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研究の概要： 
イネは、世界人口の 50%以上を支える主食である。子嚢菌類いもち病菌によるイネいもち病はイネの最重
要病害であり、その防除に最も有効な手法は、イネの抵抗性遺伝子の利用である。本課題は、イネの NLR
型抵抗性タンパク質によるいもち病菌エフェクター認識の分子機構を解明し、NLR のエンジニアにより
耐病性を向上するとともに、植物抵抗性遺伝子と病原菌エフェクター遺伝子の共進化機構を明らかにする。 
 

研究分野：植物病理学、遺伝育種学、進化学 
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１．研究開始当初の背景 
 
私たちは、いもち病抵抗性の増強を目的として、イネの病害抵抗性
分子機構の解明に向けた研究を続けている。３種類のいもち病菌
AVR エフェクター、AVR-Pia、AVR-Pik、AVR-Pii と３種類のイネ抵
抗性遺伝子 Pia、Pik、Pii産物の分子間相互作用を研究対象とし、そ
れらの共通性と特異性の解明を進めて来た。これらのイネ抵抗性遺
伝子は、全て密接に連鎖した一対の Nucleotide-binding Leucine-rich 
repeat Receptor (NLR)遺伝子（ペアーNLR）から構成され、一方は病
原菌エフェクターを認識するセンサーNLR、もう一方は抵抗性信号
を伝達するヘルパーNLR と総称される。センサーNLR には、NLR タ
ンパク質に共通の CC、NBS、LRR ドメインに加えて、付加ドメイン
(Integrated Domain: ID)が見られ、Pia(RGA5)と Pik(Pik-1)では HMA
ドメイン、Pii(Pii-2)では NOI ドメインが挿入されている。いもち病
菌の AVR-Pia と AVR-Pik は、それぞれイネの RGA5 と Pik-1 の HMA
ドメインに直接結合することにより認識されること、AVR-Pii はイネ
の Exo70 タンパク質 OsExo70-F2/F3 を介して Pii-2 に認識されることが示された。これらの ID は、病原
菌エフェクターの宿主標的タンパク質の一部が進化過程で NLR に取り込まれて成立したと推測される。 
 

２．研究の目的 
 

これまでに得られたイネ NLR といもち病菌 AVR 分子間相互作用の知見、および新規に同定された Pias 抵

抗性遺伝子と AVR-Pias エフェクターの相互作用を基盤として、本研究では、(1) Pik NLR の ID のエンジ

ニアリングによる抵抗性遺伝子認識特異性の拡大、(2) Pias/Pia NLR の機能と進化の解明 (3) NLR ネッ

トワークの機能解明、(4) AVR と宿主標的因子の相互作用の解明、(5)新規イネ NLR-いもち病菌 AVR の

単離とイネ (Oryza) 属 Pan NLR-ome の解明に取り組む。これらを通じてイネ耐病性増強に貢献する。 
 

３．研究の方法 
 
(1) AVR-Pik には、AVR-Pik-D、-E、-A、-C など多数の変異型が
存在する。Pikにも Pikp、Pik、Pikmなど多数の対立遺伝子が存
在し、Pik-1 の ID である HMA ドメインの変異によって認識する
AVR-Pik 変異型が異なる。一方、全ての AVR-Pik 変異型は、宿
主標的因子である sHMA1 タンパク質に結合する（右図）。そこ
で、Pikp-1 の ID の HMA 配列を sHMA1 タンパク質の HMA 配列
と交換し、全ての AVR-Pik 変異型を認識可能な人工 NLR Pik+を



エンジニアする。(2) Piasは Piaの対立遺伝子で、センサーNLR の ID として DUF761 ドメインを保有す
る。Pias/Pia遺伝子座の進化と多様性を理解するとともに、Pias と AVR-Pias 相互作用を解明する。(3)同
定されたペアーNLR がそれ以外の NLR と相互作用してネットワークを形成しているかを検討する。(4)
単離されたいもち病菌 AVR エフェクターとイネの標的因子との相互作用とその機能を明らかにする。
(5)イネ野生種を含む多数のゲノム解析から NLR 配列を抽出し、イネ NLR の進化を解明するとともに、
新規の NLR-AVR の組を同定して機能解明を進める。 
 

４．これまでの成果 
 
(1) Pikp-1遺伝子のID配列をsHMA1タン
パク質の配列と交換した上、auto-activity
を回避するアミノ酸置換を導入した人
工NLR Pik+によりイネ品種「日本晴」を形
質転換した。この植物に多様なAVR-Pik対立
遺伝子を有するいもち病菌を接種したとこ
ろ、既知のPik対立遺伝子が認識不能であっ
たAVR-Pik-C、AVR-Pik-Fを新たに認識でき
ることが判明した。本結果は、病原菌エフェ
クターの宿主標的配列をNLRのIDに挿入し
た人工NLRにより認識特異性を拡大した画期的成果である。 
(2) Pias/Pia遺伝子座のセンサーNLRは多様性が高く、C-末のID領域に様々な宿主断片が挿入されている
(図A)。栽培イネを含むイネ属Aゲノム種(図Bの系統樹右端部分)では、IDにHMAとDUF761をもつ系統が
同じ程度の頻度(円グラフ)で見られた。一方ヘルパーNLRは保存されており、PiasのヘルパーNLRとPiaの
センサーNLRの組によりAVR-Piaを認識して抵抗性を誘導することが示された。ペアーNLRのモジュール
構造の機能解明により、多様な病原菌エフェクターを認識するNLRエンジニアリングが可能である。 
(3) Piaを構成するRGA5センサー遺伝子のノックアウト個体は正常に生育した。Pia近傍の他のNLRによ
る制御が推定される。 
(4) いもち病菌エフェクターAVR-Pia、AVR-Pikが標的とするイネsHMAタンパク質の機能解明を進めた。
AVR-PikはsHMAに結合して安定化する。AVR-Pikが結合するsHMAの一部の遺伝子をノックアウトすると
イネの罹病性が低下した。これから、イネsHMAはいもち病感染に重要な因子であり、AVR-Pikはこれに
結合して安定化し、感染性に寄与することが示された。さらにPii、OsExo70-F2/F3、AVR-Piiの分子間相互
作用の詳細な解析を進めた。Piiセンサーは、NOI IDを介して通常イネタンパク質OsExo70-F2/F3と結合し
ており、その状態がAVR-Pii結合により変化することにより抵抗性が誘導されるモデルが提唱された。 
(5) NLR候補およびこれらが認識するAVR遺伝子を新規に3組同定した。 
 

５．今後の計画 
 
(1) Pik および Pias/Pia NLR の ID を任意のエフェクター標的因子断片と交換して、それらと結合する病原
菌エフェクターを認識して抵抗性を誘導する実験系を確立する。 
(2) Pias と AVR-Pias の分子間相互作用を解明し、Pias/Pia センサーNLR の多様な ID と相互作用するエフ
ェクターを探索する。 
(3) 多数の NLR の CC ドメインを介した結合を Y2H 法で解析し、NLR ネットワークを明らかにする。 
(4) sHMA タンパク質のイネにおける機能を解明する。OsExo70-F2/F3 が相互作用するイネ RIN4 タンパ
ク質の機能と AVR-Pii の病原機能を解明する。 
(5) 野生種を含めたイネ NLR の多様性と進化を解明する。新規 NLR-AVR の相互作用を解明する。 
(1)-(4)を通じて複合体構造解析を進める。これら結果を総合して、イネNLRの機能と進化の全貌に迫る。 
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