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1．はじめに

　ウイルスが植物（作物）に感染すると，宿主植物には矮
化，黄化，モザイクなどの様々な症状（病徴）が顕れる．
農作物にウイルス感染が広がると，収穫量や品質に悪影響
を及ぼし，農家にとって甚大な被害を及ぼす．したがって，
農学においては，作物に対するウイルス感染防除を目指し
て植物病理学分野を中心に精力的に研究が展開されてき
た．
　しかしながら，市場に流通している農作物に既にウイル
スが潜在感染していることは，ほどんど知られていない．
例えば，コシヒカリや日本晴など，普段日本人が食べてい
るお米には，宿主に病気を引き起こさない 2本鎖 RNAウ
イルスが潜在感染している．また，市場に流通しているピー
マンやメロンの多くの品種にも 2本鎖 RNAウイルスが潜
在感染している．これらの 2本鎖 RNAウイルスが感染し

た作物には，全く病徴が無く，ウイルスが感染した植物体
（果実や種子）と感染していない植物体は外見からは全く
区別がつかない．もちろんウイルスが感染した作物（食物）
を食しても全く健康に問題はない．
　本総説では，これら宿主植物（作物）に潜在感染して病
徴を与えない共生ウイルスであるエンドルナウイルス
（Endornavirus）について紹介する．特に，コシヒカリや
日本晴などの日本型イネ品種に高頻度に見出され，最も詳
細に研究されてきたイネエンドルナウイルス（Oryza 
sativa endornavirus）の分子構造や遺伝様式等を中心に紹
介し，究極の共生ウイルス・エンドルナウイルスの生存戦
略について，これまでの知見をまとめて紹介したい．

2．健全な（病徴のない）植物から
検出される 2本鎖 RNA

　健全な（病徴のない）イネ，オオムギ，インゲンマメ，ピー
マンなどの作物から約 15 kbp（千塩基対）の 2本鎖の RNA
が検出されることが，1980年代から報告されていた 1-8）．
これらの 2本鎖 RNAは，宿主植物のゲノム DNAからの
転写物ではなく，宿主細胞に一定量存在し，宿主植物に対
して病気を引き起こさず（病徴を与えず），細胞外感染経
路が認められず種子による垂直伝播のみが認められると
いった一般的な植物ウイルスとは異なる特徴を有していた
（図 1）．このような理由から，これらの 2本鎖 RNAは，
発見当時は，プラスミド様 2本鎖 RNA（plasmid-like 
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dsRNA）1），奇妙な 2本鎖 RNA（enigmatic dsRNA）4,9），
内在性 2本鎖 RNA（endogenous dsRNA）10）などと呼ば
れていた．現在，分子生物学的解析技術が進歩し塩基配列
情報が容易に得られるようになり，2本鎖 RNAがコード
するタンパク質のアミノ酸配列を用いた分子系統解析が行
われた結果，これらの 2本鎖 RNAはウイルスに分類され
ている．これらの宿主植物に病徴を与えず潜在感染（共生）
しているように思われる 2本鎖 RNAウイルスの研究は，
農業上重要な病気を引き起こさないことから，宿主に病気を
引き起こす通常のウイルスの研究に比べ非常に遅れていた．

3．植物の究極の共生ウイルス：
エンドルナウイルス

　筆者らは，「コシヒカリ」「日本晴」など日本国内で広く
栽培されているほとんどの日本型（ジャポニカ）イネ品種
（Oryza sativa L.）に，約 14 kbpの 2本鎖 RNAが存在す
ることを 1990年代に見出した 4）．この 2本鎖 RNAは，
日本在来栽培イネ品種だけでなく，フィリピンの国際イネ
研究所（IRRI）で収集された熱帯ジャポニカイネの複数
の品種，さらに栽培イネの祖先とされる野生イネ（O. 
rufipogon）の 1系統（W-1714系統）からも検出された．
しかしながら東南アジアなどで広く栽培されている「カサ
ラス」「IR26」などのインディカ型イネ品種からは検出さ
れなかった 4）．この 2本鎖 RNAは，筆者が所属する大学
の農場で栽培されている健全で病徴のない多くのイネ個体
（日本晴品種，愛知旭品種等）から検出され，イネの芽生え，
胚（ヌカ），根，葉，花など全ての組織および発生段階で
検出された 4）．
　筆者らは，日本晴品種において，2本鎖 RNAが検出さ

