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Abstract 

Mango anthracnose and stem-end rot are chronic problems for mango farmers in Okinawa Prefecture. In 
order to prevent these diseases, an ecological survey of the causal fungi of both diseases was carried out in 
greenhouses. The findings showed that the causal fungus of each disease has a specific infection process. A 
systematic application technique using several fungicides in rotation was established for anthracnose by 
screening effective fungicides for use against the fungi. In addition, removing debris in the field and heat 
treatment of the fruit peduncle during harvesting were effective for controlling stem-end rot. 
 
１．はじめに 

マンゴーは沖縄県，鹿児島県および宮

崎県などの西南暖地を中心に栽培が盛ん

に行われており，主要品種「アーウィン」

は，独特の甘い香りと鮮紅色の果皮，柔

らかい肉質など，外観，品質ともに市場

での人気が高く，高値で取引されている．

その一方で，市場や消費者に果実を届け

る過程において，糸状菌による果実腐敗

が深刻な問題となっている（澤岻ら，2012）．これらの病害果は，収穫時に外観上健全であって

も，輸送中に黒色斑点や軟化腐敗の症状が発症・進行するため，経済的損失だけでなく市場や消

費者の信頼，さらには産地ブランドの評価にも大きく影響する．そのため，圃場での根本的な防

除技術の確立が求められている．本講演では，沖縄県のマンゴー生産で最重要病害とされるマン

ゴー炭疽病と軸腐病の 2 病害の発生生態および防除に関する一連の研究成果について紹介する． 
 
２．マンゴー炭疽病菌の潜在感染と感染時期 
マンゴーの花芽分化から開花，着果初期における本病の潜在感染を明らかにするために，エタ

ノール浸漬簡易診断法による炭疽病菌の検出と分離を試みた．その結果，外見上健全な頂芽（1
月），花芽（2 月），花序（3 月）および幼果（4 月）より 2 種病原菌 C. gloeosporioides および C. acutatum
が高頻度に検出された（表 1）．また，分離菌から作出した硝酸塩利用能欠損変異株（nit 変異株）

をマーカーとした時期別の圃場接種の結果，頂芽，花芽，花序および幼果の各時期に接種したす



べての枝から潜在感染果実が収穫され，病原菌の感染は 1 月の出蕾期で既に成立しており，5 月

の幼果形成期頃に最も潜在化の割合が高いことが明らかになった．このことから，2 種炭疽病菌

は，開花，結実，果実肥大から収穫に至る長期の過程において，外観上健全な植物部位の組織内

で潜伏しながら果実に伝搬し，収穫後の果皮上に病斑を形成することが示された（澤岻ら，2013a）．
以上の生態的知見より，圃場における炭疽病の防除は，出蕾前から予防的に開始することが重要

であり，出蕾前（12 月下旬）から収穫前（6 月下旬）までの防除スケジュールの確立が必要であ

ると考えられた． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
３．マンゴー炭疽病に対する薬剤体系散布の防除効果 

 マンゴー炭疽病に登録のある 5 種殺菌剤に対する病原菌の薬剤感受性を調べた結果，キャプタ

ン，マンゼブ，クレソキシムメチルおよびアゾキシストロビンの 4 薬剤で 2 種病原菌の菌叢生育

と分生子発芽に対して高い抑制効果が認められた．そこで，これら 4 薬剤を供試して出蕾前の 12
月下旬から散布を開始し，収穫前の袋かけ直前（6 月下旬）まで計 8 回の体系散布を実施した．

