
 

 

 

［成果情報名］ムギ類黒節病の多発生の要因となる主要な伝染様式 

［要約］ムギ類に深刻な被害を与える黒節病では、採種圃場での種子の病原細菌汚染が次年

度の多発生に影響する最大の要因である。圃場での発病推移はコロニー拡大モデルに適合

し、播種後に生育した感染茎から病原が隣接する未感染茎へ拡大する傾向が強い。  
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［背景・ねらい］ 

我が国のムギ類産地で株全体の黄変や不稔、倒伏など深刻な被害をもたらしている黒節

病の発生には、種子伝染、土壌伝染等の複数の伝染様式が関与していると言われているが、

多発生を招く主要な伝染様式については未だ明らかでない。そこで、病原細菌(Pseudomonas 

syringae pv. syringae)の DNA フィンガープリントに基づく分子疫学的解析および発病株

の分布の推移を時空間分布解析により解明し、本病の的確な防除対策の構築に資する。 

 

［成果の内容・特徴］ 

１．Box-、Rep-および GTG₅-PCR による DNA フィンガープリントに基づく分子系統樹により、

西日本の主要な黒節病発生地（兵庫県、岡山県および広島県の 17 地点、4 年間）から採

集したコムギおよびオオムギ黒節病菌株 149 菌株は、18 の遺伝子型に類別される（図 1）。

また、供試菌株のうち最も多い 46 菌株が遺伝子型 A に類別される。 

２．代表的な黒節病菌遺伝子型 A の分離頻度に影響を与える要因についてロジスティック

回帰分析を行った結果、遺伝子型 A の分離頻度は、分離圃場および分離年度に比べ前年

の種子生産圃場により最適な予測がされ(p <0.001)、最も関連性が高い（表 1）。これ

により前年栽培地での種子汚染が多発生に影響する最大の要因であると推定できる。 

３．2016～2017 年の発病株の位置情報による空間分析の結果、圃場における黒節病総発病

茎数の空間分布の推移は、コロニーの拡大モデル（Taylor モデル）とコロニー数の増加

モデル（Iwao モデル）の両方にあてはまるものの、前者モデルの決定係数の方が高く、

より適合する（図 2）。本病の多発生時は、播種後の病原の二次伝染過程において、感

染茎上の病原が隣接する未感染茎へ順次伝染する傾向が強い。 

 

［成果の活用面・留意点］ 

１．黒節病菌に汚染した種子の流通移動に伴う発生地域の拡大が懸念されていることか

ら、特に基幹の種子生産圃場（原原種圃場、原種圃場、採種圃場）では種子消毒を徹底

する。また、本病は圃場内で二次伝染することから、立毛で本病を認めた場合は、直ち

に登録薬剤を適正に散布することが重要である。 

２．圃場の規模、作業性、労力、コスト等を適宜考慮しつつ、種子消毒に加えて雨よけ栽

培（原原種圃場のような小面積での栽培に限る）や遅播きなどの耕種的防除法も組み合

わせると、より効果的・効率的な黒節病防除が期待できる。 

３．黒節病菌の主要な遺伝子型の全国的な分布、各遺伝子型の分布の地域間差、他の遺伝

子型の挙動については、今後さらなる調査が必要である。 

 



 

 

 

［具体的データ］ 

 

 

図 1 DNA フィンガープリントに基づく分子系統樹 

 注）系統樹分岐点の数字はブートストラップ確率を示す。写真の白い三角矢印は他の遺伝子 

型とは異なるバンドを示し、アルファベット小文字は、各 PCR におけるバンド多型の種類を示

す。主要な遺伝子型の分離頻度は、A＝30.8%, J=12.1%, E=7.4%, D=6.7%, Q=4.7%である。 

 

 

表 1 遺伝子型 A の黒節病菌の分離頻度に影響を与える要因のロジスティック回帰分析 a 

要因 回帰係数 
回帰係数の

標準誤差 
z 値 p 値 

前年の種子生産圃場の場所 -2.1  0.6  -3.394  <0.001 

病原細菌が分離された圃場の場所 -0.4  0.3  -0.007  0.219 

病原細菌が分離された年度 -17.0  2283.3  -1.227  0.994 

切片 61.7  6850.1  0.009  0.993 

a AIC (赤池情報量指数) =47.523, z:平均値と標準偏差の差, p:危険度（0.05 未満で有意） 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

図 2 個体の空間分布モデルの概念とムギ類黒節病の発病株における空間分布解析 

  （1）は個体の空間分布モデルの概念図を示す。A はコロニー拡大モデル（Taylor モデル）、 

   B はコロニー増加モデル（Iwao モデル）を示す。 

（2）はムギ類黒節病の発病株における空間分布解析の結果を示す（調査圃場数 n=38）。A はコロ

ニー拡大モデル（Taylor モデル）、B はコロニー増加モデル（Iwao モデル）での結果を示す。調

査データは各調査時の総発病茎数を解析に用いている。点線はポアソン線（ランダム分布を示す

y=x）で、実線が各数理モデルによる回帰直線を示す。回帰式の傾きが 1 より大きいため両モデ

ルで集中分布を示すが、コロニー拡大モデルの決定係数 R2 の方が高いことから、本病はコロニー

拡大モデルにより適合する。s²: 分散値、m: 密度平均、m*: 平均混み合い度。 

                                  （川口章） 
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