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［背景・ねらい］ 

イネのいもち病抵抗性の持続性を評価するためには、抵抗性を侵害するいもち病菌の動

態を、圃場において集団レベルで把握する必要がある。鈴木らが開発した 12 座の SSR マ

ーカー（2012）は、異なる県間における圃場分離いもち病菌の識別に有効であるが、より

遺伝的に近縁と予想される同一地域・同一品種の異圃場間の菌集団の識別が可能であるか

は不明である。 

そこで、同一品種を栽培する離れた圃場間のいもち病菌集団について、SSR マーカーを

用いて集団間の識別が可能であるかを明らかにする。  

 

［成果の内容・特徴］ 

１．解析集団の各いもち病菌について、12 座の SSR 遺伝子型を決定する。各マーカーにつ

いて増幅産物のサイズ（アリル）を調査し、本試験では多型性のない座と多型性が高す

ぎる座を除いた８座（Mgms01、Mgms02、Mgms04、Mgms06、Mgms08、Mgms09、Mgms14、

ms99-100）を用いて、それらのアリルを組み合わせたハプロタイプを決定する（図）。  

２．直線距離で約１km 離れ、同一 JA から供給された異なる採種圃産種子を用いた同一品

種栽培圃場 YA（10a）および TA（70a）から分離したいもち病菌の遺伝子多様度は、そ

れぞれ 0.863、0.755 と非常に高いことから、一圃場内のいもち病菌集団の識別に対して

SSR マーカーは有用である（表１）。  

３．遺伝的距離を用いて集団分化の検定を行った結果、異圃場集団間は遺伝的に異なる集

団であると判定される（表２、赤枠）が、各圃場内の発生時期別集団間では遺伝的差異

は検出されない（表２、青枠）。 

４．これらの結果より、８座の SSR マーカーにより決定したいもち病菌のハプロタイプを

用いることで、同一品種を栽培する離れた圃場間のいもち病菌集団を識別できる。  

 

［成果の活用面・留意点］ 

１．本マーカーは、種子伝染および近接する圃場からの菌の拡散が及ぼす発病の影響や、

越年前後の菌集団のハプロタイプ構成の変化等、いもち病菌の個体群動態解析に利用で

きる。  

２．解析する集団により各マーカーのアリル数は異なること、また解析目的により必要な

識別能も異なることから、使用マーカーの種類および数は試験に応じて選ぶ必要がある。 

３．本成果では、「SSR マーカー」を SSR（単純反復配列）の反復数の違いを利用した DNA

マーカー、「ハプロタイプ」を各 SSR マーカーの組み合わせによって決定した個体の遺

伝子型と定義して用いている。  

４．SSR マーカーの詳細については、鈴木ら（2012）日植病報 78:10-17 を参照されたい。 

 

 

 

 



 

 

［具体的データ］ 
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