予防剤として作用するキャプタンおよびマンゼブは，薬液による果実の斑点症状や褐色の汚れが

明瞭であることから，散布時期を生育期前半の着果前に限定した．一方，治療剤であるクレソキ

シムメチルおよびアゾキシストロビンは，薬液による汚れや薬害が少なく，収穫前日の散布も可

能であることから，散布時期を着果期以降に設定した．その結果，2009～2010 年の体系散布区は

無散布区と比べて有意に炭疽病の発病を抑制した．また，体系散布区の果実では薬害は認められ

なかった．この 2 ヵ年の結果をメタ・アナ

リシス解析により統合評価したところ，体

系散布区からみた無散布区に対する統合リ

スク比は 0.12（95％信頼区間：0.05～0.26）
で誤差の範囲を含めて 1.0 未満であり，体

系散布区の炭疽病の発病は無散布区に比べ

て有意に少なく，無散布区の発病率の約

12％にまで抑制されることが示された（図

1）．以上より，施設マンゴーにおける 4 薬

剤を組み合わせた体系散布は，炭疽病の薬

剤防除体系として有効であることが明らか

となった（澤岻ら，2013b）． 
 

C.g a) C.a b) C.g C.a

頂　芽       1/3c) 2/3 0/0 0/0

花　芽 3/4 1/4 4/6 2/6

花　序 2/5 3/5 6/6 0/6

幼　果 3/5 2/5 4/5 1/5

計      9/17      8/17    14*/17d)      3/17

d) アスタリスクはC.gおよびC.a間におけるMann-Whitney's U  検定による
　 有意差（p<0.01）があることを示す．

c) 分離菌数／分生子塊を形成した試料数
b) C.a：C. acutatum
a) C.g ：C. gloeosporioides

潜在感染していた分生子塊から分離された炭疽病菌Colletotrichum
gloeosporioidesおよびC. acutatumの分離菌数

糸満市圃場 うるま市圃場
供試部位

表1



４．マンゴー軸腐病の発生生態と耕種的防除法 

本病は病原菌 Lasiodiplodia theobromae により引き起こされ，果実の他に果房，緑枝で感染・発

病する（澤岻ら，2013c）．ハウスにおける果房での発病推移と病斑からの分生子飛散消長につい

て調査した結果，3 月の開花期以降から果房での発病が増加しながら，収穫期に最も高い発病率

を示した．また，分生子飛散では 5
～7 月にかけて激しく増減しながら

推移し，特に 6 月中～下旬に活発な

飛散がみられた．また，ハサミによ

る摘果作業時の果房の切り口が本病

の感染をさらに助長することが確認

された．このことから，果房病斑上の

分生子が重要な伝染源となり，これが

大量に飛散することでハウス内に病原

菌が蔓延するものと考えられた（澤岻

ら，2005）．そこで，ハウス内の剪定

果房を含む枯れ枝残渣除去による防除

効果を検討した結果，各生育ステージ

で無処理と比べて残渣除去区で低い

果房発病率が認められた（図 2）．以

上の結果から，枯れ枝残渣除去は本

病の耕種的防除法として有効である

ことが示唆された（澤岻ら，2005）． 
 
５．果梗部熱処理法によるマンゴー軸腐病の防除 

本病は主に収穫時の果梗部切り口から腐敗が進展するため，果梗部を瞬時に殺菌処理できれば

防除効果が期待できる．そこで，総合的防除の一手段となる新たな物理的防除法の開発を試みた．

まず，熟度の異なるマンゴー果実において果梗から果実内部への病原菌の侵入過程を調べた結果，

未熟果実と比べて収穫期の成熟果実で病原菌の侵入は早く，菌接種 12 時間後には果梗から深さ

15mm の果肉部まで達することが判明した．そこで，果梗部に加熱したハンダゴテ先端部（平面

に加工済）を約 10 秒間押しあてる果梗部熱処理法の防除効果を検討し

た結果，菌接種 3，6 時間後の熱処理で有意に発病が抑制され，接種 24
時間後の熱処理では発病は抑えられなかった．このことから，収穫後 6
時間以内の果梗部熱処理で，より効果的な防除効果が得られることが

明らかになった．また，現地実証試験において収穫 3 時間後に果梗部

熱処理を実施した結果，無処理と比較して高い発病抑制効果が認めら

れ，果実品質の劣化もみられなかった．以上より，果梗部熱処理法は

本病の物理的防除法として有効であると考えられた（澤岻・比嘉，2014）． 
                        果梗部熱処理の様子 

６．おわりに 

マンゴー炭疽病と軸腐病の病原菌は，剪定後の果房や緑枝，葉などの残渣上で長期間生存する
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図2 ハウス内の残渣除去による果房の発病抑制効果



ことが確認されており（澤岻ら，2005；澤岻，2015），いずれも圃場では残渣が重要な伝染源に

なっていると考えられる．薬剤体系散布による防除効果をより効果的に発揮させるためにも，残

渣除去による耕種的防除を積極的に行うことで，薬剤のみに依存しない総合的な防除管理を実施

することが重要である．また，本県の市場流通においては，出荷後から本土市場到着までに 2～3
日ほどかかり，消費者に届くにはそれ以上の日数を必要とする．さらに流通過程では，ほぼ常温