れる個体と 2本鎖 RNAが検出されない個体を見出した 11）．
これらの植物体は外観からは全く区別ができなかった．ま
た，大学農場の圃場（水田）において，2本鎖 RNAを保
持する個体と保持しない個体が混在していた．これらのこ
とは，2本鎖 RNAがイネの表現型に全く影響を与えてい
ないことを意味している．実際，2本鎖 RNAが，宿主イ
ネ植物体に対して何らかの影響を与え米の収穫量等に変化
があればイネの栽培・育種の農業現場で選別・淘汰されて
いたと容易に想像される．しかしながら，イネ育種の専門
家も日本型イネ品種における 2本鎖 RNAの有無に全く気
付いていなかったことは，2本鎖 RNAの有無が宿主イネ植
物体に全く影響を及ぼしていないことを強く支持している．
　海外のグループでも，1980年～ 2000年代にかけて，ソラ
マメ（Vicia faba）5,12-14），インゲンマメ（Phaseolus vulgaris）
6,9,15），ピーマン（Capsicum annuum）7,16），オオムギ（Hordeum 
vulgare）8,17），メロン（Cucumis melo）18,19）等の多様な作
物から，約 14-17 kbpの 2本鎖 RNAが検出されることが
報告されていた．これら，2本鎖 RNAが検出される宿主
植物は，全く病徴はあらわさないが，唯一の例外として，
2本鎖 RNAが検出されるソラマメの 447系統は，細胞質
雄性不稔の形質を示し，この 2本鎖 RNAは雄性不稔の原
因因子と考えられている 5,12-14）．

4．エンドルナウイルスの分子構造

　これらの 2本鎖 RNAは，電子顕微鏡観察から直鎖状で
あること，ショ糖密度勾配遠心等を用いた細胞分画法によ
り細胞質に存在することが報告されている．さらに，これ
らの 2本鎖 RNAの実体，通常の RNAウイルスとの関係・
進化的な位置などを探るため，これらの 2本鎖 RNAの塩

図 1 エンドルナウイルスが潜在感染（共生）する宿主植物
A イネ（日本晴品種），B ピーマン，C メロン，D インゲンマメ (BTS品種）　全て病徴はない．A-Cは市販のお米と野菜．

A                                         B

C D
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基配列の解析が行われた．現在，栽培イネ（日本晴品種）20），
野性イネ（W1714系統）10），ソラマメ（447系統）21），イ
ンゲンマメ（Black Turtle Soup（BST）品種）22），ピーマ
ン 23）などから検出された 2本鎖 RNAの全塩基配列が明
らかにされている（表 1）．
　いずれの 2本鎖 RNAでも，片側の鎖（プラス鎖）全体
にわたる巨大な 1つのオープンリーディングフレーム
（ORF）が見つかった．この ORFには，N末端側にメチ

ルトランスフェラーゼ（MET），中央付近に RNAヘリカー
ゼ（Hel）とグルコシルトランスフェラーゼ（GT），C末
端付近に RNA依存 RNA合成酵素（RdRp）の保存モチー
フが見つかった（図 2）．この巨大な ORFは，1本鎖 RNA
ウイルスのポチウイルス（potyvirus）等がコードするタ
ンパク質と同様，強大なタンパク質（ポリプロテイン）を
コードしており，ポリプロテインが翻訳後に自身がコード
するタンパク質切断酵素により機能単位に切断されると推

