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　　　　　　　　　　　　　　　　　　論　文　内　容　の　要　旨

　植物と病原菌は，互いに生存や繁殖に影響しながら進化してきたといわれているが，その進化機構はＤＮＡレペルではあ

まり検証されていない。イネといもち病菌は，両方の全ゲノム配列が決定されており，植物と病原菌の進化機構をＤＮＡレ

ペルで解明する上で優れた材料である。本論文は，植物一病原菌の相互作用に関わるイネといもち病菌両方の核遺伝子の

ＤＮＡ多型を分子集団遺伝学的に解析し，これら遺伝子の自然集団におけるＤＮＡ多型維持機構と進化的背景を明らかにし

たものである。その主な内容は以下の通りである。

　野生イネＯｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎのいもち病抵抗性遺伝子Pi一位のＤＮＡ多型

　Ｏ.　ｒｕｆｉｐｏｆｆｏｎとその近縁種のPi一位の塩基配列を用いて，分子集団遺伝学的解析を行った。 Ｏ.　ｓａtiｖａのFi-t詰こは，抵

抗性対立遺伝子と罹病性対立遺伝子が存在する。Pi一位の抵抗性対立遺伝子がコードするタンパク質は，いもち病菌の非病

原性遺伝子AVR-Pitaの非病原性対立遺伝子がコードするタンパク質と結合し，イネの防御反応を誘導することが分って

いる。本研究の接種実験とアミノ酸変異から，０.ｒｕｆｉｐｏｇｏｎのFi- tａ八こも抵抗性及び罹病性対立遺伝子が存在することを

明らかにした。 Ｏ，ｎ面oogonのＲ一斑に，大きく二つに分化した塩基配列型（二型）が見られた。この塩基配列型の一方

に抵抗性対立遺伝子が含まれていた。 ０.ｒｕｆｉｐｏｇｏｎのPi一位のサイレント領域における塩基多様度（Ｊ）は0.0101であり，

他のＯ.　ｒｕｉｉｐｏｇｏｎの核遺伝子と同程度であった。抵抗性対立遺伝子のＪは，罹病性対立遺伝子より低く，抵抗性対立遺伝

子は，罹病性対立遺伝子から生じたことが示唆された。系統解析により，罹病性から抵抗性への変化の原因であるアミノ酸

変異は，最近起こったことが示唆された。中立性の検定によって，罹病性対立遺伝子に純化選択が作用していることが示唆

された。

　いもち病菌Ｐｙ八ｃｕlaｒia　ｏｒｙｚａｅの非病原性遺伝子AVR-PitaのＤＮＡ多型

　日本の栽培イネに感染していたいもち病菌，外国産のいもち病菌，アワとキビに感染するいもち病菌の非病原性遺伝子

AVR-に）加の塩基配列を用いて，分子集団遺伝学的解析を行った。いもち病菌のAVR-Pitaのサイレント領域のＪは，

0.0024たった。エキソンの非同義部位のＪは，同義部位より高かった。 AYR-Pitaには，病原性の複数のハプロタイプ

（対立遺伝子）が存在し，それらは非病原性対立遺伝子のハプロタイプからそれぞれ独立して生じたことが明らかになった。

中立性の検定では，統計的に有意な結果は得られなかった。アミノ酸変異がぶVR-Pitaに多い原因として，２つの機構が

考えられた。

　第一の機構では，Pi一位の抵抗性対立遺伝子をもつイネの存在下では, AVR -Ｆ心の非病原性対立遺伝子をもつ菌より

病原性対立遺伝子をもつ菌のほうが生存に有利であり，病原性対立遺伝子をもつ菌が非病原性対立遺伝子をもつ菌に移り変

わったと考えられる。そのため，Pi一位の抵抗性対立遺伝子をもつイネに感染するいもち病菌とPi- taの罹病性対立遺伝

子をもつイネに感染するいもち病菌間で，ＡＶＲ-Pitａのアミノ酸配列に違いが生じた。第二の機構では，いもち病菌は半
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数体生物で有効な集団の大きさが小さいため, AVR-Pitaにアミノ酸変異が多く見られた原因として，弱有害突然変異の

