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Summary

Blastdisease,causedbyA"上WW)oﾉWieoﾉ:yzneB.Coucll,isthemostseriousdiseasesofnce.Multilines,whichare
mixturesoflinesthataregeneticallyunifbrmexceptibrasingletraitsuchasdiseaseresistance,havebeenusedto
preventriceblast;howevel･,theil･usefillnessmaybenullifiedwhenpathogenicvariants(superraces)arisethatcanattack
alloflinesmamultiline6eld.Pal･asexualrecombinationisconsideredonesoul℃eofvariationinthepathogenicityof
Moひ垣αe.Tbunderstandthemechanismofpathogenicvariationthroughparasexuall･ecombinatiollwithapotentialfbr
llewvariantstocausesevel･edamageinamultilinel1eld,Ianalyzedtheploidy,numberofnucleipercell,andthe
segregationofpathogenicityinparasexualrecombinantsofMoﾉ:)Azqe.Inadditioll,Ideterminedthematingtypeand
kalyotypeoftherecombinants.Thepathogenicstabilityofrecombinantswasevaluatedbysuccessiveinoculation.The
aggressivenessofrecombinantsweredeterminedbymeasurementsoflesionsize,amountofsporulatioll,andblast
developmentinafieldplantedwithasinglecultivaroracultivarmixmre.
Tbdemonstrategeneticexchangethroughparasexualrecombination,aseleclablemarkergeneconferl･ingresistanceto

biaiaphos(BI)wasintroducedintoMo'yzqeisolateY90-71BI,whereasanothel･toconferringresistancetoblasticidinS
(BS)wasintroducedintotheisolate3514-R-2BS.Coloniesobtained廿omco-cultul･esofthetwoisolateswereresistant
tobothBIandBS,andpresenceoftheresistancegeneswascon61medbysouthemhybridizationusinggenomicDNA.
Theseresultsindicatedgeneticexchangebyparasexualrecombination.
ThestainingofconidialifomtheBI-BS-resistal1tparasexualrecombinantswith４',６-diamine-2-phenylindole(DAPI)

revealedonlyonenucleuspercell.Flowcytometricanalysisindicatedthattherecombinantswerehaploid.Thus,the
numberofnucleicpercellandtheploidyoftherecombinationwereidenticaltothatoftheparentalisolates.
TbexaminetheheritabilityofpathogenicityDIcomparedthesegegationofavil･ulellceandvirulenceinthe49BI-BS-

resistantparasexualrecombinantswiththatinthe70BI-BS-resistantprogenyderivedfi･omacrossofY９0-７1BIand
３51４-R-２BS.Thesegregationofavirulenceandvirulenceoncv.Hattan3andalineK59-lintheparasexual
recombinantswereconsistentwiththatinsexualprogelly.Thematingtypesoftheparasexualrecombinantswerealso
consistentwiththoseofsexualprogeny.Usingpulse-6eldgelelectrophoresis(PFGE),thekalyotypevariationinthe
parasexualrecombinantsappearedcorrespondingwiththatinthesexLIalprogeny.Thekaryotypesegl･egationofthe
parasexualrecombinantswasconsistentwiththatofthesexualprogeny.Thus,thegelleticcharactersoftheparasexual
recombinantssegregatedinamannel･similal･tollloseofthesexualrecombinants.
Tbdetenninethevirulellceandaggressivellessoftheparasexuall･ecombinallts,lobtainedpathogenicvariantsderived

11･omco-culturesoftwoMoﾉ:yz"eisolates,i.e.,NAO-02,racel３３.landTH７７-1,l･ace047.0inliquidyeastextract
medium.Thecoculturedisolatesweretransfel･redtooatmealagartoproduceaconidialinoculum,andthesuspension
wassprayedontocv・Akiylltaka,whichhastwol･iceblastl･esistancegenes;PikandPiZThreepathogenicvariants
isolatedfiFomtypicalleafblastlesionswereexaminedrandomlyamplifiedpolymol･phicDNA(RAPD)todetermine
whethertheyweretheresultofparasexualrecombinatiol1.BasedontheRAPDI)attems,thevariantspossessedgenomic
DNA廿ombothparents.Aitel･successiveseveninoculationsontocv.Akiyutaka,thevariantsmaintainedtheiroriginal
levelofpathogenicity.Theparasexualrecombinantsproducedmoreconidiaandlal･gerlesionsonthehostthanone
parent,TH77-l;however,theypl･oducedfewerconidiaandsmallerlesionsthal1othel､parent,NAO-02.Thedisease
developmentinthericeplantsinoculatedwiththevariantswasmoreseverethaninthoseinoculatedwithTH77-1,but
lessseverethaninthoseinoclllatedwithNAO-02.
Thus,geneticexchangeintheblastftlngusoccursviaparasexualrecombination,andtheresultingrecombinantsare
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haploidandmononucleaLParasexualityissimilartosexualityintennsoftheheritabilityofvirulence,matingtype,and
kalyotype.Inaddition,abiparentalpathogenicl･acethatiscapableofcausingseverelossesinmultiline6eldscanarise
throughparasexuall･ecombination.
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Ⅶ 摘 要
いもち病はイネいもち病菌(MZIgw"oﾉγﾙeOﾉ3zzqe)