下で輸送が行われており，これらも病害多発の要因となっている．このことから，島嶼性に即し

た鮮度保持技術ならびに流通システムの構築も今後の重要課題であると考えられる． 
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Abstract 
 The timescales and migration routes of animal viruses including influenza virus and 
human immunodeficiency virus have frequently been studied for the vaccine production. In 
contrast, although these studies are necessary for plant viral disease control and virus-resistant 
plant production, few studies have been reported for plant viruses. In this study, the timescales 
and migration routes of two viruses infecting Brassicaceae plants, cauliflower mosaic virus 
(CaMV, a circular ds DNA molecule of 8kb) and turnip mosaic virus (TuMV, ss RNA molecule 
of 9.8kb), were assessed. Sequence-based phylogenetic and population genetic analyses were 
done including estimating the substitution rates and divergence times. The evolution and 
migration of these viruses correlated well to the agricultural history and human immigration. 
 
1. はじめに 
 今日世界的に生鮮野菜類の移動が増加しており，植物ウイルスを含む病原体の侵入問

題が深刻化・表面化してきている．今後近隣地域からの保毒媒介昆虫の飛来だけでなく，

遠方地域から輸入される汚染種苗などによる病原体侵入の機会が増加することが予想さ

れる．従って，より地球規模での包括的な病原体の危機管理体制が求められるようにな

り，病原体が「いつ」，「どこの国からどこの国へ」拡散したのか，即ち時間尺度と拡散

経路の解明が必要となる． 
生物の進化過程を分子時計という観点から，ゲノム情報から時間尺度 (共通祖先と分

岐した年代) を推定できるようになった．最近では，時間尺度の解析に加え，拡散経路

の解析も可能となった(Drummond et al., 2012; Duchêne et al., 2014)．今日行われているイ

ンフルエンザウイルスの流行予測からワクチン製造の一連の技術は，進化的研究が基盤

となっている．本研究は，将来の植物ウイルスの抵抗性品種の開発や流行予測などの防

除技術開発を見据え，アブラナ科ウイルスの時間尺度と拡散経路に関して修士課程から

博士課程在学中に研究を行ったので，その一部について解説する． 
 
2. 時間尺度および拡散経路解析 

時間尺度および拡散経路解析は，用いる塩基配列の分離株集団から，まず組換え体を



除き，1) 各分離株間の塩基置換 (変異) を比較後，2) 塩基置換数と採集年を基に進化速

度を推定し，3) 進化速度を基に分岐年代 (時間尺度) を推定後，4) 分岐年代と採集地情

報を基に拡散経路を推定する (図 1)。1) - 3) は BEAST (Drummond et al., 2012)，4) は
SPREAD (Bielejec et al., 2011) および Google Earth を用いて解析した． 
 
 

 
3. アブラナ科植物に感染するウイルス 

アブラナ科植物に感染するウイルスとしては，主にカリフラワーモザイクウイルス 
(CaMV)，カブモザイクウイルス (TuMV) そしてキュウリモザイクウイルス (CMV) が挙

げられる．これらウイルスに感染したアブラナ科作物にはモザイク，黄化およびえそ症

状等が認められ，収量低下が引き起こされる．症状によってどのウイルスが感染してい

るかを判断するのは難しく，時に複数のウイルスが混合感染している場合も認められて

いる (Ohshima et al., 2002; Martín & Elena, 2009)． 
 

A. カリフラワーモザイクウイルス 
CaMV はアブラムシにより半永続的に媒介され，CaMV 粒子は 2 本鎖環状 DNA をゲ

ノムに持っている (図 2)．日本，イラン，ギリシャおよびトルコで CaMV 様症状を示す

ダイコン，キャベツおよびカブ植物などを 67 株採集した．カブを用いて CaMV の単一病

斑分離を行った後，増殖宿主に接種し，ダイレクトシーケンス法およびクローニング法

により，CaMV 全ゲノム構造を決定した．さらに国際塩基配列データベースで全塩基配

列が公開されている 9 分離株，塩基配列の一部が公開されている 21 分離株を加えて

CaMV の分子進化解析を行った．なお，ウイルスの時間尺度と拡散経路の解析には，数

十分離株以上と多くの塩基配列情報が必要とする． 

図 1．時間尺度と拡散経路の推定方法 



 

 
CaMV について最も近い共通祖先までの時間 (TMRCA) を算出すると，オープンリー

ディングフレーム (ORFs) I-V および ORF VI では 491 年および 431 年となった．さらに

拡散経路を解析すると，ORFs I-V では，トルコからギリシャそしてイランへ，ORF VI
ではギリシャからトルコ，トルコからイランへ拡散したことが示唆された (図 3)．以上

