were closely related to those of 
“Paddy Groups I to VI” found in Japanese paddy fields. The results indicated that diverse 
phages infecting R. solanacearum exist in soil. 
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 これまでの探索収集調査実績

年度 調　査　課　題 対 象 微 生 物 担　当　機　関 担　当　者 派　遣　先 期　　間

昭62 害虫防除に利用する微生物の探索および特性解明 昆虫寄生菌 果樹試験場 柳　沼　勝　彦 長野県 S62.07.27～S62.07.29
岩手県　青森県 S62.10.22～S62.10.24
静岡県 S62.12.07～S62.12.08

香川県および愛媛県における魚類病原菌およびウイルスの 魚類病原細菌 養殖研究所 反　町　　　稔 香川県　愛媛県 S62.11.07～S62.10.13
探索収集 魚類病原ウイルス 佐　古　　　浩

前　野　幸　男

多糖類分解酵素の生産菌の探索および特性解明 多糖類分解菌 食品総合研究所 原　口　和　朋 千葉県 S62.10.13～S62.10.24
北海道の各種飼料に着生する有用微生物の収集 飼料微生物 畜産試験場 原　　　慎一郎 北海道 S62.09.24～S62.09.29
窒素固定菌の探索収集とその有効利用 窒素固定菌 農業生物資源研究所 蒲　生　卓　磨 タイ S62.09.01～S62.09.22
反芻家畜寄生性住血吸虫の探索および収集 家畜寄生性原虫 家畜衛生試験場 南　　　哲　郎 インドネシア S62.11.29～S62.12.19

昭63 小笠原諸島の亜熱帯農業環境における菌類遺伝資源の収集 植物病原菌 農業環境技術研究所 佐　藤　豊　三 小笠原諸島 S63.07.01～S63.07.06
および特性解明 木材腐朽菌 (父島　母島)
果樹の根頭がんしゅ病菌およびブドウウイルス病様症状の 植物病原ウイルス 果樹試験場 今　田　　　準 岩手県　青森県 S63.06.20～S63.06.23
探索収集および特性解明 植物病原細菌 澤　田　宏　之 山形県　秋田県

亜熱帯地域に生息する食品関連の特殊糸状菌の収集 カビ毒生産菌 食品総合研究所 鶴　田　　　理 沖縄県 S63.11.05～S63.11.10
北海道における大型褐藻分解細菌の探索収集 大型褐藻分解細菌 中央水産研究所 中　山　昭　彦 北海道 S63.07.04～S63.07.06

内　田　基　晴

ネパール国における伝統的な発酵食品の調査および食品微 発酵微生物 食品総合研究所 新　国　佐　幸 ネパール S63.10.11～S63.11.01
生物の調査

平元 沖縄における食用きのこ遺伝資源の探索収集および特性解明 食用きのこ 森林総合研究所 根　田　　　仁 沖縄県 H01.10.13～H01.11.19
都城市周辺圃場におけるアフラトキシン生産菌の探索収集 糸状菌 食品総合研究所 岡　崎　　　博 宮崎県 H01.08.23～H01.08.25
タイにおけるさび病菌の重複寄生菌の調査・収集 拮抗微生物 農業環境技術研究所 佐　藤　豊　三 タイ H01.10.02～H01.10.21

平2 キオビエダシャクの病原糸状菌の探索収集 糸状菌 森林総合研究所 島　津　光　明 沖縄県 H02.12.18～H02.12.21
ソルガム紫斑点病菌の交配用菌株等の探索 糸状菌 草地試験場 月　星　隆　雄 九州 H02.09.09～H02.09.12
特殊環境微生物の探索と利用 特殊環境微生物 食品総合研究所 川　澄　俊　之 九州 H02.10.15～H02.10.18
ニュージーランドにおけるきのこ類の探索収集 食用きのこ 森林総合研究所 根　田　　　仁 ﾆｭｰｼﾞｰﾗﾝﾄﾞ H03.03.13～H03.03.27

沖縄県林業試験場 宮　城　　　健

平3 高知県における木材腐朽菌遺伝資源の探索収集 木材腐朽菌 森林総合研究所 服　部　　　力 高知県 H03.11.12～H03.11.15
セルロース合成および分解真菌の探索収集および特性解明 鞭毛菌類・子嚢菌類 農業環境技術研究所 大久保　博　人 北海道 H03.09.24～H03.09.28
北海道におけるコムギ植物体上微小菌類の収集 微小菌類 農業生物資源研究所 青　木　孝　之 北海道 H03.07.08～H03.07.12
米粒の品質劣化に影響する病原菌類相と侵害機作の解明 糸状菌 農業研究ｾﾝﾀｰ 内　藤　秀　樹 山口県 H03.09.23～H03.09.25
タイにおける特殊環境微生物（好塩菌）の探索収集 特殊微生物 食品総合研究所 川　澄　俊　之 タイ H03.07.25～H03.08.20

