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　はじめに

　人間や動物にウイルスが感染するように，農作物にもウ
イルスが感染し，その被害総額は年間 1000億円以上とも
試算され，食糧生産において大きな被害を与えている．農
作物に感染するウイルスも人間に感染するウイルスと同様
に，パンデミックなウイルス，エンデミックなウイルス，
ウイルス種によりその発生状況は様々である．パンデミッ
クなウイルスは，いったいどこで最初に発生したのであろ
うか．エンデミックなウイルスは，発生している地方が起
源地であろうか．人類が運んだのであろうか．媒介生物が
運んだのであろうか．それとも農作物が運んだのであろう
か．人類の移動や農耕の歴史がウイルスの拡散に影響して
いるのであろうか．そしてどのような歴史上の事実と関係
あるのであろうか．ウイルスの進化・生態・拡散の興味は
尽きない．最近になり植物ウイルス分野においても，よう

やく国規模，大陸規模そして地球規模でウイルス分離株が
採集され，シーケンサー機器や生物情報学（バイオインフォ
マティクス）の発展と共にウイルスの進化や集団遺伝構造
が解析される時代となった．
　本稿では，最初に植物ウイルスの分子進化的研究につい
て簡単に紹介し，その後我々の研究室で最も精力的に研究
してきた一ポティウイルス種であるカブモザイクウイルス
（Turnip mosaic virus，TuMV）1,2)の分子進化とその集団
遺伝構造について，さらに分子系統樹において本ウイルス
とその近縁のウイルス種が含まれる TuMVグループにつ
いて，そしてポティウイルス属全体にも焦点を与え，それ
らの進化について解説する．なおポティウイルスの集団遺
伝構造や進化以外の研究については，多くの素晴らしい総
説が出版されているので是非参考にされたい 3-7)．またこ
こ 20年間ほどでコンピューターとインターネットが急速
に進展し，植物ウイルスの研究を病理学者だけではなく
様々な生物学者と共同研究をすることが可能となってきて
おり，植物病理学と分子系統学，生物地理学そして集団遺
伝学などが融合し新たな学問が芽生えてきていることか
ら，ウイルスの解析に最近良く使われるソフトウエアーな
ども紹介しながら解説する．
　

　植物ウイルスの分子進化的研究

　動物ウイルスの拡散を未然に防ぐ一つの手段としてワク
チンの製造が欠かせない．そのような理由のためにインフ
ルエンザウイルスやヒト免疫不全ウイルスなどの分子進化
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的研究は早くから開始され，現在では地球規模で発生して
いる分離株ゲノムの塩基配列が網羅的にまた継続的に調べ
られ，現在ではおおよそ地球上に存在するゲノム（遺伝子）
型が分かっているのではと思われる．その報告の数は，我々
植物ウイルスの研究者から見て，すさまじい進展を感じる．
しかしながら，それらの研究を追いかけるように幾つかの
植物ウイルス分離株も国規模，大陸規模，地球規模で採集
されるようになり，ゲノムの一部や全領域について解析さ
れ，分子進化の 3大推進力（突然変異，組換え，再集合）
に関連した研究や集団遺伝構造の研究が開始しされ始めた．
ただ多くの場合，動物ウイルスに比べて植物ウイルス分離
株を保存している農業関連機関が少ないために，分離株を
集めることにはとても苦労する．多くの場合，研究者が様々
な国々に出かけて田畑を走り回り，分離株を採集して集め
てくるのが実情であるので，ウイルスを採集するだけでも
長期間の仕事となる．
　現在，分子進化的研究が進展しているウイルスを挙げる
とすれば，世界の農作物に大きな被害を与えている新興ウ
イルスである DNAウイルスのジェミニウイルス科ベゴモ
ウイルス属のトマト黄化葉巻ウイルス（Tomato yellow 
leaf curl virus，TYLCV）であろう 8)．世界中のトマトや
トルコギキョウなどに大きな被害を与えており，日本でも
発生がみられる．一方 RNAウイルスとしては，1本鎖 RNA
ウイルスでアフリカのイネに大きな被害を与えているソベモ
ウイルス属のRice yellow mottle virus（RYMV）9-10)の研究
が精力的に行われている．本ウイルスは，我が国では発生
が確認されておらず，アフリカに発生が限られるエンデ
ミックなウイルスである．そして最も研究が進んでいるウ
イルスを挙げるとすれば，我々の手掛けている TuMVと
思われる．本ウイルスは，ポティウイルス科ポティウイル
ス属のウイルス種である．

