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菌類に感染するウイルスは生活に役立つのか
東京家政大学　藤森 文啓

　菌類（カビ・キノコ）は醗酵食品などの食品生産に古
くから用いられてきました．ビール醸造，ワイン醸造な
どは紀元前₄,₀₀₀年くらいから，パンなどの製造は紀元前
₃,₀₀₀年くらいから行われているとされています．醗酵生
産の主体は酵母（Saccharomyces cerevisiae）ですが，日
本では糖化という工程には経験的に Aspergillus（世界的
には Rhizopusなどの他の属）が用いられてきました．そ
の他，醗酵食品の中で糸状菌を使ったものではチーズも
有名ですが，乳酸菌などの原核生物を使ったものも案外
に多いのです．このように醗酵食品への糸状菌の活用は
広く世界的で行われてきた歴史がありますが，日本の糸
状菌の醗酵研究の先駆者である高峰譲吉は，明治時代に
Aspergillus oryzaeのデンプン糖化に着目し，その後に消化
酵素製剤である「タカジアスターゼ」を販売したことは
よく知られた話です．このジアスターゼは世界で初めて
の消化酵素製剤であったことは，その後の酵素学に大き
な変革をもたらした点でも大きい功績であり，食品生産
の工業利用を可能としました．また，日本が誇る別種の
糸状菌としては焼酎生産に重要な Aspergillus lechuensisが
あげられます．沖縄などの亜熱帯地方では高温多湿なた
めに日本酒のように A. oryzaeでは雑菌が混入するため使
えないのですが，これもまた経験的にクエン酸生産をす
る A. leuchuensisが選ばれ，雑菌混入がなく使われてきた
という点でも，先人たちの感と経験がいかに素晴らしい
ものかを感じざるを得ないのです．高峰らが使用した菌
株はアメリカの菌株保存機関（NRRL, Northern Regional 

Research Laboratories）に保管されています．また第₂次
世界大戦前に東大の坂口謹一郎らが保存した「クロコウ

ジカビ」の保存株は東大の分子細胞生物学研究所に保管
されています．よって，これらの菌を用いた追試が今で
も可能となっている点で日本の誇りです．このように，
重要なのは食品生産に関わる菌類の活用は日本が世界的
に誇る文化として今も先導的な立場で研究がなされてい
るということです（表 ₁，₂）₁）．欧米ではAspergillus属菌
がアフラトキシンなどのカビ毒産生菌として認知されて
いて食品利用などが認められません．一方，日本では伝
統的に醗酵生産に表 ₁に示す多くの種が利用されている
という点で不思議です．
　さて，菌類（糸状菌・担子菌）の利活用として二次代
謝産物というのは上述の醗酵生産食品の製造への菌類の
利用とは別に，人類にとって重要で画期的なツールで，
どちらかと言えばその市場規模は大きい．ペニシリンの
発見についても非常に有名な話ですが，第二次世界大戦
中にイリノイ州で発見された Penicillium notatum（現在
は P. rubensまたは P. chrysogenumであるとされている）
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シリーズ

表 1 　醗酵食品類に用いられる糸状菌

生産物 醗酵菌種

日本酒 Aspergillus oryzae （黄麹菌）
Aspergillus niger （黒麹菌）

焼酎 Aspergillus luchuensis （黒麹菌）＝Aspergillus awamori
Aspergillus kawachii （白麹菌）
Aspergillus usami （黒麹菌）
Aspergillus saitoi （黒麹菌）