は，植物の 2 本鎖 DNA ウイルスについて初めて時間尺度と拡散経路の解析をした結果で

ある (Yasaka et al., 2014)． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
B. カブモザイクウイルス 

TuMV はアブラムシにより非永続的に媒介され，TuMV 粒子は 1 本鎖 RNA をゲノムと

して持っている (図 4)．オーストラリアおよびニュージーランドで TuMV 様症状を示す

Hirschfeldia incana, Rapistrum rugosum およびカブ植物など 32 株を採集した．キノアを用

いて TuMV の単一病斑分離を行った後，増殖宿主に接種した．その後，ダイレクトシー

ケンス法により，全ゲノム構造を決定した．なお国際塩基配列データベースに全塩基配

列が公開されている 197分離株を TuMVの進化解析に用いたが，ほとんどの塩基配列は，

私の所属研究室が以前登録した配列である． 
 
 

図 2．カリフラワーモザイクウイルスのゲノムマップ 
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TuMV の TMRCA は 610-806 年と推定された (Yasaka et al., 2015)．病原性や進化的背

景を考慮すると，ゲノム型サブグループ毎に TuMV の拡散経路は異なることが予想され

たため，それぞれ拡散経路の推定をした．basal-B2 サブグループの分離株を用いて解析

すると，ドイツからオーストラリアおよびニュージーランドへの拡散が認められ，オー

ストラリアへの拡散は約 70-83年前，ニュージーランドへの拡散は約 32-45年前であった．

world-B2 および world-B3 サブグループの分離株を用いて解析すると，world-B2 サブグル

ープではイギリスおよびドイツからオーストラリアへ，world-B3 サブグループではイギ

リスからオーストラリアおよびニュージーランドへの拡散が認められ，オセアニア両国

への拡散時期は約 20-42 年前と推定された (図 5)． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
4. おわりに 
 両ウイルスの拡散時期と拡散経路は，人類の移動とそれらの国々での農業の発展の時

間尺度と一致していた．植物ウイルスの進化の歴史を紐解くには，宿主植物，媒介昆虫

などウイルスを取り巻く様々な環境を包括的に理解する必要がある．以前は侵入が不可

能な環境条件であっても，環境変動によって侵入に有利になる場合があり，予期しない

ウイルスが出現することもある．また貿易が国際的に益々盛んになってきており，罹病

植物が様々な国に持ち込まれる機会が増えており，我が国においても，1980 年から 2010
年の間に農作物の輸入額が約 6 倍に増加している (浅見, 2014)．このような時代背景もあ

り，植物ウイルスの世界的拡散にはより一層の注意が必要と思われる．「過去から学び，

未来に生かす」ことが進化的研究の意義の一つであり，進化の謎を解き明かすだけで終

わってはいけない． 
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Abstract 

Big-vein disease of lettuce is a serious soilborne virus disease and induces chlorosis along leaf veins. 
Although the disease is involved in the two viruses Mirafiori lettuce big-vein virus and Lettuce big-vein associated 
virus and the fungal vector Olpidium virulentus, research on the viruses and the fungus is difficult because they are 
difficult to deal with. In this symposium, I introduce some phytopathological characteristics of the fungus and the 
two viruses clarified from my research until now. 
 