　ポティウイルス属のウイルス種では，一部は新興集団と
しての報告もあるが，それよりも昔から農作物に大きな被
害を及ぼし続けているために，世界中の多くの研究者が長
年研究してきたウイルスである．と言っても，その研究の
歴史は一世紀にも満たない．1920年の後半，イギリスの
Kenneth Smith11)がジャガイモのウイルス，後にジャガイ
モ Yウイルス（Potato virus Y，PVY）と呼ばれるが，こ
のウイルスと類似したウイルス種が研究されて以来，1971
年にそれらを Potyvirus（ポティウイルス）と呼ぶように
なった 12,13)．その後ポティウイルス属となり，1989年に
PVYのゲノム構造が最初に明らかになったのち 14)，ここ
20年間くらい，それらポティウイルスのゲノムの多様性
が深く探られるようになった．ポティウイルス科には 8属
あるが，おそらくポティウイルスは 90%のポティウイル
ス科のウイルス種をカバーする．またポティウイルスの中
で，最も分子進化的に解析が進んでいる我々の研究してい
る TuMV15)は，主に世界中のアブラナ科のアブラナ属や
ダイコン属植物の野菜類などの農作物に大きな被害を与え
ているウイルス種である．
　

カブモザイクウイルスの分子進化

　TuMVは，アフリカ，アジア，ヨーロッパ，オセアニア，
南北アメリカなどの温帯，亜熱帯など世界中に広く分布し
ており，そして最近ではアラスカでも分離された世界中ど
こにでもあるパンデミックなウイルスである 16)．そのよ
うなウイルスの進化を調査することは，本ウイルスの空間
的や時間的な情報だけでなく，他のウイルス進化や拡散に
ついても多くのヒントを与えてくれる．1921年に本ウイ
ルスがアメリカで初記載され 2,17,18)，その後日本などのア
ジア諸国でも発見された．当初，野菜や園芸植物の病徴に
基づいて様々なウイルス名がつけられた．例えば，

図 1　カブモザイクウイルスの (A)カブと (B)ダイコンでのモザイク症状．
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Anemone mosaic virus，Cabbage A virus，Cabbage black 
ring virus，Daikon mosaic virus，Horseradish mosaic 
virusなどがその代表でもある．本ウイルスはアブラムシ
で非永続的に伝播し，野菜の重要病害ウイルスとしてキュ
ウリモザイクウイルスに次いで 2番目にランクされており 1)，
名前からもわかるようにカブは勿論のこと，ダイコン，キャ
ベツ，ブロッコリー，カリフラワー，ナタネ，カラシナ，
ハクサイ，チンゲンサイなどの中国野菜などのアブラナ科
植物などにモザイク症状，えそ症状，時には黄色斑点など
を呈する（図 1）．またアブラナ科植物以外の植物，例え
ばユリ科やキンポウゲ科植物などにも感染し 15)，ポティ
ウイルスの中でも特に広い宿主域を持つことが知られ，最
近ではバイオ燃料を生産する植物に被害を起こすために注
目されているウイルスでもある．
　TuMVは約 720nmの粒子で，そのゲノムは一本鎖プラ
ス RNAで約 9,830塩基から構成されている 19,20)．このゲ
ノムから大きなポリタンパク質が翻訳され，第 1タンパク
質（P1），ヘルパー成分プロテアーゼタンパク質（HC-Pro）
さらに核内封入体 a-タンパク質（NIa-Pro）によりプロセッ
シングされ，最低 10種類の成熟したタンパク質，P1，
HC-Pro，第 3タンパク質（P3），6キロダルトン 1タンパ
ク質（6K1），筒状封入体タンパク質（CI），6キロダルト
ン 2タンパク質（6K2），ゲノム結合タンパク質（VPg），
NIa-Pro，核内封入体 bタンパク質（NIb）さらに外被タ
ンパク質（CP）が産生されると考えられている．それぞ
れの遺伝子は様々な役割をしているが，例えば HC-Pro遺
伝子は，アブラムシの伝搬性やサイレンシングの抑制に，

