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要旨 : Members of the genus Colletotrichum infect many commercially important crops and cause anthracnose disease.　Colletotrichum species 
infect diverse hosts and/or adopt a variety of infection lifestyles.　Even though most members are identified as hemibiotrophic plant pathogens, 
some species have been categorized as endophytes.　In the past several years, it has been made possible to elucidate the molecular mechanisms 
underlying the host specificity or the diversity of different lifestyles by sequencing the genomes of different Colletotrichum species.　This ge-
nome information enables us to relate genomic features to different Colletotrichum species phenotypes.　In this review, we discuss recent com-
parative genomic analyses of the Colletotrichum genus.
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1.　炭疽病菌研究の歴史
植物病害によって失われる世界の食糧生産のうち約

八割が糸状菌（カビ）によるものと推定されている．特に，
炭疽病菌（Colletotrichum属菌）は主要な植物病害糸状菌
の一つであり，木本から草本に至るまで多様な植物に病害
をもたらしている．例えばイチゴ，マンゴー，柑橘類，ア
ボカド，バナナなど果実への被害は特に著しく，圃場での
病害だけではなく収穫後の果実におけるポストハーベスト
病の原因ともなっている．また，トウモロコシ，ソルガム，
サトウキビを含む穀物，およびコーヒーの被害も深刻であ
る．このように炭疽病菌は世界中に広くみられ，被害の大
きさや研究対象としての重要性から，最も重要な植物病害
糸状菌トップ 10にランクインしている（Dean et al. 2012）．
炭疽病菌は進化の過程で，様々な宿主への感染を成立さ

せ，病原菌・共生菌といった異なる感染様式へと多様な種
分化を遂げてきており，現在では 600種以上が報告されて
いる （O’Connell et al. 2012）．このような炭疽病菌の宿主・
病原性・感染形態の違いを生むメカニズムの解明の手段と
して，ゲノム解読は非常に強力なツールであり，ゲノム全
体を比較することで炭疽病菌が種ごとに持つ生物学的な特
徴とゲノムがもつ特徴を関連づけることができる．つまり，
極めて広範な宿主範囲と高い特異性を持つ炭疽病菌の比較
ゲノムを通じて，病原性に関わる遺伝子の特徴や，ゲノム
進化について新たな知見を得ることができるはずである．
本稿では，炭疽病菌のユニークな生物学的特徴に，比較ゲ
ノム解析によって切り込んだ最新の研究例を紹介したい．

2.　炭疽病菌の比較ゲノム解析
炭疽病菌のゲノム解析は，2012年以降にイネ科炭

疽病菌（Colletotrichum graminicola），アブラナ科炭疽病菌
（Colletotrichum higginsianum）（O’Connell et al. 2012），ウリ
類炭疽病菌（Colletotrichum orbiculare），イチゴ炭疽病菌
（Colletotrichum fructicola）（Gan et al. 2013）と公開されて
から，現在も増え続けている．本項では，今年になって公
開されたダイコン炭疽病菌（Colletotrichum incanum）（図 1，
図 2）を中心に，最新の比較ゲノム解析を紹介したい．

2.1.　宿主の違いに着目した比較ゲノム解析
炭疽病菌の系統は非常に複雑であり，4つ以上の遺伝子
配列を用いて，系統および種が特定される（図 3）．例えば，
アブラナ科炭疽病菌は destructivum系統群に属するが，ダ
イコン炭疽病菌は spaethianum系統群に属する．しかし，
両菌ともモデル植物のシロイヌナズナにも感染することか
ら，比較研究がしやすい菌である．興味深いことに，アブ
ラナ科炭疽病菌とダイコン炭疽病菌が感染可能なシロイヌ
ナズナの近交系統（アクセッション）のプロファイルは異
なっていた （Narusaka et al. 2004 ; Gan et al. 2016）．一般的
に，ある病原体が感染できる宿主範囲は，宿主植物に対し
て病原性を増進させるエフェクター（主にタンパク質）を
病原体が持つか否かに依存すると考えられている．そして，
エフェクタータンパク質が植物の持つ抵抗性タンパク質に
認識されると，感染した部位で細胞死を引き起こす抵抗反
応が誘導され，病原体の感染は抑制される．シロイヌナズ
ナの近交系統である Columbia （Col-0）は，アブラナ科炭
疽病菌に対しては罹病性（感染される）だが，ダイコン炭
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図 1　シロイヌナズナに感染したダイコン炭疽病菌の病徴
二種の近交系統（Col-0と Bay-0）にダイコン炭疽病菌を
噴霧接種後，6日目の写真．Col-0では病徴が見られないが，
Bay-0では激しい病徴（黒い病斑と黄化）が見られる．

