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研究の概要 
細胞内寄生性植物病原細菌のモデルであるファイトプラズマを対象に、世界に先駆け行

った全ゲノム解読による配列データに基づき、ポストゲノミクス解析を多方面から行った。
その結果、ファイトプラズマの宿主特異性決定の分子機構を解明した。また、ファイトプ
ラズマよりこれまで未知の病原性因子を単離した。 
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１．研究開始当初の背景 
細胞内寄生性の植物病原細菌は、農業生

産上甚大な被害を引き起こす昆虫媒介性の
細菌の一群である。なかでもファイトプラ
ズマ属の細菌は、国内外を問わず農業上甚
大な被害を与えており、培養困難であるこ
とからその病理の分子レベルでの解明は遅
れていた。近年、この微生物に分子レベル
のメスを入れることが可能となり、その全
ゲノム解読に向けた研究が各国で活発に行
われていた。これらの研究が進めば、これ
まで不明であった多くの知見が明らかにな
ることが期待されていた。 
 
２．研究の目的 
申請者らは、世界に先駆け全ゲノム解読

に成功したファイトプラズマのゲノムデー
タに基づき、宿主特異性決定の分子機構を
解明するとともに、病原性の分子機構を解
明することを目的に本研究を行った。 
 
３．研究の方法 
ファイトプラズマの全ゲノム解読を進め、

得られた配列情報をもとに、宿主特異性決
定に関わる因子を、宿主因子との相互作用
を手掛かりに探索する。また、宿主植物の
病原性決定に関わるファイトプラズマの病
原性因子を明らかにし、その病原性発現の
分子機構を解析する。 
 

４．研究の主な成果 
ファイトプラズマは、特定のヨコバイによ

って媒介され、他のヨコバイによって媒介さ
れないという宿主特異性を持つが、その特異
性を決めているメカニズムはこれまで不明で
あった。 
この特異性の分子メカニズムを解明する目

的で、ファイトプラズマの主要抗原膜タンパ
ク質（Amp）と結合する昆虫宿主因子を単
離・同定したところ、Amp は、細胞骨格であ
るマイクロフィラメントを構成するアクチン
やミオシンと複合体を形成することが明らか
となった（図１）。さらに、ファイトプラズマ
媒介能のある昆虫ではこの Amp –マイクロ
フィラメント複合体の形成が観察されたが、
ファイトプラズマを媒介しない昆虫では複合
体の形成が認
められなかっ
た（図２）。こ
れらの結果は、
Amp -マイク
ロフィラメン
ト複合体の形
成は、ファイ
トプラズマの
媒介昆虫決定
に大きく関与
することを示
している。 
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図１．膜タンパク質Ampと
結合する宿主因子



 

 

〔４．研究の主な成果（続き）〕 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
植物病原体は植物に感染して病徴を引き

起こし、農作物の収量や品質に大きな影響
を及ぼすことから、その病徴発現メカニズ
ムの解明は農学における最重要テーマの一
つである。しかし、ファイトプラズマなど
が引き起こす萎縮・叢生・黄化などの病徴
に関しては、その病原性因子や病徴発現メ
カニズムも不明であった。 
今回、ファイトプラズマが持つ分泌タン

パク質に注目し、植物体において発現を行
ったところ、ファイトプラズマに特徴的な
病徴を引き起こす全く新規の誘導因子を見
出した。また、ファイトプラズマ感染植物
組織における病原性因子の動態を調べたと
ころ、植物の茎頂分裂組織（成長点）や側
芽の分枝領域の細胞にまで移行しているこ
とが分かった。ファイトプラズマは篩部局
在性であることから、この病原性因子はフ
ァイトプラズマから分泌された後、篩管細
胞より隣接細胞を経て、多くの植物組織へ
輸送されていることが示唆された。 
次にこの遺伝子を形質転換したシロイヌ

ナズナを作出したところ、ファイトプラズ
マの感染により現れる病徴が確認された。
この病原性因子は、植物に形態変化を誘導
する植物病原細菌由来の因子としては、ま
ったく新規なものであり、この発見は非常
に大きな意義を持つ。 

 
また、ファイトプラズマの強毒系統と弱

毒系統とのゲノム配列を比較したところ、
解糖系遺伝子群において顕著な差が認めら
れた。弱毒系統では５つの解糖系遺伝子を
含む約 30 kbp の領域を 1コピーのみ持つの
に対し、強毒系統ではこの領域がタンデム
に 2 コピー重複していた。これにより、植
物宿主より取り込んだ糖を積極的に利用す
ることと激しい病原性とが関連している可
能性が考えられた。 

５．得られた成果の世界・日本における位置
づけとインパクト 
宿主特異性の分子メカニズムの解明に関し

ては、植物病原細菌のみならず、ヒトや動物
へ感染する病原細菌も含め、昆虫宿主の決定
因子が単離されたのはこれが初めてであり、
学術的な意義も大きく、農学・医学・疫学な
どの領域に広く貢献することが期待される。 
病原性因子の同定は、植物病理学や植物生

理学の分野に大きなインパクトを与えるもの
である。病原性細菌由来の同様の因子はこれ
まで例がないため、学術的にも非常に興味深
い。また、植物バイオテクノロジーへの利用
も期待される。 
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図２．ファイトプラズマの宿主特異性