NIb遺伝子は複製に，CP遺伝子はアブラムシの伝搬性や
ウイルス粒子の会合に関与している 4,7)．最近，オーバーラッ
ピングした pretty interesting Potyviridae ORF（PIPO，P3
遺伝子上の＋ 2の読み枠に存在）が見つかった 21)．この
PIPOは，主に TuMVの我々の塩基配列データを用いて解
析され明らかとなったが，実は我々も事前に気が付いてお
り研究を進めていたのだが，残念ながら先に論文にするこ
とができなかった．以上は TuMVだけではなくポティウ
イルス一般のゲノム構造であるが，ポティウイルスのタイ
プ種としては，ジャガイモやタバコなどのナス科植物に感
染し大きな被害を与えている PVYが挙げられる 14,22-25)．
　動物ウイルスは各国の大学や保健機関に過去のそして現
在流行している分離株が大量に保存されている．一方本ウ
イルスも他の多くの植物ウイルスと同様に，分離株を保存
している大学や農業関係の機関は少なく国内外から収集す
るのが困難であった．それでも世界の多数の研究者の協力
を得て，主に我が国を含めたユーラシア大陸からの分離株
であるが，現在まで数百分離株を採集してきており，これ
までトルコ，イラン，ギリシャそして中国など延距離数にし
て数万キロ以上を車や徒歩で圃場を回り調査してきた 26,27)．
　研究を始めた当初は，地域を考慮し TuMV 76分離株を
選抜し，ゲノムの両末端に位置する二遺伝子，即ち最も変
異が多い遺伝子と考えられている P1遺伝子と，その時点
で最も研究が進展している CP遺伝子（各遺伝子約 1,000
塩基，ゲノムの 20%）について塩基配列を決定後，分子
系統関係を描いた 15)．研究を開始した頃の 1990年代後半
の時代では，76分離株について，一ゲノム当り 2000塩基，

図 2　カブモザイクウイルスの分子系統樹の略図．
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即ち合計 15万塩基の解析となり，それらを決定するのに
非常に労力を費やした．また GenBankに TuMVゲノムの
塩基配列の情報がほとんどないために，古典的な方法でク
ローニングし，ゲノムの共通配列を得るために複数のク
ローニング産物毎のシーケンス，その後逆転写 PCR産物
を用いたダイレクトシーケンスによる解読などで，何とか
大量の分離株について塩基配列を解読することに成功し
た．またこれら分離株が混合感染している場合も想定され
たために，分離株毎に単一病斑分離行い，ウイルス分離株
を純粋均一にしたのち，病原性の調査についても温室内で
網羅的に調査した．その結果，本ウイルスには最低でも大
きな 4ゲノム型グループ（リネージ）が病原性と関連して
存在することが明らかとなった（図 2）．なお，この研究の
時点では後述する野生のラン科植物（Orchis 属植物）の
ゲノム型グループをまだ我々は発見できていない．即ちア
ブラナ科植物以外の栽培植物だけでなく野生植物から主に
採集され，アブラナ（Brassica）属植物（ハクサイ，カブ，
キャベツ，ナタネなど）に稀に病原性を持ち地中海沿岸地
方そして小アジアから中東諸国を含めた南西ユーラシア大
陸地方で採集された分離株から構成される本ウイルスの祖
先型と思われるグループ（basal-B; basal-Brassica），アブ
ラナ属に病原性を持ちアブラナ植物に宿主適応したと考え
られヨーロッパやアジアなどの世界中の分離株から構成さ
れるグループ（world-B; world-Brassica），アブラナ属植
物だけでなくダイコン（Raphanus）属植物に病原性を持