図 2　エンドルナウイルスのゲノムおよび ORFの構造

表 1　これまでに報告されているエンドルナウイルス
宿主生物 ウイルス名 略称

植物 イネ Oryza sativa endornavirus20） OsEV
野生イネ（W1714） Oryza rufipogon endornavirus10） OrEV
ソラマメ（447） Vicia faba endornavirus21） VfEV
インゲンマメ（BTS） Phaseolus vulgaris endornavirus 122） PvEV1
インゲンマメ（BTS） Phaseolus vulgaris endornavirus 222） PvEV2
ピーマン Bell pepper endornavirus23） BpEV
メロン Cucumis melo endornavirus18） CmEV
ヒョウタン Lagenaria siceraria endornavirus46） LsEV
ツルムラサキ Basella alba endornavirus47） BaEV
アボカド Persea americana endornavirus48） PaEV
マテ（茶） Yerba mate endornavirus49） YmEV

菌類 紫紋羽病菌 Helicobasidium mompa endornavirus 132） HmEV1
トドマツ枝枯病菌 Gremmeniella abietina type B RNA virus XL33） GaBRV-XL
リゾクトニア属菌 Rhizoctonia cerealis endornavirus 150） RcEV1
リゾクトニア属菌 Rhizoctonia solani endornavirus34） RsEV
菌核病菌 Sclerotinia sclerotiorum endornavirus 151） SsEV1
黒根病菌 Chalara elegans endornavirus 152） CeEV1
アルテルナリア属菌 Alternaria brassicola endornavirus53） AbEV1
トリュフ Tuber aestivum endornavirus35） TaEV
ブドウ内生菌 Grapevine endophyte endornavirus36） GEEV

原生生物 疫病菌 Phytophthora endornavirus 137） PEV1
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定された．しかしながら明瞭なタンパク質切断（分解）酵
素のモチーフは見いだせていない．また，イネから検出さ
れる 2本鎖 RNAには，N末端側のMETのモチーフが見
出せない．
　これら 2本鎖 RNAがコードする ORFの RdRp領域お
よび Hel領域の塩基配列とアミノ酸配列を用い，既報の
RNAウイルスの配列と比較し分子系統解析を行った結果，
これら 2本鎖 RNAは 1つのクレードを形成し，トバモウ
イルス（タバコモザイクウイルス）やククモウイルス（キュ
ウリモザイクウイルス）など多くの植物 1本鎖 RNAウイ
ルスが含まれるアルファ様 RNAウイルスのスーパーグ
ループに分類されうることが示された（図 3）24）．この分
子系統解析の結果をふまえて，筆者らは，これらの 2本鎖
RNAを，新たな RNAウイルスの科（Endornaviridae），
属（Endornavirus）に分類することを提唱し，国際ウイ
ルス分類委員会（International Committee on Taxonomy 
of Viruses）に承認されている 25,26）．Endoは内在の意を
表し，エンドルナウイルス（Endornavirus）は，内在
RNAウイルスという意味を表す．現在では，栽培イネか
ら検出される 2本鎖 RNAはイネエンドルナウイルス
（Oryza sativa endornavirus, OsEV），ピーマンから検出さ
れる 2本鎖 RNAはピーマンエンドルナウイルス（Bell 

pepper endornavirus, BpEV）と命名されている．
　他の植物 RNAウイルスがコードするタンパク質との比
較から，RdRpと Helは，ウイルスゲノムの複製，METは，
ウイルス RNAの 5’末端に CAP構造を付加するはたらき
があると推測された．また，多くの既知の植物ウイルスに
見られる外被タンパク質（CP），移行タンパク質（MP），
RNAサイレンシングサプレッサー（RSS）と相同性の高
い領域は見出されていない．図 2より，エンドルナウイル
スの巨大な ORFには，既知のタンパク質モチーフと相同
性を示さない領域が広く残されており，今後の解析により，
タンパク質切断酵素等が明らかにされる可能性が残されて
いる．
　エンドルナウイルスの分子構造において，もう一つのユ
ニークな特徴は，ゲノム 2本鎖 RNAのプラス（＋）鎖に
部位特異的なニックが存在することである（図 2）10,27）．
例えば，イネエンドルナウイルスでは，（＋）鎖の 5'末端
から 1,211塩基の位置にニックが存在する．このニックは，
プラス鎖を分断するだけでなく巨大な ORFをも分断して
おり，エンドルナウイルスの遺伝子発現や複製の調節機構
としてはたらいているのかもしれない．このような部位特
異的なニックを持つ RNAウイルスは報告がなく，エンド
ルナウイルスが，一つのユニークなRNAウイルスのグルー