平4 ナシ黒星病菌のDMI剤感受性のモニタリング 糸状菌 果樹試験場 石　井　英　夫 佐賀県 H04.07.18～H04.07.20
九州における樹木寄生糸状菌類の調査と収集 糸状菌 森林総合研究所 金　子　　　繁 大分県・熊本県 H04.09.22～H04.09.27
中華人民共和国雲南省におけるイネいもち病菌の探索収集 糸状菌 農業研究ｾﾝﾀｰ 内　藤　秀　樹 中国 H04.09.19～H04.09.29

-
5
3
-



年度 調　査　課　題 対 象 微 生 物 担　当　機　関 担　当　者 派　遣　先 期　　間

平5 小笠原諸島におけるさび病菌の重複寄生菌の調査・収集 糸状菌 四国農業試験場 佐　藤　豊　三 小笠原諸島 H05.12.08～H05.12.15
九州地域におけるイネ白葉枯病菌各種レースの探索・収集 植物病原細菌 農業生物資源研究所 加　来　久　敏 長崎県・熊本県 H05.09.25～H05.09.28

宮崎県

タイ国におけるサイレージ用高温性乳酸菌の探索・収集 乳酸菌 草地試験場 大　桃　定　洋 タイ H05.08.25～H05.09.13
静岡県畜産試験場 片　山　信　也

平6 北海道に発生する植物病原MLOの探索と収集 植物病原微生物 農業研究ｾﾝﾀｰ 塩　見　敏　樹 北海道 H06.08.30～H06.09.03
東北地方におけるナラタケ属菌の生態と分類学的検討 担子菌類 森林総合研究所 長谷川　絵　里 青森県・岩手県 H06.09.12～H06.09.13

山形県・宮城県 H06.10.06～H06.10.07
福島県 H06.10.11～H06.10.12

H06.10.20～H06.10.21
H06.10.24～H06.10.25

オーストラリアにおけるAgrobacterium 属細菌の探索・収集 植物病原細菌 農業環境技術研究所 澤　田　宏　之 オーストラリア H07.03.08～H07.03.22
静岡県農業試験場 牧　野　孝　宏

スリランカ国におけるイネ病原微生物の探索収集 植物病原細菌 農業生物資源研究所 落　合　弘　和 スリランカ H07.02.25～H07.03.08
京都府立大学 堀　野　　　修

北海道十勝農業試験場 宮　島　邦　之

平7 沖縄における放線菌根菌（フランキア菌）の探査と収集 窒素固定微生物 森林総合研究所 山　中　高　史 沖縄県 H07.09.18～H07.09.21
南西諸島における拮抗性シュードモナス属細菌の探索と収集 拮抗細菌 農業生物資源研究所 土　屋　健　一 沖縄県 H07.11.25～H07.12.04
中国におけるダイズ根粒菌等有用微生物の探索・収集に関 共生微生物 農業生物資源研究所 横　山　　　正 中国 H07.07.15～H07.08.01
する共同調査 長野県中信農業試験場 村　上　敏　文

平8 北海道における発酵食品微生物の収集 食品微生物 食品総合研究所 森　　　勝　美 北海道 H08.11.26～H08.11.30
山田(伊豫)知枝

中　島　博　文

島　　　　　純

九州地方におけるカメムシ類共生微生物の探索と収集 共生微生物 果樹試験場 三　代　浩　二 福岡県・熊本県 H08.10.14～H08.10.19
大分県

ネパールにおける新規拮抗微生物の探索収集 拮抗微生物 農業生物資源研究所 堀　田　光　生 ネパール H08.09.24～H08.10.08
兵庫県中央農業技術ｾﾝﾀｰ 相　野　公　孝

平9 長崎県福江島、壱岐及び対馬におけるカンキツかいよう病 細菌 果樹試験場 塩　谷　　　浩 対馬・壱岐 H09.08.21～H09.08.22
菌の収集 尾　崎　克　己 福江島 H09.09.25～H09.09.26

H09.10.23～H09.10.24
タイ国でのカンキツトリステザウイルス弱毒、強毒系統の ウイルス 果樹試験場 家　城　洋　之 タイ H09.08.27～H09.09.11
探索・収集