ちダイコン属植物にも適応したと考えられるアジア分離株
から構成されるグループ（Asian-BR; Asian-Brassica/
Raphanus），さらにアブラナ属植物のみならずダイコン属
植物に病原性を持ちヨーロッパや日本のダイコン属植物或
いはキク科植物（レタス，キンセンカなど）に宿主適応し
たと考えられ，我が国においては最近突発的に拡散したと
思われる分離株から構成されるグループ（basal-BR; basal-
Brassica/Raphanus）が存在した．さらに PHYLPRO28)や
SISCAN29)などの組換え検出プログラムを用いて組換え部
位について調査した結果，本ウイルスの分子進化には組換
えが深く関与していることが明らかとなった．従って，も
ともとアブラナ科植物に感染できない TuMVが突然変異
や組換えにより，アブラナ属野生植物その後アブラナ属栽
培植物に感染できるようになり，起源地と考えられる地中
海沿岸地方，小アジアから中東の南西ユーラシア大陸から
宿主適応（宿主との共進化）し，さらに分離株の地理的隔
離，病原性の地理的隔離を行いながら，現代の農作物に大
きな影響を受け，世界中のアブラナ属植物栽培地域に拡散
し，一方アジア地方へはアブラナ属植物だけでなくアジア
地方で良く栽培されているダイコン属栽培植物に対する病
原性を獲得し拡散してきたと考えられた．
　様々な地域から採集した約 40分離株について，一部の
ゲノム領域だけでなく全ゲノム構造を決定した 30)．組換
え部位は必ずしも遺伝子の境界には存在せずゲノムの様々
な部位に存在し，明瞭な組換え部位を持っていた組換え体

 
図 3　ポティウイルスの分子系統樹．カブモザイクウイルスグループとポティウイルスの祖先型のみを記した．
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は，アブラナ属植物だけでなくダイコン属植物に病原性を
持つ BR（Brassica/Raphanus）宿主型であり，このよう
な明瞭な組換え部位を持つ分離株はなぜか東アジア地方に
多く見られた．一方不明瞭な組換え部位を持つ組換え体は
ヨーロッパに多く見られた．この理由としては，突然変異
が時間の経過と共に蓄積することから昔起きた組換え部位
は不明瞭となると考えており，ヨーロッパ集団は東アジア
集団に比べて古い時期に拡散したのではないかと考察し
た．以上の結果と分子系統樹の結果を総合的に考察すると，
東アジア地方への侵入は比較的最近のことと思われた．
　さらに東アジア地方を中心に約 90分離株についてゲノ
ム一部領域（ゲノム長の 30%）の塩基配列を決定し，
PHYLPRO28)や SISCAN29)だけでなく RDP331)ソフトウエ
アーを用いて詳細に組換え部位について調査した結果，興
味深いことに解析した全分離株の中の約 70％は組換え体で
あった 32)．多くの組換え部位は，異なる東アジア地方で採
集した分離株間で同一の組換え部位を共有していたことか
ら，様々な地方で同一部位の組換えが別々に起きたと結論
するよりもむしろ一度できた組換え体が東アジア地方に拡
散したと考えられた．以上から，組換えは TuMVゲノム
で頻繁に見られることを明らかにし，分子系統樹と同様に
組換え部位もウイルス拡散の追跡調査に有効と結論した．
その後約 100分離株について全ゲノム構造を決定し調査し
た結果，組換えホットスポット（組換えが頻繁に見られる
領域）が P1遺伝子と CIの C末端から VPg遺伝子領域の
2箇所に存在することを明らかにしたが 33)，本報告は自然
界から採集したウイルスに見られるホットスポットを同定
した最初の報告と思われ，組換えが新しい宿主に感染する
ために重要な役割をしていることを明らかにした．
　約 140分離株を用いてユーラシア大陸のヨーロッパと東
アジアの集団について，植物体での反応，さらに両地方の
集団遺伝構造について分子進化学的に比較した 34)．ヨー
ロッパ分離株の多くは，アブラナ属植物のみに感染したが，
東アジア分離株はアブラナ属植物だけでなくダイコン属植
物にも感染した．また組換え部位は P1遺伝子内に多く見
られたが，組換え部位の位置はヨーロッパと東アジア地方
の分離株では異なっていた．さらに遺伝的多様性について
解析すると，ヨーロッパ地方が東アジア地方の集団より多
様であり，宿主からの選択圧を探る解析では，東アジア地
方のみに見られる Asian-BRグループの幾つかの遺伝子で
非同義置換 /同義置換比が大きかったことから，それまで
感染できなかった本ウイルスが東アジア地方で広く栽培さ
れるダイコン属植物に感染できるようになったために，そ
の植物に強い選択圧を受けながら，起源地から東アジア地
方に拡散してきたと思われた．従って，ヨーロッパ集団と
東アジア集団の TuMVはほとんど異なる遺伝集団であっ
たことから，それぞれの地方へは異なる進化をして拡散し
たことが明らかとなり，それらの集団遺伝構造には創始者