醤油 Aspergillus sojae
Aspergillus tamarii

味噌 Aspergillus oryzae （黄麹菌）
Aspergillus sojae

米酢 Aspergillus oryzae （黄麹菌）
Acetobactoer aceti*

Asetobactoer pasteurianus*

味醂 Aspergillus oryzae （黄麹菌）
鰹節 Aspergillus glaucus
豆腐よう Monascus属 （紅麹菌）

*酢酸菌（グラム陰性細菌）を含む



が生産するペニシリンが，人類初の抗生物質という二次
代謝産物製剤として発見されたことは，カビ類の二次代
謝産物活用に拍車をかけ，その後現在に至るまで糸状菌
などの微生物は製薬企業などの医薬品開発のツールと
なっています．二次代謝産物で医薬品として成立している
微生物由来の化合物は様々ありますが，カビとは別の生物
種（真核生物出はなく原核生物）である放線菌類からの発
見も数多くあるという点では面白いものです．ゲノム配列
の解読がシーケンス技術の発展に伴い飛躍的に進歩したこ
とで，カビにも放線菌にも脂肪酸合成系のポリケタイド遺
伝子が存在し，その結果マクロライド系の化合物を生産す
るということがわかったことで納得がゆく結果となってい
るのです．マクロライド化合物以外にも，サイクリックペ
プタイドや，それ以外の生合成化合物が数多く生理活性
阻害などの生化学的な活性を有していることで，薬とし
て成立しているのですが，合成化合物とは違い研究者が
合成できない化合物を微生物が作りだしているというこ
とが生物の神秘という点でとても面白いものです．少し
天然物創薬のこれまでの話を書くと，抗生物質であるセ
ファロスポリンが₁₉₄₈年にCephalosprium acremoniumよ
り発見され，それ以降₁₉₉₀年代までサイクロスポリン，
FK₅₀₆，ラパマイシン，メバロチン，ミカフンジン，ロ
バスタチンなどのいわゆるブロックバスターと呼ばれる
製薬会社としての儲け頭が次々と発見された時代があり
ました．このような天然物（微生物や植物）から見出さ
れて上市した医薬品の開発がこの時代の流行でしたが，
その後は大手製薬会社での天然物創薬開発が少なくなっ
たのです．医薬品のトレンドが小分子の化合物から，中
分子の化合物となった頃まではよかったのですが，その
後は抗体医薬品などが脚光を浴びたことなども影響して
いるかもしれません．一番は開発コストだったのでしょ
う．下火となったとは言え，このような二次代謝産物の
創薬としての利活用は世界的に未だに行われているとい
うのも事実です₁）．

　さて，話が変わりますが，この地球上には₈₇₀万種から
₁,₀₀₀万種の生物が存在すると言われており，これまで人
類が発見に至っている生物種数は₁₄₀万種程度とされてい
ます．すなわち約₈₀数パーセントの生物種は未発見とい
うことになるのです．菌類に限ってみると，推定種数は
₁₅₀万種と言われていますが，これまでに発見されている
のは₁₂万種程度で₇.₆％に過ぎないのです．菌類の発見種
数₁₂万種のうち，日本からはなんと₁.₂₃万種も発見され
ているのは驚きです．一方，植物などでは種の同定が進
んでおり，推定種数₃₉万種のうち既に約₃₀万種がわかっ
ています（₇₆％）₂）．動物に至ってはほぼ新種発見はない
くらいまでになっています（表 ₃）．つまり，糸状菌類は
₉₀％以上が未発見であり，それらが何をしているのかを
人類は知らないでいるのです．食品応用にも医薬品応用
にも工業利用にもなり得る菌類の利活用研究は，今後も
盛んに行うことが可能な有用資源と言えます．
　地球上の生物という概念から少し離れますが，ウイルス
という言葉に何を連想するでしょうか．そもそもウイルス
は生物なのか無生物なのかという，禅問答のような議論は
永遠に続いているのです．一般的なウイルスというものの
認識は「悪者」でしょう．ウイルスに感染し高熱が出た．
植物がウイルスに感染して商品価値がなくなった．鳥イン
フルエンザウイルスに感染して養鶏場が閉鎖した．など，
ウイルスは宿主にダメージを与え，その結果が陰（負）の
効果として表れることで良い印象を持たれていないので

表 2 　麹菌酵素の工業利用

生産物 菌　種

アミラーゼ Aspergillus niger （黒麹菌） Aspergillus oryzae （黄麹菌） Aspergillus luchuensis （黒麹菌）
プロテアーゼ Aspergillus niger （黒麹菌） Aspergillus oryzae （黄麹菌） Aspergillus saitoi （黒麹菌）
リパーゼ Candida属*，ケカビ*，アオカビ*，クモノスカビ * Aspergillus niger （黒麹菌）
セルラーゼ Trichoderma viride* Trichoderma ressei* Aspergillus niger （黒麹菌）
ヘミセルラーゼ Aspergillus niger （黒麹菌） Aspergillus oryzae （黄麹菌）
ペクチナーゼ Aspergillus niger （黒麹菌）
ナリギナーゼ Aspergillus niger （黒麹菌）
タンナーゼ Aspergillus oryzae （黄麹菌）
アントシアナーゼ Aspergillus oryzae （黄麹菌） Aspergillus niger （黒麹菌） Penicillium decumbens*