沖縄県での暖地型イネ科植物ミイラ穂病菌の探索・収集 糸状菌 草地試験場 月　星　隆　雄 沖縄本島 H10.02.26～H10.03.02
石垣島

平10 離島及び西日本地域のブナ帯における主要栽培きのこの野 担子菌 森林総合研究所 馬場崎　勝　彦 南九州・佐渡島 H10.10.26～H10.11.20
生菌株の収集と特性評価 宮　崎　安　将 紀伊半島

奄美大島におけるサトウキビ上生息糸状菌類の収集と特性 糸状菌 農業生物資源研究所 青　木　孝　之 奄美大島 H10.11.30～H10.12.06
評価

台湾におけるVA菌根菌の探索と収集 共生微生物 草地試験場 斉　藤　雅　典 台湾 H11.01.16～H11.01.24

-
5
4
-



年度 調　査　課　題 対 象 微 生 物 担　当　機　関 担　当　者 派　遣　先 期　　間

平11 沖縄における乳酸菌の収集と特性評価 乳酸菌 畜産試験場 木　元　広　実 沖縄県 H11.08.25～H11.09.01
東北地域におけるイチゴうどんこ病に対する拮抗微生物の 拮抗微生物 野菜・茶業試験場 小板橋　基　夫 栃木県・福島県 H12.01.18～H12.01.21
収集と特性評価 青森県・岩手県

宮城県

ロシア極東地域におけるSteinernema 属・Heterorhabditis 属 線虫 農業環境技術研究所 吉　田　睦　浩 ロシア H11.09.05～H11.10.07
昆虫病原性線虫およびそれらの共生細菌の収集と特性評価 共生細菌

平12 沖縄におけるいもち病菌の収集と特性評価 糸状菌 中央農業総合研究ｾﾝﾀｰ 宮　坂　　　篤 沖縄県 H12.10.17～H12.10.20
園　田　亮　一

東北地方北部地域及び長野県におけるナメコ等食用きのこの 担子菌 森林総合研究所 馬場崎　勝　彦 長野県・青森県 H12.10.17～H12.10.19
収集と特性評価 岩手県林業技術ｾﾝﾀｰ 宮　崎　安　将 秋田県 H12.10.30～H12.11.02

青森県林業試験場 上　部　明　広

坂　本　尚　美

インドネシアにおける植物病原および共生シュードモナスの 細菌 農業環境技術研究所 土　屋　健　一 インドネシア H12.11.19～H12.12.03
収集と特性評価

平13 沖縄県における園芸作物病原菌等の収集と特性評価 糸状菌 農業生物資源研究所 佐　藤　豊　三 沖縄県 H13.11.01～H13.11.07
沖縄県でのイネ科植物寄生性Bipolaris , Curvularia , 糸状菌 農業環境技術研究所 月　星　隆　雄 沖縄県 H14.02.18～H14.02.22
Exserohilum 属菌の収集

沖縄県におけるサトウキビから分離される細菌の収集と特性 細菌 農業環境技術研究所 篠　原　弘　亮 沖縄県 H13.11.25～H13.12.01
解明

南西諸島における植物病原細菌の探索収集 細菌 農業生物資源研究所 堀　田　光　生 南西諸島 H14.01.23～H14.01.30
平14 南九州におけるイネ科植物内生性窒素固定細菌の収集と評価 窒素固定細菌 国際農林水産業研究ｾﾝﾀｰ 安　藤　康　雄 宮崎県 H14.09.01～H14.09.05

鹿児島県

長野、群馬、新潟県におけるダイズシストセンチュウ並びに 線虫 中央農業総合研究ｾﾝﾀｰ 相　場　　　聡 長野県・群馬県 H14.10.21～H14.10.25
ネコブセンチュウの収集 水久保　隆　之 新潟県 H14.11.12～H14.11.13

伊　藤　賢　治

富山県におけるキク立枯れ性病害の収集と特性評価 糸状菌 花き研究所 築　尾　嘉　章 富山県 H14.11.25～H14.11.26
サトウキビ白すじ病菌の探索・収集 細菌 農業環境技術研究所 對　馬　誠　也 沖縄県 H14.12.09～H14.12.13
北東北地域における発酵関連糸状菌の探索収集 発酵関連糸状菌 食品総合研究所 柏　木　　　豊 青森県 H14.12.18～H14.12.20
冬期ベトナム北部における野菜発酵食品由来微生物の収集 発酵関連微生物 食品総合研究所 稲　津　康　弘 ベトナム H14.03.03～H14.03.16
と特性評価