効果（隔離された個体群が新しく作られる時に，新個体群
の個体数が少ない場合，元になった個体群とは異なった遺
伝子頻度の個体群が出来ること）が影響しているように思
われた．
　中華人民共和国と主に日本の九州より収集した約 120分
離株の生物学的な解析及び集団遺伝学的な解析を行った 35)．
集団遺伝学的な解析には，DNASP36)と ARLEQUIN37)ソ
フトウェアーを用いた．温室内で分離株毎の病原性につい
て検討した結果，アブラナ属植物から採集した中国産分離
株の多くは，アブラナ属植物に感染したもののダイコン属
植物への感染は認められず，一方日本産分離株ではアブラ
ナ属とダイコン属植物の両方に感染性を示した．これは 2
国間においてウイルス集団の宿主適応の違いを示してい
る．両国間の遺伝学的な調査から，中国と日本の TuMV
は一部が同じ集団であったことから，これらの集団は中国
と日本で過去に何らかの関係があったと思われた．一方中
国では確認されていなかったゲノム型（basal-BRグルー
プ）が，九州地方で 2000年以降突然優勢となった．
TuMVはアブラムシにより非永続性伝染するため，拡散
は比較的緩やかに進むと思われるが，今回の調査では短期
間に突発的に拡散している事実が確認されたことから，本
ウイルスがアブラムシ以外の伝染法，例えばこれまで知ら
れていない種子伝染している可能性も否定できず，今後の
課題と思われた．興味深いことに，その集団は日本に遅れ
てその後中国で確認された 38)．この集団がどのようなルー
トで双方の国に侵入したのか，メタ個体群（似たような或
いは同一の集団が地理的に離れた土地で点在して存続して
いること）との関連性についても今後検討して行きたい．
以上の研究は，中国と日本の 2国間の植物ウイルスの関連
性について，最初に報告した例として知られている．
　我が国の九州と本州中央部の集団遺伝構造について解析
した 39)．basal-BR集団が九州と同様本州中央部でも優勢
であり，その集団の中に幾つかのサブ集団，basal-BR非
組換え体集団やゲノムの特定の場所に組換え部位を持った
幾つかの basal-BR組換え体集団が認められた．九州と本
州中央部の地方では別々の basal-BRサブ集団が拡散して
いたことから，我が国のような小さな国においても地方特
有のウイルス集団遺伝構造を示したことから，地方で栽培
されている地方特有の野菜なども関係しているのかも知れ
ず，本報告は我が国の二地方における集団遺伝構造を単に
明らかにしただけでなく，罹病植物の移動（流通）には細
心の注意が必要であることを促した．
　ベトナムから採集した 30分離株の全ゲノム構造を決定
し，既に報告した日本，中国分離株と集団遺伝構造につい
て比較し，また DNASP36）を用いて遺伝子流動について
解析した．その結果，東アジア 3国間で，遺伝子流動があっ
たことを明らかにした．一方，それらアジア諸国とヨーロッ
パ諸国との間について検討すると，遺伝子流動はあまり認
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は宿主植物と関連しているようにも思えるが，必ずしもそ
うではない．例えば TuMVグループには，アブラナ科植
物から分離される本ウイルスの他に，ヤマノイモ科の自然
薯などから JYMV，ネギ科から分離された ScMV，ヒガン
バナ科のスイセンから NYSV，最近報告されたNarcissus 
late season yellows virus49)などが含まれ，ウイルスが分離
される宿主はまちまちである．ただ上述してきたように，
TuMVは，分子系統樹に示されるように（図 2），アブラナ
科植物の農作物に感染する以前は野生のラン科植物に感染
するウイルスであることが明らかとなったことから，
TuMVグループのウイルスが分離される宿主の共通点を
考えると，すべて単子葉植物であることに気が付く．この
ことは，後述するように，ポティウイルスが単子葉植物か
ら由来するウイルスであることを間接的に示唆している最
初の証拠と思われる．
　