１．はじめに 

レタスビッグベイン病は，菌が媒介する土壌伝染性のウイルス病害であり，罹病葉の葉脈周縁部が

退色して太くなったように見える特異的な病徴を呈することから名付けられた（図１）．汚染圃場に健

全苗を定植して 30日間程度が経過すると，新葉にビッグベイン症状が現れ始め，生育するにつれて全

身に進展する．罹病株はビッグベイン症状以外にも葉が厚く波打ち，ひどい場合には生育不良で結球

しなくなる．本病はアメリカで 1930年代

に初めて確認された後（Jagger and 
Chandler, 1934），世界各地に広まってい

る．国内では 1970年代に和歌山県で初め

て報告された（岩木ら，1978）．その後，

1990年代に瀬戸内地域（兵庫県，香川県，

徳島県）や千葉県などの主要な冬春レタ

ス産地での発生が問題となっている．そ

の特徴的な外観から商品価値がなくなる

のみならず，連作するにつれて土壌の汚

染程度が高まってゆくが，有効な防除法

がほとんどないために対策に苦慮している． 
病原関連ウイルスとしてオフィオウイルス科のレタスビッグベインミラフィオリウイルス

図１．ビッグベイン症状を呈したレタス． 



（Mirafiori lettuce big-vein virus，以下MiLBVV）およびバリコサウイルス科のレタスビッグベイン随伴

ウイルス（Lettuce big-vein associated virus，以下LBVaV）の２種が知られている．ビッグベイン症状は

MiLBVVの感染によって引き起こされるのに対して（Roggero et al., 2000），LBVaVの関与は長い間わ

からなかったが，近年になって葉のえそ斑点症状に関与していることが報告された（Verbeek et al., 
2013）．これらのウイルスはツボカビ門のOlpidium virulentusによってのみ媒介される（Campbell, 1962; 
Tomlinson and Garrett, 1962）．媒介菌O. virulentusは絶対寄生菌であり，星形の休眠胞子，滑らかな球形・

楕円形の遊走子のう，１本の尾型べん毛で水中を遊泳する遊走子の３つの形態を取って植物根内や土

壌中に生息している（図２）．両ウイルスは機械接種が困難であり，媒介菌は人工培養できないことか

ら，生理生態学的に未解明な部分が多く，病害防除上のボトルネックとなっている． 

今回のシンポジウムでは，植物病理学的観点から本２種ウイルスと媒介菌の特性解明に関して取り

組んだ研究として，１）血清学的研究を行うために O. virulentus 休眠胞子に対する抗体を作製したこ

と，２）その抗体を利用して，土壌中の本菌密度と発病程度との関係性について解明したこと，３）

オルピディウム属菌のウイルス媒介能を評価するために，接木植物を用いて O. virulentus の近縁種が

両ウイルスの媒介能を有すると実証したことについて紹介する． 
 
２．Olpidium virulentus休眠胞子の精製および抗休眠胞子抗体の作製 

Olpidium virulentusの血清学的診断を行うに当たり，休眠胞子を認

識する抗体を作出するためには，抗原となる休眠胞子を大量に必要

とするが，O. virulentusは培地では生育できないため，感染レタス根

からの休眠胞子の精製法を開発した．まず，感染根をセルラーゼと

ペクチナーゼで酵素処理した後，密度の違いを利用した沈降分離，

二度の段階的密度勾配遠心分離により，生根 1 gから休眠胞子 2.5×
105個が回収され，休眠胞子の精製が可能となった（図３）．精製休

眠胞子をウサギに免疫することにより，ポリクローナル抗体が得ら

れた．作製した抗休眠胞子抗体の反応特異性を直接免疫染色法によ

り評価した．この手法は，二次抗体に標識したアルカリフォスファ

ターゼの作用で形成される試料表面の紫色色素により抗原抗体反応

の有無を判別できる（Takeuchi et al., 1999）．その結果，O. virulentus
休眠胞子にのみ反応が確認され，本抗体は高い種特異性を有していた（図４）．また，本抗体はウェス