図 3 種々のエンドルナウイルスの系統樹
Dasらの論文 34)を改変．エンドルナウイルスの略称は表 1を参照．ssRNA:１本鎖 RNA．
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いる．最近は，次世代シークエンサの利用などから容易に
大量の塩基配列情報を得ることが可能になり，菌類からの
エンドルナウイルスの報告例が増加している（表 1）
　疫病菌（Phytophthora）は，ジャガイモなどに重大な
被害をもたらす植物病原菌である．かつては菌類とみなさ
れていたが，現在では原生生物界の卵菌綱に分類されてい
る．この疫病菌からもエンドルナウイルスが見つかってお
りPhytophthora endornavirus 1（PEV1）と命名されてい
る 37）．これら植物以外の生物に感染するエンドルナウイ
ルスも，ムラサキ紋羽病菌より見出された HmEV1-670が
宿主菌の生育を阻害する例 32）以外は，目立った影響を宿
主菌に及ぼす例は報告されていない．
　さらに，近年，モデル生物以外の多様な生物のゲノム塩
基配列情報や網羅的な転写物（RNA）の塩基配列情報が，
蓄積しつつある．多様な生物の膨大な RNA配列情報の in 
silico解析から，海水魚に寄生する節足動物（ウオジラミ，
sea lice, Caligus rogercresseyi）から，エンドルナウイル
ス様の配列が見つかっており，動物にもエンドルナウイル
スが共生・潜在感染している可能性が示唆されている 38）．

6．イネエンドルナウイルス（OsEV）
の遺伝様式

　筆者らは，イネエンドルナウイルス（OsEV）が種々の
日本型イネ品種に高頻度に検出される原因を探るため，
OsEVの種子伝播（垂直伝播）率を調査した 11）．日本晴
品種の場合，自家受粉した種子には 98％（107個体 /109
個体）の高頻度で OsEVが伝播した（図 4）．また，OsEV
感染と非感染の日本晴品種植物を用いて人工交配実験を行
い，卵および花粉から次世代への OsEVの伝播率を調査
した．OsEV非感染（♀）ｘ OsEV感染（♂）の組み合わ
せの交配において，94%（58個体 /62個体）の高効率で
OsEVは次世代に伝播した（図 4）11）．ミトコンドリアや

プとして分類されうることを支持している．

5．植物以外の生物に共生する
エンドルナウイルス

　カビやキノコなどの菌類から 2本鎖 RNAが検出される
ことは，1980年代から報告されていた 28,29）．2000年代に
なり，菌類には多様なウイルス（マイコウイルス）が高頻
度に感染していることが明らかになってきた．さらに，菌
類から検出される多くのウイルスが，2本鎖 RNAをゲノ
ムとし，細胞外感染経路を持たず，宿主細胞の増殖（分裂）
に伴って増殖し，宿主菌の成長に影響を及ぼさないといっ
た潜在感染性を示すことが報告されている 30,31）．菌類に見
出される 2本鎖 RNAウイルスの多くが，現在，トチウイル
ス科（Totiviridae），パルチチウイルス科（Partitiviridae），
クリソウイルス科（Crysoviridae）等に分類されている
30,31）．これらのウイルスは，1.5 kbp～ 7 kbpの比較的低
分子の 2本鎖 RNAをゲノムとし，30～ 40 nmの小球状
のウイルス様粒子を伴っている．また，これらのウイルス
は，植物や原生生物からも発見されるが，宿主植物は病徴
を顕さず，潜在感染しているようである．しかしながら，
これらのウイルスがウイルス様粒子を伴って検出されるこ
とから，エンドルナウイルスより細胞外感染経路を有する
ウイルスに近いと思われる．
　2006年，日本のグループが，紫紋羽病菌（Helicobasidium 
mompa）から菌類ではじめてエンドルナウイルス
（Helicobasidium mompa endornavirus 1, HmEV1）を発見
し全塩基配列を報告した 32）．その後，トドマツ枝枯病菌
（Gremmeniella abietina）33），リゾクトニア属菌（Rhizoctonia 
solani）34）など種々の植物病原菌（菌類）からエンドルナ
ウイルスが発見・報告されている（表 1）．また，キノコ（ト
リュフTuber aestivum）35）やブドウの内生菌 36）など植物
病原菌以外の菌類からもエンドルナウイルスが報告されて
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図 4　イネエンドルナウイルス (OsEV)および野生イネエンドルナウイルス (OrEV)の遺伝様式
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7．イネエンドルナウイルスの
コピー数制御