ポティウイルス属の分子進化

　ポティウイルスの分子系統樹は，幾つかの興味深いこと
を示唆している．まず第 1に，最も外群に近く系統樹の外
側に来るウイルスは，ネギ萎縮ウイルス（Onion yellow 
dwarf virus，OYDV）6,13）グループである．そのグループ
を構成するウイルス種は 3種あり，OYDV，Shallot yellow 
stripe virus，Narcissus degeneration virusがあり，すべ
て栄養繁殖性の球根植物由来でそれらの植物は最初南西
ユーラシア地方（ヨーロッパ，小アジア，中東など）で栽
培化された植物である．次に外側に来るのはSugarcane 
mosaic virus（SCMV）6,13）グループで，それを構成するのは，
Cocksfoot streak virus，Johnsongrass mosaic virus，
Pennisetum mosaic virus で，やはり上記の旧世界の地方
で栽培化されたウイルスグループである．最近 Holmesと
その共同研究者により，BEAST（Bayesian evolutionary 
analysis by sampling trees）と呼ばれる年代測定ソフトウ
エアー 50-52)を用いて，動物ウイルスが盛んに解析され始
めた 53-58)．植物ウイルスについても多くはないが報告さ
れ始めた 59-61)．我々も，ポティウイルス CP遺伝子の
‘coherently evolving’領域（cCP）の塩基配列を使用し，
異なる塩基置換モデルを使用し推測した結果，ポティウイ
ルス系統樹に示されている星状系統樹，つまりポティウイ
ルス突発的拡散が，7250年前に起こったと推測している
62,63)．従ってこの拡散は，農業の開始する直前，まさしく
農業開始の夜明け前の時代ではないかと考えている．
TuMV集団についても BEASTで解析し，約 1000年前ア
ブラナ科植物に感染できるようになったことを明らかと
し，現在投稿中である 41)．以上の解析結果から，ウイル
スはシルクロードを経由して流れてきた植物や農作物が，
東アジア地方へのウイルスの流入に関係しているのではな
いかと現在調査を開始している．
　これまでポティウイルス科として 8属が ICTVで認められて