平15 北海道でのイネ科植物寄生性Bipolaris , Drechslera , 糸状菌 農業環境技術研究所 月　星　隆　雄 北海道 H15.08.25～H15.08.29
Exserohilum 属菌の収集

キク立枯れ性病害の病原菌の探索・収集 糸状菌 花き研究所 伊　藤　陽　子 香川県 H15.09.04～H15.09.05
築　尾　嘉　章

富山県および新潟県におけるダイズシストセンチュウの収集 線虫 中央農業総合研究ｾﾝﾀｰ 相　場　　　聡 富山県 H15.11.04～H15.11.05
新潟県 H15.11.06～H15.11.07

アメリカ合衆国の微生物遺伝資源保存機関の視察 卵菌類等 農業生物資源研究所 竹　内　香　純 アメリカ合衆国 H15.10.07～H15.10.09
飯　田　元　子

-
5
5
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年度 調　査　課　題 対 象 微 生 物 担　当　機　関 担　当　者 派　遣　先 期　　間

平16 特異な分布をとる新規アフラトキシン産生菌の探索 糸状菌 信州大学 後　藤　哲　久 長野県 H16.07.16～H16.08.06
（信越地方）

屋久島、奄美大島における昆虫病原糸状菌の探索・収集 糸状菌 果樹研究所 栁　沼　勝　彦 鹿児島県 H16.10.18～H16.10.23
中国における飼料作物・家畜腸内由来乳酸菌の収集と評価 乳酸菌 畜産草地研究所 蔡　　　義　民 中国 H16.09.17～H16.10.24

平17 植物内生酵母の探索と特性解析 酵母 北海道農業研究ｾﾝﾀｰ 斎　藤　勝　一 北海道 H17.06   ～H17.09
実用栽培品種ダイズ根粒菌の探索収集 根粒菌 青森県農林総合研究ｾﾝﾀｰ 桑　田　博　隆 青森県 H17.03.15

近　藤　伸　子

岩　谷　香緒里

台湾・マレーシアにおけるチャもち病菌の探索収集 糸状菌 農業生物資源研究所 長　尾　英　幸 台湾 H17.04.25～H17.05.10
マレーシア H18.01.24～H18.02.09

平18 キャベツ黒腐病菌及びファージの探索収集 植物病原細菌 中央農業総合研究ｾﾝﾀｰ 井　上　康　宏 長野県・茨城県 H18.07.26～H18.12.05
ファージ 松　浦　貴　之 群馬県・東京都

畔　上　耕　児 三重県・静岡県

岐阜県

ニンジンこぶ病菌の探索収集 植物病原細菌 青森県農林総合研究ｾﾝﾀｰ 桑　田　博　隆 青森県 H18.09.16～H18.10.10
岩　谷　香緒里

島根大田と熊本阿蘇の草地における 菌根菌 畜産草地研究所 小　島　知　子 島根県・熊本県 H18.05.21～H18.05.24
アーバスキュラー菌根菌の探索収集 H18.11.05～H18.11.08
東京都の園芸作物に発生した本邦初産属種を含む 植物病原糸状菌 東京都農林総合研究ｾﾝﾀｰ 竹　内　　　純

植物病原菌類の特性評価 堀　江　博　道

東京農業大学 廣　岡　裕　吏

夏　秋　啓　子

平19 西南暖地におけるDark-septate endophytic fungi (DSE) 糸状菌 茨城大学 成　澤　才　彦 茨城県・沖縄県 H19.08.23～H19.08.25
の採集とその生態解明 鹿児島県

西南暖地の未知の植物病原性分生子果不完全菌の収集 植物病原糸状菌 三重大学 中　島　千　晴 鹿児島県 H19.05.28～H19.05.31
沖縄県 H19.11.17～H19.11.20

キクわい化ウイロイドの探索収集 ウイロイド 花き研究所 松　下　陽　介 鹿児島県 H19.07.23～H19.07.26

中国チベットにおける伝統発酵飼料・食品由来乳酸菌の 乳酸菌 畜産草地研究所 蔡　　　義　民 中国 H19.09.06～H19.09.28
収集と分類

ミャンマー連邦におけるいもち病菌の探索収集 植物病原糸状菌 農業生物資源研究所 林　　　長　生 ミャンマー H19.09.22～H19.10.03
東京農業大学 入　江　憲　治

トマト青枯病菌Ralstonia solanacearum に感染する ファージ 名古屋大学 浅　川　　　晋

ファージの特性評価

（特性調査）

（特性調査）
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