　イネエンドルナウイルス（OsEV）は，イネの芽生え，
胚（ヌカ），根，葉，花など全ての組織および発生段階で
検出された 11）．また，イネの核ゲノム DNA（半数体当た
り約 430 Mbp）との含量比較から，ほとんどの組織・発生
段階で，細胞当たり約 100コピー存在すると見積もられ，
宿主細胞による厳密なコピー数制御機構の存在が示唆され
た．また，このコピー数制御機構により宿主に病徴が顕れ
ないと推測された．しかしながら，イネの場合，種子胚か
ら誘導した培養細胞（カルス）および花粉で，OsEVのコ
ピー数が 10倍もしくはそれ以上に増加した 10,11）．この花
粉でのコピー数増加の原因や生物学的意味は，未だ不明で
あるが，OsEVが細胞質に局在するにもかかわらず 94％
の高率で花粉から次世代に伝播されることと関係があるか
もしれない．細胞外感染経路を持たない可能性が高い
OsEVは，体細胞ではコピー数を低く保ち宿主植物が生存
に不利なることを回避しながら，生殖細胞（花粉）でコピー
数を増加し種子伝播の効率を高めるような戦略を取ってい
るのかもしれない．
　前章で述べたエンドルナウイルスが花粉から効率よく次
世代に伝播する性質を利用して，OsEVが潜在感染する日
本晴品種イネと Oryza rufipogon endornavirus（OrEV）
が潜在感染する野生イネW-1714系統を交配し，進化的に
近縁な 2種類のエンドルナウイルスが次（F1）世代のイ
ネ植物体で共存しうるか検討した 40）．複数の F1個体で，

葉緑体などの細胞小器官でさえ父系遺伝（花粉親からの伝
播）しないとされていることからも，細胞質に存在すると
考えられるエンドルナウイルスの花粉親からの高い伝播率
は非常に特徴的で興味深い．一般的な多くの植物ウイルス
は，生長点や種子に侵入しないと報告されていることから，
ウイルスの種子伝播率を調査した報告も多くない．このよ
うな高い種子伝播率，特に花粉親から次世代への高い伝播
率のため，エンドルナウイルスが多くの日本型イネ品種に
栽培イネの育種の過程で広がったと推測された．
　さらに，インディカ型イネ品種からエンドルナウイルス
が検出されない原因を探るために，OsEVが感染していな
いインディカ型イネ 2品種（IR26，カサラス）と OsEV
に感染している日本晴品種を用いて，交配をおこない，
OsEVの次世代への伝播率を調査した（図 4）39）．IR26と
日本晴との交配では，花粉親の日本晴から次（F1）世代
へ 89%の高効率で OsEVが伝播した．しかし，カサラス
と日本晴との交配では，花粉親から次（F1）世代への
OsEV伝播は 20%であった．また，その後の F2世代の解
析でも OsEVが伝播しない株が多く観察された．IR26は
カサラスよりも日本型に近い形態であることなども考慮し
て考察すると，インディカ型イネには，OsEVの複製・増
殖を助ける宿主因子が欠損している，もしくは OsEVの
複製・増殖を妨げる宿主因子が存在するなどの原因により
エンドルナウイルスが潜在感染できないということが推測
された．

１本鎖RNAウイルス

複製中間体（２本鎖RNA）

ゲノム = mRNA

ダイサー
RNA干渉

RSS CP MP

広い宿主 爆発的に増殖 水平感染
宿主植物は枯死
MP（移行タンパク質）：全身感染
CP（外被タンパク質）：水平感染
RSS（サイレンシングサプレッサー）：宿主
サイレンシング機構を阻害＝爆発的に増殖