タンブロットではO. virulentus休眠胞子に由来する 30.5 kDaと 29.0 kDaの二種のタンパク質と特異的

図２．Olpidium virulentusの三形態．（a）休眠胞子．（b）遊走子のう．（c）遊走子（矢印，遊走子
のうから放出された状態）． 

図３．精製された休眠胞子．
（a）段階的密度勾配遠心分離
後の休眠胞子塊（矢印）．（b）
顕微鏡像． 



に反応した（図５）． 

 
３．Olpidium virulentusの土壌中休眠胞子密度とレタスビッグベイン病の発病程度との関係解明 

 土壌病害であるレタスビッグベイン病は，ウイルスを

保毒した O. virulentus の土壌中の休眠胞子密度が発病程

度と関連していると考えられる．しかしながら，O. 
virulentus は絶対寄生菌であるために希釈平板法では計

測できず，休眠胞子密度と発病程度との関係はよくわか

っていなかった．そこで抗休眠胞子抗体を用いた

DAS-ELISA法により，罹病感染根内のO. virulentus休眠

胞子数の定量法を開発した．さらに，休眠胞子数を計測

した罹病感染根を接種源に用いて，休眠胞子数を任意に

調整した汚染土壌を作製し，土壌中菌密度と本病の発病

程度との関係性を解明した．まず，ジルコニアビーズで

精製休眠胞子を破砕し，100 µL当たり 10–104個の希釈系

列をDAS-ELISA 法に供試するとS字曲線データが得ら

れた（図６a）．この S 字曲線を logit-log 変換法により直

線化し，休眠胞子数を把握するための検量線とした（図

６b）．同様に破砕した罹病感染根を供試し，検量線に内

挿することにより，根内の休眠胞子数を推定した．さら

に，定量法により休眠胞子数を計測した罹病感染根を接

種源に用いて，土壌中の休眠胞子密度を調整し，土壌中

菌密度と発病程度との関係を調査した．その結果，土壌

1 g当たりに休眠胞子 102個から発病が確認され，菌密度

の増加に伴って発病株率も上昇するのに対し，休眠胞子 10 個/g 土以下では発病が認められなかった

図４．Olpidium属菌の直接免疫染色像． 
（a）O. virulentus（抗休眠胞子抗体処理あり）． 
（b）O. virulentus（同処理なし）． 
（c）O. brassicae．（d）O. bornovanus． 

図５．Olpidium 属菌の SDS-PAGE（a）および
ウェスタンブロット（b）．（1）O. virulentus．
（2）O. brassicae．（3）O. bornovanus． 
（M）分子量マーカー． 

図６．精製休眠胞子のDAS-ELISA． 
（a）logit-log変換前．（b）同変換後． 

図７．土壌中の休眠胞子密度（/g土）と
発病株率との関係．グラフ内の異なるア
ルファベットは有意差あり． 



（図７）． 
 
４．Olpidium brassicaeが有するLBVaVおよびMiLBVV媒介能の解明 

 レタスビッグベイン病の媒介菌 O. virulentus の近縁種として，アブラナ科植物を宿主とする O. 
brassicaeが存在する．これら２種のOlpidium属菌は，古くは同一種O. brassicae内の異なる系統であ

ると考えられていたが，形態，植物寄生性，rDNA-ITS 領域の塩基配列の違いなどから，現在では別

種に分けられている（小金澤ら，2004; Sahtiyanci, 1962; Sasaya and Kognezawa, 2006）．その一方，O. 
brassicaeのウイルス媒介能に関しては詳しくわかっていない．そこで，ビッグベイン病関連ウイルス

であるLBVaVおよびMiLBVVを対象として，O. brassicaeがこれらのウイルスを媒介できるのか評価

した．両 Olpidium 属菌の植物寄生性に関して， O. 
virulentusはレタスに多感染するが，キャベツに

はほとんど感染できない．対照的に，O. brassicae
はキャベツで大量に増殖するものの，レタスに

は感染できない（表１）．そこで接ぎ木を用いて，

レタスからキャベツへのウイルスの感染を試み

た．LBVaV または MiLBVV に単独感染したレタスと健全キャベツの地際部で表皮を薄く剥ぎ，両植

物の根を残したまま寄せ接ぎを行ったところ（図８），２か月後に両ウイルスがレタスからキャベツへ

移行して感染したことがRT-PCRにより確認された．次に，ウイルス感染した寄せ接ぎキャベツにO. 
brassicaeを接種して増殖させた．このウイルス感染キャベツから放出されたO. brassicaeを健全キャベ

ツ苗へ接種すると，LBVaV
感染キャベツは軽微なモザ

イク症状を呈する一方（図

９），MiLBVV 感染キャベ

ツは無病徴であったが，両

ウイルスともに RT-PCR に

より検出され，O. brassicae
がこれらのウイルス媒介能

を有することが実証された． 
 
５．おわりに 

 菌媒介性ウイルス病害の

研究を行うためには，植物－媒介菌－ウイルスの三者間での複雑な関わりを一つずつ解きほぐしてい

く必要があるが，菌の培養やウイルスの機械接種が困難な種が多く，古くから知られている病気にも

かかわらず研究の進展が遅いのが実情である．今回の一連の研究を通して，Olpidium属菌の血清学的

差異やウイルス媒介能，土壌中の媒介菌密度と発病程度との関係，新たな宿主でのウイルス感染など

の有益な知見が得られた．これらの成果は植物病理学の最終目標である（レタスビッグベイン病の）

防除にすぐに結びつくものではないが，これまでに培った伝統的な手法に加えて，遺伝子やタンパク

質をより詳細に扱える新たな技術も併用しながら媒介菌およびウイルスの生理生態を解明してゆき，

防除技術の開発を目指して研究を進めたい．なお，ここに紹介した研究内容の詳細については，

Nomiyama et al. (2013, 2015)，野見山ら（2011）の文献を参考にしてください． 

表１．２種Olpidium属菌の植物寄生性． 

図８．キャベツ（左）と
レタス（右）の寄せ接ぎ． 図９．LBVaV感染キャベツでのモザイク症状． 
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