*一部酵母菌，その他の糸状菌も含まれる

表 3 　生物の発見種数と推定種数

グループ 既知種数 推定種数 既知割合（％）

ウイルス ₂,₀₈₅ ₄₀₀,₀₀₀ ₀.₅₂
バクテリア ₇,₆₄₃ ₁,₀₀₀,₀₀₀ ₀.₇₆
原生生物 ₅₃,₉₁₅ ₁,₂₀₀,₅₀₀ ₄.₄₉
菌類 ₁₁₅,₉₉₈ ₁,₅₂₅,₀₀₀ ₇.₆₁
陸上植物 ₂₉₇,₈₅₇ ₃₉₀,₈₀₀ ₇₆.₂₂
動物昆虫 ₁,₄₁₀,₁₀₉ ₆,₈₃₆,₃₃₀ ₂₀.₆₃



す．この地球のウイルスの推定種数は₄₀万種とされてい
ますが，人類がこれまでに把握しているウイルスの種数
はたったの₃,₀₀₀種に満たない（ ₁％以下）のです（表
₃）．重篤な病気，症状を呈する原因が何であるのかとい
う研究対象からウイルスは見つかってきたのですから，
負の効果を呈するウイルスが優先的に報告された結果な
のかもしれません．逆に，正の効果を呈するものは解析
対象に上がっていないということかもしれません．
　さて，本稿では担子菌（キノコ），糸状菌に感染するウ
イルス（菌類ウイルス）が，食品生産においてどんな影
響を与えるのかについて，推測の域を脱しないですが記
述いたします．ウイルスはその構成遺伝子に，二本鎖
DNA，二本鎖RNA，一本鎖DNA，一本鎖RNA（＋と－）
が存在します．ウイルスはセントラルドグマと言われる
DNA→ RNA→タンパク質という流れには逆行する反応
である RNA→ DNA（逆転写酵素）を持ちながらも，最
終的にはセントラルドグマに沿ってタンパク質（外被タ
ンパク質など）をつくりながら，宿主の複製様式を拝借
して生きているのです．菌類ウイルスにも上述の全ての
タイプが発見されていますが，多くは RNAウイルスで
す．動植物に感染するウイルスも菌類に感染するウイル
スもその構成遺伝子はさまざまですが，菌類ウイルスは
病徴がはっきりしない不顕性感染であることが多いとさ
れています．これまで，当研究室では OMICS解析（ゲ
ノム，トランスクリプトーム，プロテオーム，メタボ
ロームなどの総称）を実施することで，機能未知の菌類
ウイルスの解析を行ってきました．
　まず一つには，食用キノコであるマイタケの全ゲノム
解析と同時に，その発現遺伝子群のトランスクリプトー
ム（全mRNAの網羅的解析）解析を実施し，その両デー
タを解析することで全遺伝子数の見積もりを行い，様々
な生育条件や変異株での遺伝子発現解析をマイクロアレ
イによって行ってきました₃）～₁₂）．このような解析の中で，
トランスクリプトームデータをゲノムにマッピングする
過程で，約₈₀₀断片のコンティグ配列がゲノムにマッピン
グされないデータとして取得されました．当初，これら
のアンマップデータはトランスクリプトームデータ取得
時のサンプルコンタミネーションで，そのことで発生し
た疑陽性データであると考えましたが，詳細に検討した
結果，宿主に寄生・感染している他の生物由来の遺伝子
配列であることを発見したのです．以上の方法により，
トランスクリプトーム情報に外来の RNAウイルス配列
が混入していることを情報科学的に特定することを可能
にした方法です．しかし，このような情報学的な差分解
析よるウイルス検出は，研究対象となる生物種のゲノム
情報とトランスクリプトーム情報が必須であり，遺伝子
配列解析のコストが低下したと言っても，まだまだ一般

的な手法ではありません．
　二つ目としては，これまで菌類ウイルスは宿主に対す
る役割については不明な点が多く，あまり研究がされて
こなかったので，その点を明らかとしたいと研究を行っ
ています．前述の食用担子菌（マイタケ）より見出した
₂種のウイルスの機能解析から，ウイルス感染によって
宿主側の挙動に変化があることを示してきたことから，
糸状菌でも同じように形態学的な差異がなくても，生体
内での挙動に変化が生じているであろうと考えています．
そこで，当研究室で利用可能な土壌や植物，昆虫由来の
分離糸状菌株，約₂₃,₀₀₀株を用いてウイルス解析を行っ
ています．これらの保有菌株の中から，Aspergillusに関
するウイルスチェックを実施したところ，多数の株にウ
イルス感染を確認できました（未発表データ）．同時にウ
イルスフリー株取得を行うことで，ウイルス感染，非感
染株間の二次代謝産物や味，機能性に関して影響がない
のかという問いに応えるために解析を行っていますので，
その一部の結果および将来性について記述したいと思い
ます．つまり食用利用されている菌に感染するウイルス
が正負どちらに影響を与えているのか，もしくは何もし
ていないのかを探り，今後の食品開発に応用したいと考
えているのです．

