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1. 目的 

トマトはわが国において最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

が最初である（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．最近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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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） 