複製 複製
転写

爆発的
に増殖

狭い宿主 協調的に増殖 垂直伝播
宿主植物は無病徴
高い垂直伝播
花粉で伝播：同一種内に拡散
宿主サイレンシング機構：コピー数制御

ゲノム（２本鎖RNA）

mRNA

ダイサー
RNA干渉

CP MP

エンドルナウイルス

RSS

複製
複製
転写

コピー数
一定

図 5　１本鎖 RNAウイルスとエンドルナウイルスの生存戦略（ライフサイクル）
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　一方，2本鎖 RNAをゲノムにもつエンドルナウイルス
に対しては宿主細胞のウイルス防御（RNAサイレンシン
グ）機構が効率的にはたらいていると考えることができる
（図 5）．宿主植物は，ウイルス防御（RNAサイレンシング）
機構を用いて細胞内のウイルスの増殖を制御する．そのウ
イルス防御（RNAサイレンシング）機構にうまく適応（利
用）し低コピー数を保って宿主と協調して複製するのがエ
ンドルナウイルスで，通常の（1本鎖）RNAウイルスは，
その機構に対して自身が持つ RSSにより宿主の防御機構
から逃れて宿主細胞（植物）が死ぬまで爆発的に増殖する
のかもしれない．
　筆者らは，RNA干渉（RNAサイレンシング）機構とエ
ンドルナウイルスの関係を調べるために，RNA干渉機構
に必須なダイサー（DCL）やRNA依存RNA合成酵素（RDR）
遺伝子をノックダウンしたイネでの OsEVのコピー数や
種子伝播率を調査した 45）．その結果，ダイサー（OsDCL2）
遺伝子をノックダウンしたイネでは，OsEVのコピー数が
減少し，種子伝播率が下がった．このことから，RNA干
渉にはたらくダイサー（OsDCL2）が，エンドルナウイル
スの複製・増殖に関係することが示唆された．一般的には，
RNA干渉は，宿主植物のウイルス防御機構と考えられて
いるが，エンドルナウイルスのような宿主と共生関係を
保っているようなウイルスでは，RNA干渉を利用してコ
ピー数を一定に保ちつつ効率よく宿主細胞に伴って増殖し
ているのかもしれない．
　2本鎖 RNA分子がトリガーとなる RNA干渉（RNAサ
イレンシング）現象が，動物，植物，菌類，原生生物と真
核生物全体に普遍的に存在することと，エンドルナウイル
スをはじめとする潜在感染（共生）的な生活環をとる 2本
鎖 RNAウイルスがそれら 4生物界に普遍的に存在するこ
との関連があるのかもしれない．

9．エンドルナウイルスの起源と進化

　エンドルナウイルスの複製酵素（RdRp）を用いた分子
進化系統解析から，エンドルナウイルスは，タバコモザイ
クウイルスなど多くの植物 1本鎖 RNAウイルスが属する
アルファ様ウイルスのスーパーグループと進化的起源は同
じであった 24）．1本鎖 RNAウイルスと 2本鎖 RNA（エ
ンドルナ）ウイルスの生活環を比較すると，どちらも 1本
鎖（プラス鎖）RNAの状態と 2本鎖 RNAの状態を繰り
返している（図 5）．1本鎖 RNAウイルス場合，1本鎖
RNA（プラス鎖）の状態が長いが複製時には一過的に 2
本鎖 RNA（複製中間体）の状態を経由する．逆に，2本
鎖 RNA（エンドルナ）ウイルスの場合は，2本鎖 RNAの
状態が長いが，一過的に 1本鎖 RNA（プラス鎖）の状態
を経るに違いない．
　宿主植物との関係を考えると，1本鎖 RNAウイルスの
ように，時には宿主植物を死に至らしめ，水平感染する生