図 2　GFPを発現するダイコン炭疽病菌
GFPを過剰発現するダイコン炭疽病菌をシロイヌナズナ
に接種し，表皮細胞での菌糸を共焦点蛍光顕微鏡で観察し
た．

図 3　炭疽病菌の分子系統樹
既知の炭疽病菌種について，4つの遺伝子配列（chitin syn-
thase, actin, internal transcribed spacer （ITS）, Tubulin）に基づ
き，分子系統樹を描いた．本文中に登場する菌種について
は赤字で記してある．彩色した四角で囲われた範囲の炭疽
病菌は同一の系統群に属する．分岐点の値は 1,000回の試
行から得られたブートストラップ値を表す．
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疽病菌に対しては抵抗性を発揮する．このことから，アブ
ラナ科炭疽病菌は，Col-0の抵抗性タンパク質に認識され
るエフェクターを持たないが，ダイコン炭疽病菌はそれを
持つことが予想される．比較ゲノム解析によるエフェク
ター候補の絞り込みや，ダイコン炭疽病菌に対して罹病性
の近交系統（Bay-0など）と抵抗性の Col-0（図 1）を交
配することで，シロイヌナズナのダイコン炭疽病菌に対す
る抵抗性遺伝子の特定が可能となる．
さらに興味深いことに，ダイコン炭疽病菌はシロイヌナ

ズナのような双子葉植物だけでなく，ユリ科の植物など単
子葉植物にも感染することがわかってきた．双子葉植物と
単子葉植物は細胞壁の構成成分が異なり，炭疽病菌が植物
細胞へ侵入する際に分泌する分解酵素群も，宿主に応じた
進化を遂げていることが予想された．実際に，比較ゲノム
解析によって糖質関連酵素（Carbohydrate active enzymes, 
CAZyme）のプロファイルを調べると，双子葉植物のみに
感染するアブラナ科炭疽病菌のゲノムは，単子葉植物のみ
に感染するイネ科炭疽病菌より多くのペクチン分解酵素を
コードしていた （O’Connell et al. 2012）．ダイコン炭疽病菌
は，イネ科炭疽病菌に系統的には近いが，CAZymeのプロ
ファイルはアブラナ科炭疽病菌とよく似ていた．このこと
から，ダイコン炭疽病菌がより双子葉植物に適応してきた
と考えられている．

2.2.　 C. tofieldiae（共生菌）とダイコン炭疽病菌（病原菌）
の比較ゲノム解析

炭疽病菌である C. tofieldiaeはスペイン中央部に原生す
るシロイヌナズナから共生菌として分離された菌である．
スペイン中央部の土壌は，植物が利用することのできるリ
ン酸の含有量がごくわずかであり，C. tofieldiaeはリン酸
を供給することで宿主のシロイヌナズナの成長を促してい
ることが明らかとなった （Hiruma et al. 2016）．しかし，同
じ spaethianum系統群に属する近縁種であるダイコン炭疽
病菌がシロイヌナズナの根に感染してもリン酸を供給する
ことはない．C. tofieldiaeと，その近縁種であるダイコン
炭疽病菌に，共生菌と病原菌という差異をもたらす違いは
何だろうか？　分子系統樹解析によると，C. tofieldiaeと
ダイコン炭疽病菌は，わずか 880万年程前に分岐したと推
測されるが，4億年前に誕生したと推測される Colletotri-
chum属菌の歴史から考えると，病原菌から共生菌への進
化は，ごく最近の出来事であろうといえる．C. tofieldiae
とダイコン炭疽病菌のゲノム間での違いとしては，分泌性
タンパク質をコードする遺伝子群が C. tofieldiaeで減少し
ていたこと，キチン結合性タンパク質や二次代謝物合成に
関わるタンパク質ファミリーの C. tofieldiaeでの増加が挙
げられた他には，あまり大きな違いはなかった（Hacquard 
et al. 2016）．しかしながら，C. tofieldiaeとダイコン炭疽病
菌の比較トランスクリプトーム解析では，病原性を高める

働きを持つと予想されるエフェクター候補遺伝子群の発現
に大きな違いが見られた．病原菌のダイコン炭疽病菌では
共生菌の C. tofieldiaeの 7倍以上のエフェクター候補遺伝
子の発現が上昇していたのである．ダイコン炭疽病菌の遺
伝子発現パターンは他の病原性炭疽病菌種のものとよく似
ていたが，C. tofieldiaeの感染時の遺伝子発現の変動は，
病原菌と比較してより小さく，植物との共生関係を成立さ
せる際に特徴的な発現パターンであると考えられた．これ
らの結果から，病原性から共生性へ遷移した理由の一つと
しては，シロイヌナズナ内において病原性に関わる遺伝子
の転写物が C. tofieldiaeにおいて減少したことが挙げられ
る．しかし，ダイコン炭疽病菌がシロイヌナズナ以外で共
生菌の様に振る舞うか，また C. tofieldiaeがシロイヌナズ
ナ以外で病原菌の様に振る舞うかはまだわかっていない．
炭疽病菌は共生フェーズと病原フェーズをもち，宿主ある
いは環境によって使い分けている可能性もあり，これから
の研究に注目したい．

3.　最後に
炭疽病菌は古くから研究対象となり，細胞生物学・

形態学・遺伝学的な知見が蓄積してきた．さらに近年のゲ
ノム解読技術の高速化・費用の低下により，多くの炭疽病
菌のゲノム情報が明らかになってきた．このゲノム解読に
より，宿主が異なる種ごとの表現系や病原性の異なるレー
スの表現型をゲノム情報とリンクさせて解析できるように
なった．またゲノム情報はそれ自体の比較のみならず，逆
遺伝学的な遺伝子（例 : 病原性を高めるエフェクター等）
の探索にも用いられており，今後の炭疽病菌研究の強力な
推進力になるだろう．
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