により引き起こされるイネの重要病害である．本病
の防除法として，マルチライン（いもち病抵抗性同
質遺伝子系統の混植)が実用化されているしかし，
イネいもち病菌の病原性変異により，混植に用いて
いるすべての系統を侵害することのできる病原性変
異菌（スーパーレース）が出現し，発病抑制効果が
減退する可能性が考えられる．そこで本研究では，
イネいもち病菌の無性世代における準有性による遺
伝的組換を証明するとともに，準有性的組換菌の病
原性,交配型および核型の遺伝様式,核数,核相,レー
スの安定性と病原力（病斑長，胞子形成数，圃場に
おける発病）の解析を行い，準有性的組換による新
レース生成機構の解明と準有性的組換菌のマルチラ
インにおける発病の可能性の検証を試みた．
遺伝的組換の証明のため，イネいもち病菌株

Y90-71にビアラフオス耐性遺伝子を，同3514-R-2
にブラストサイジンＳ耐性遺伝子をそれぞれ導入
し，異なる薬剤耐性菌(Y90-71BI,3514-R-2BS)を作
出した．それら２菌株を混合培養後，２薬剤を添加
した暗地上で生育させ，２剤i耐性菌を選抜した．２
剤耐性菌が，準有性的組換により生じたことを示す
ために，導入した薬剤耐性遺伝子をプローブとした
サザンハイブリダイゼーション解析を行った結果，
２剤耐性菌は遡伝子導入した異なる２種類の薬剤耐
性遺伝子を有することを明らかにした．このことか
ら，イネいもち病菌において，準有性的組換により
遺伝的組換が起こることを実験室内で証明した．
核学的知見を得るために，準有性的組換菌の分生

子を,DAPI染色した結果，単核であったまた，
フローサイトメトリーにより，菌糸の核相を調べた
結果，単相であった．これらから，本研究で取得し
た準有性的組換菌は，母菌と同様に単核で単相であ
ると考えられた．
準有性的組換による病原性の遺伝様式を明らかに
するために，準有性的組換菌４９菌株と有性生殖に
よる交配後代７０菌株について，イネ系統「K59-l」
および品種「八反３号」に対する非病原性菌株と病
原性菌株の分離比を調べ，比較したその結果，準

有性的組換菌と交配後代の病原性の分離比は同様の
値を示した.また,準有性的組換菌の交配型(MArl-l
とMATl-2)の分離比を調べた結果，有性生殖によ
る交配後代における分離比と同様であった．パルス
フィールドゲル電気泳動法を用いて両母菌，有性生
殖による交配後代および準有性的組換菌の核型を解
析した結果，準有性的組換菌も交配後代も母菌のい
ずれかと同様の核型を示し，準有性的組換菌の核型
の分離と交配後代の核型の分離比も同様であった
これらのことから，準有性的組換による病原性，交
配型の遺伝様式および核型は有性生殖による交配と
類似すると考えられた．
準有性的組換菌の病原性と病原力を明らかにする

ために，菌株NAO-02(レース133.1)とTH77-
l(047.0)を混合培養し，両母菌の病原性を併せ持つ
準有性的組換候補菌株(177.1)を選抜した.RAPD
解析によりこれらの菌株が準有性的組換菌であるこ
とを確認し，猯種「アキユタカ」および品種「愛知
旭」に７回繰り返して接種を行い再分離された菌株
のレースを調べた結果，レースに変化がなかった．
このことから，本研究で用いた準有性的組換菌の
レースは縦代しても安定していることを|肘らかにし
た.準有性的組換悶の炳斑長と胞子形成数および｢愛
知旭」の単植lllil場でのりi斯勢進展および株当たりの病
斑数と発病株率は母菌のLP間の値を示した．混植圃
場（｢愛知旭｣，「関東５１号｣，「フクニシキ」を等量
種籾混合）における準有性的組換菌は，病勢進展，
株当たり病斑数および発病株率においては両母菌よ
り優れていた．このため，準有性的組換菌は，一方
の母菌より優るか，あるいは同等の病原力を有し，
マルチラインにおいても被害をもたらす可能性が示
唆された．
以上から，イネいもち病菌は準有性による遺伝的

組換を行い，噸核単相の準有性的組換菌を出現させ
ることが明らかになった．また，準有性的組換によ
る病原性，交配型の遺伝様式および核型は有性生殖
と類似することを示したそして，母菌の病原性と
病原力を併せ持つ準有性的組換菌がマルチラインで
大きな被害をもたらす可能性を示唆した．