蓄積が考えられる。

　野生イネＯ．ｎ面oogonといもち病菌Ｐ．　ｏｒｙｚａｅの相互作用時に発現する遺伝子のＤＮＡ多型

　Ｏ．ｎ面oogonの防御に関与するＰＲタンパク質遺伝子に)ＢＺＩ，CKt- ３，Ｏｓchih3h-ろとイネヘの侵入に必要ないもち病菌

のMPGlのＤＮＡ多型を解析した。 O. rufipogonにおけるPBZLCht- ３，Ｏｓchih3h一心のＪは，それぞれ0.0054，

0.0036，0.0430たった。ＯｓchihSH-ろには，大きく分化した３つ塩基配列型が存在した。ＯｓchihSH一心の高いＪは，これ

ら３つの塩基配列型間の塩基配列の違いであることが分った。中立性の検定より，C址み活ぶ=ｉ-いこ平衡選択が作用してい

ることが示唆された。MPGl ＼こは，非同義部位だけでなく同義部位にも全く変異が観察されなかった。MPGlは，感染

に絶対に必要な遺伝子であり, MPGlの機能を失ったいもち病菌は子孫を残すことができないことから，純化選択が非同

義部位に作用していると推察された。また, MPGlは，特定のコドンを使用していることが明らかになった。コドン変異

を除去する純化選択が作用しているため，ＭＰＧｌの同義部位に変異がないことが示唆された。

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　論文審査の結果の要旨

　植物と病原菌は，互いに生存や繁殖に影響しながら進化してきたといわれているが，ＤＮＡレペルではあまり検証されて

いない。本論文は，イネいもち病に着目し，宿主一病原菌の相互作用に関わる核遺伝子のＤＮＡ多型維持機構とその進化的

背景を解明することを目的にイネといもち病菌，両方の核遺伝子のＤＮＡ多型を分子集団遺伝学的に解析したものである。

評価すべき点は以下の通りである。

　１．野生イネＯｒｙｚａ ｒｕｆｉｐｏｇｏｎのいもち病抵抗性遺伝子Pi一位のＤＮＡ変異量と変異パターンを明らかにし，ＤＮＡ多型

　　維持機構を考察した。その結果，Pi一位の変異量は，他のＯ.　ｒｕfipo＾ｏｎの核遺伝子と同程度であ呪Fi- 1石こ二つに

　　分化した塩基配列型（二型）が存在し，さらに，その一方に抵抗性対立遺伝子と罹病性対立遺伝子が在ることを，接種

　　実験とアミノ酸変異から明らかにした。また，中立性の検定より罹病性対立遺伝子に純化選択が作用していることを示

　　唆した。

　2.Ｏ.　ｒｕｆｉｐｏｇｏｎと栽培イネのPi-taのＤＮＡ多型解析より，抵抗性対立遺伝子の進化的背景を明らかにし，抵抗性対

　　立遺伝子が，罹病注対立遺伝子から最近生じたことを示唆した。

　３．宿主のイネだけでなく，いもち病菌の非病原性遺伝子AVR-に）加のＤＮＡ変異量と変異パターンを明らかにし，

　　ＤＮＡ多型維持機構を考察した。AVR-Pitaでは，非同義部位の変異量が同義部位の変異量に比べ高かった原因を，弱

　　有害突然変異と自然選択によって説明できることを示した。

　４．いもち病菌のAVR-PitaのＤＮＡ変異とアミノ酸変異に基づいた系統解析により，ぷVR-Pitaの病原性対立遺伝子

　　の進化的背景を明らかにした。AVR-Pitaには，病原性対立遺伝子である複数のハプロタイプが存在し，非病原性対

　　立遺伝子のハプロタイプからそれぞれ独立して生じたことを示唆した。

　5.Ｏ.　ｒｕｆｉｐｃ･ｇｏｎの防御に関与するＰＲタンパク質遺伝子とイネヘの侵入に必要ないもち病菌のＭＰＧｌのＤＮＡ多型を

　　解析した。 ＰＲタンパク質遺伝子のうち，ＯｓchihSH- hに平衡選択が作用していることを示唆した。また, MPGlで

　　は，非同義部位だけでなく，同義部位にも変異が観察されなかった。MPGlは，特定のコドンが使用されており，非

　　同義部位だけでなく同義部位にも純化選択が作用していることを示唆した。

　以上のように，本論文は，野生イネといもち病菌の相互作用に関与する核遺伝子のＤＮＡ多型維持機構及び進化的背景を

明らかにしたもので，集団遺伝学，植物遺伝学，植物育種学，植物病理学の分野に寄与するところが大きい。

　よって，本論文は博士（農学）の学位論文として価値あるものと認める。

　なお，平成18年６月16日，論文ならびにそれに関連した分野にわたり試問した結果，博士（農学）の学位を授与される学

力が十分あるものと認めた。
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