められなかった 40)．
　我々は，TuMVゲノムの分子進化的研究のため特にヨー
ロッパ分離株について網羅的解析をしていく中で，分子系
統学上最も古い位置にくる TuMV分離株集団を発見した
（図 2）41)．それらが感染していた植物は，ドイツニーダー
ザクセン州ツェレ市の個人庭園で保存されていた，野生の
ラン科植物（Orchis 属植物）であった 42)．この個人庭園
ではドイツ国内で採集された植物だけでなく地中海沿岸地方
の国々から輸入した植物を扱っていた．Orchis 属植物
（Orchis militaris，O. morio さらにO. simian）から分離し
た TuMVの病原性について調べてみると，他の一般的な
TuMV分離株がアブラナ科植物に容易に感染するのに対
して，これらの分離株はほとんどアブラナ科植物に病原性
を持たないことから，一般に拡散している現代型 TuMV
分離株とは生物学的にも遺伝学的にも異なる性状を持つ起
源の分離株と思われた．分子系統学的には後述するヤマノ
イモモザイクウイルス（JYMV，Japanese yam mosaic 
virus）43,44），Scallion mosaic virus （ScMV）45)やスイセン
黄色条斑ウイルス（NYSV，Narcissus yellow stripe virus）
46)の TuMVグループに近縁のウイルス種との間に位置し
たことから，それらのウイルスと TuMV間の橋渡しをし
ている集団と考えられた．当初これらのウイルス株が
TuMVであるかどうかを疑ったが，現時点では，ゲノム
構造，ゲノム上のそれぞれの遺伝子の長さ，相同性，タン
パク質の切断部位などの遺伝学上の性質，さらにこれらの
分離株がルッコラ（キバナスズシロ，Eruca sativa）や
Cameria sativa（アマナズナ）などの古代から存在する野
生アブラナ科植物に感染することから，古代型の TuMV
ではないかと考えている．以上の研究はウイルスとして，
一ウイルス種の起源を初めて明らかにした研究ではあると
思われるが，他のウイルスも遠からず似たような進化をし
ており，植物ウイルスの分子進化学的研究の見本と成り得
る研究である．
　

カブモザイクウイルスグループの分子進化

　ポティウイルスの分子系統樹を作成すると，幾つかの種
クラスターを形成し，種グループにまとめられる．タイプ種
の PVYはPepper mottle virus（PepMoV）やPeru tomato 
mosaic virus（PTMV）などとナス科植物由来のウイルス
とクラスターを形成し，PVYグループと呼ばれている（図
3）．最も大きなクラスターは，Bean common mosaic virus
（BCMV）6,13,47)が含まれるグループであり，本ウイルスグ
ループは，ダイズモザイクウイルス（Soybean mosaic virus，
SMV）6,13,48)やラッカセイ斑紋ウイルス（Peanut mottle 
virus，PMV）6,13）などマメ科植物から分離されるウイル
スが挙げられるが，必ずしもマメ科植物に感染するウイル
スだけではなく，トマトやジャガイモから分離されるナス
科植物からのウイルスも含まれる．従って，系統樹の位相
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ウイルスの進化に興味のある方は，Adrian Gibbs博士と私
の共著を参考にされたい 66,67)．
　世界で発生して農作物に大きな被害を及ぼしているウイ
ルス分離株のゲノム型を網羅的に把握することは，言うま
でもなく各国でのウイルスゲノムの分子指紋を作成すること
でもある．本稿で紹介した進化的研究，紹介できなかった宿
主適応に関する研究 68-70)，抵抗性植物の育成に繋がる研究
71,72)，さらに多くの研究者が精力的に進めているウイルス
耐性に関わる植物側の研究と様々な角度からウイルスを研
究することにより，必ず将来植物防疫に貢献すると信じて
研究を進めている．
　1840年にエドワード・ヒッチコックが系統樹を最初に
描き，チャールズ・ダーウィンもイラストを残した．1866
年にエルンスト・ヘッケルが描いた系統樹は今でも教科書
に取り上げられる．生物の進化やその分かれた道筋を表現
した大まかな系統樹が，今では分子系統学や分岐分類学に
発展している．ウイルス学の世界では，生物学的な手法や
血清学的な手法などによりウイルス分類が試みられてきた
が，その後塩基配列解析が容易となり大量のウイルスゲノ
ムが明らかになってきた．我々が現在行っている分子進化
的研究が，これらの研究の延長線上にあることは間違いな
い．
　最後に，冨村健太博士（現果樹研究所），譚　鐘揚博士（現
中国湖南大学），冨高保弘博士（現中央農業総合研究セン
ター），小川哲治氏（現長崎県），Huy Duc Nguyen氏（佐
賀大学）の元博士課程と現博士課程の学生諸君を始め，多
くの苦労を共にした卒業生に厚くお礼申し上げる．なお，
これらの一連の研究には，特にオーストラリア国立大学名
誉教授 Adrian J. Gibbs博士にはバイオインフォマティク
スのご指導と多大なる激励を，イギリスヴォービック大学
国際園芸研究所 John A. Walsh博士にはヨーロッパ分離株
の分譲とご助言をいただき，また世界中の数多くの研究者