2種類のエンドルナウイルスが共存（共感染）した．また，
共存している OsEVと OrEVのコピー数は，合計で 100
コピー，それぞれが単独で潜在感染する個体と同じコピー
数であった．さらに OsEVと OrEVが共存した F1個体の
次（F2）世代への伝播を調査したところ，F2世代では，
エンドルナウイルスが共存（共感染）した個体はなく，
OsEVか OrEVいずれかを感染する個体のみになった（図
4）40）．これは，進化的に近縁な OrEVと OsEVが同一細
胞内では同一のコピー数制御機構（同一の宿主因子）によ
り制御されていること，進化的に近縁なエンドルナウイル
スは，共存（共感染）できないことを示している．この現
象は，大腸菌において進化的に近縁なプラスミドが共存で
きない現象（incompatibility）41）と類似の現象であり，エ
ンドルナウイルスがプラスミド様の性質，言い換えると宿
主と共生するウイルスであることの証拠の一つである．
　一方，インゲンマメの Black Turtle Soup（BST）品種
には，古くから 2種類の高分子 2本鎖 RNAが存在するこ
とが報告されており，塩基配列解析の結果，進化的に離れ
た 2 種類のエンドルナウイルス（Phaseolus vulgaris 
endornavirus1 & 2，図 3）が安定に共存（共感染）してい
た 22）．進化的に離れた 2種類のエンドルナウイルスは，
それぞれが異なった宿主因子により複製・増殖していると
考えられ，何世代にもわたって安定に共存（共感染）・垂
直伝播しているようである 42）．

8．エンドルナウイルスの生存戦略
（RNA干渉機構との関係）

　2本鎖 RNAを細胞に導入すると，導入した 2本鎖 RNA
の塩基配列と相同な配列を有する mRNAの切断が誘導さ
れ，遺伝子発現を特異的に抑制することができる．この現
象を RNA干渉（RNAサイレンシング）とよび，真核生
物に広く保存された遺伝子発現調節機構である．さらに，
抗体を持たない植物や昆虫・菌類などにおいては，RNA
干渉機構は，ウイルス感染に対する宿主の主要な防御機構
として機能する 43）．
　植物に感染するウイルスの多くは 1本鎖 RNAウイルス
であるが，1本鎖 RNAウイルスであっても，複製時には
必ず一過的に 2本鎖 RNAの状態（複製中間体）を経由す
ることから，宿主細胞の RNA干渉（RNAサイレンシング）
機構の標的となると考えられている（図 5）43）．したがって，
多くの植物 1本鎖 RNAウイルスは，宿主のウイルス防御
機構から逃れるために RNAサイレンシングサプレッサー
（RSS）44）をコードし，RSSにより宿主植物のウイルス防
御機構から逃れ爆発的なスピードで複製（増殖）し，移行
タンパク質（MP）により宿主植物体全身に広がり，やが
て宿主を死に至らしめると共に外被タンパク質（CP）に
より他の植物に水平感染するという生存戦略（ライフサイ
クル）をとっていると考えられる（図 5）．
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Unique symbiotic viruses in plants: Endornaviruses
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 Linear double-stranded RNAs (dsRNAs) of about 15 kbp in length are often found from healthy 
plants, such as bell pepper and rice plants. Nucleotide sequencing and phylogenetic analyses reveal 
that these dsRNAs are not transcribed from host genomic DNAs, encode a single long open reading 
frame (ORF) with a viral RNA-dependent RNA polymerase domain, and contain a site-specific nick in 
the 5' region of their coding strands. Consequently the International Committee on Taxonomy of 
Viruses has approved that these dsRNAs are viruses forming a distinct taxon, the family 
Endornaviridae  the genus Endornavirus . Endornaviruses have common properties that differ from 
those of conventional viruses: they have no obvious effect on the phenotype of their host plants, and 
they are efficiently transmitted to the next generation via both pollen and ova, but their horizontal 
transfer to other plants has never been proven. Conventional single-stranded RNA viruses, such as 
cucumber mosaic virus, propagate hugely and systemically in host plants to sometime kill their hosts 
eventually and transmit horizontally (infect to other plants). In contrast, copy numbers of 
endornaviruses are low and constant (about 100 copies/cell), and they symbiotically propagate with 
host plants and transmit vertically. Therefore, endornaviruses are unique plant viruses with symbiotic 
properties. 