おり，ポティウイルス（146種）の他，Brambyvirus 属（1種），
Bymovirus 属（6 種），Ipomovirus 属（5 種），Macluravirus
属（6種），Poacevirus 属（2種），Rymovirus 属（3種），
Tritimovirus 属（4種），まだ属の決定していない 2種のウ
イルスが存在する．これらは，遺伝子型の類似性，媒介生
物そしてゲノム構造で分類されている（表 1）．分子系統
樹においてポティウイルスにもっとも近縁なウイルス属は
Rymovirus 属であり，Agropysum mosaic virus，Hordeum 
mosaic virus，Ryegrass mosaic virus が属する．これらが
感染するイネ科牧草類は，南西ユーラシア地方で栽培化さ
れたと考えられている，従っておそらくポティウイルスの
祖先は，南西ユーラシアや北アフリカにおいてダニ伝搬性
のRymovirus の一種からアブラムシの伝搬能力を獲得し，
同地方の単子葉植物に感染し広がったのではないかと我々
は考えている．
　

おわりに

　人間に感染する幾つかのウイルスでは，人類の移動との
関連性について報じられている 64,65)．一方植物ウイルスで
は，これまでの結果から農作物の移動と最も深く関係して
いるように思えるが，人類が栽培する農作物を決めている
ことを考えると，栽培作物や農業の拡散ルートそして人類
の移動などにも強い影響を受けて今日まで進化・拡散して
きたと思われる．ウイルス進化の解明は，ウイルス学はも
ちろん従来の植物ウイルス病学や植物病理学そして植物生
態学，作物学，育種学，昆虫学など農学に関係する学問だ
けでは解明できないことが多く，ここに示した分子進化学，
分子生態学，集団遺伝学そして生物情報学など様々な学問
との融合が今後益々必要になると思われる．今後さらに
様々な学問を積極的に研究に取り入れて，未だほとんど分
かっていないであろうウイルス進化について，これからも
明らかにして行きたいと考えている．なお，さらにポティ

表 1　ポティウイルス科の特徴

属 宿主植物 媒介生物 ゲノム構造

Brambyvirus バラ科 未発見 1本鎖ゲノム

Bymovirus イネ科 ネコブカビ科
Polymyxa graminis
（永続性）

2本鎖分節ゲノム

Ipomovirus ユリ科，ヤマノイモ科，トウダイグサ科，
ナス科，ウリ科，ヒルガオ科

タバココナジラミ
（非永続性）

1本鎖ゲノム

Macluravirus ヒガンバナ科，アヤメ科，ショウガ科，
ヤマノイモ科，クワ科，ヒユ科

アブラムシ（非永続性） 1本鎖ゲノム

Poacevirus ラン科，イネ科 ダニ（仮説） 1本鎖ゲノム

Potyvirus 30科の様々な植物 アブラムシ（非永続性） 1本鎖ゲノム

Rymovirus イネ科 eriophyidのダニ 1本鎖ゲノム

Tritimovirus イネ科 eriophyidのダニ（半永続性）
アブラムシ（非永続性）

1本鎖ゲノム
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 The Potyvirus is the largest genus of the largest family of plant RNA viruses, the Potyviridae. 
The potyviruses infect not only dicotyledonous but also monocotyledonous plants. The potyvirus 
phylogeny shows that the genus probably originated from a virus of monocotyledonous plants and that 
it first diverged approximately 7250 years ago in Southwest Eurasia or North Africa. Turnip mosaic 
virus (TuMV) belongs to the genus Potyvirus and infects a wide range of plant species, most from the 
family Brassicaceae . TuMV is most studied a potyvirus species for molecular evolution and the 
genetic structure of populations. The use of computer programs for better understanding of the 
evolution and the genetic structures of populations of potyviruses and TuMV are illustrated.