1）マイタケから見出された 2種のウイルスについて
　マイタケゲノムとマイタケトランスクリプトームデー
タをマッピングさせたところ，ゲノム中にマッピングさ
れないmRNAデータが約₈₀₀コンティグ存在し，そのア
ノテーション作業を行ったところ， ₂ 種の RNAウイル
スの RdRpと相同性のある断片が存在することが判明し，
最終的に ₂種の新規ウイルスがマイタケに重複感染して
いることを発見しました．一つは Grifola frondosa parti-

tivirus ₁（GfPV₁）（図 ₁）と命名し，もう一つは Grifola 

図 1 　Grifola frondosa partitivirus 1（GfPV1）のウイルス
粒子

₂ ％ウラニルアセテートネガティブ染色後，透過型電子顕微
鏡で撮影．直径約 ₃₇ nmの球状の形態であることが判明した．



frondosa RNA virus ₁（GfRV₁）（図 ₂）と仮称し，現在
最終的な同定作業を行っています₃）．この ₂ 種のウイル
スの非感染マイタケ株の作出を行い，さらにはウイルス
の再感染株（単独感染株）を作出し，様々な培養条件や
薬剤処理による挙動を解析した結果，GfRV₁は低温下に
てその相対的なウイルス発現量が上昇すること（data not 

shown），GfPV₁では細胞内のタンパク質合成阻害剤であ
るシクロヘキシミドに対する感受性が上昇することが判
明しています（図 ₃）．すなわち，菌類ウイルスは不顕性
感染ですが，上述のように詳細な解析を行うと，ウイル
スの感染・非感染によって宿主側の挙動に変化が起こっ
ていることが判明しました．菌類はヒトや植物のような
複雑な器官を有しません．そのために菌類ではウイルス
感染による症状が形態学的に見えにくいということがあ
りそうです．さて，キノコの栽培現場の話を書くと，食
用キノコの栽培は原木栽培や林地栽培などの露地栽培と，

栽培環境を調整し施設内で子実体を発生させる施設栽培
に分けられます．近年は大規模な施設栽培が主流となり，
市場に流通している代表的な食用キノコは人工栽培技術
が確立され一年を通して食卓へ供給されています．日本
国内における食用キノコの平成₂₈年度の総生産量は約₄₆
万トンであり，エノキタケ（約₁₃万トン），ブナシメジ
（約₁₂万トン），生シイタケ（約 ₇万トン），マイタケ（約
₅万トン），エリンギ（約 ₄万トン）の順で生産されてい
ます．キノコは多核であり，その結果菌糸培養の拡大培
養の途中に，時として遺伝子の使われ方の偏りが生じて
生育不良となることがあり，施設栽培現場において収量
の減少，減収となり，栽培者は困っているというのが現
状です．この遺伝子学的な原因は定かではないのですが，
現状ではそのような不良株が発生した場合には全廃棄処
分をしています．この遺伝子学的原因が何であるのかを
探るために，マイタケにおいて全ゲノム解読，全遺伝子

図 2 　Grifola frondosa RNA virus 1（GfRV1）の概略図

黒く塗りつぶした部分は ORFを，Anは ₃ ＇-末端のポリ A末端を示す．RACE法により全長の
確認を行ったところ，一本鎖 RNAウイルスであった．

図 3 　Grifola frondosa RNA virus 1（GfRV1）感染株のシクロヘキシミドに対する挙動

Aはシクロヘキシミド濃度 ₀.₀ μg/ml，Bは ₅.₀ μg/ml，Cは ₁₀.₀ μg/mlでの菌糸伸長を計測し
た．GfPV₁ 感染株は他のウイルスフリー株との間で優位な菌糸伸長差（*, **P＜₀.₀₁）を示した．



（mRNA）の解析を行ってきましたが，不良株を特定する
マーカー遺伝子を見つけることはできましたが，原因遺
伝子の特定には至っていません．しかしながら，面白い
ことに不要株マーカー遺伝子として特定した遺伝子配列
の一つが GfPV₁であったのです．このウイルスの感染が
不良株の原因であると喜んだのですが，ぬかよろこびで
した．つまり，ウイルスフリー株を作出し，ウイルス再
感染株を作出しましたが，不良形成の表現型の確認に至
らなかったのです．よってウイルスが原因で不要形質を
呈していたという証明はできていません．生物は長らく
原因となる遺伝子変異に晒されると，それを回避するた
めに他の代替え遺伝子によって相補されることがよくあ
ります．そのような回避作業が巧妙に仕組まれているも
のと思われ，前述のウイルスマーカーの発見も，ウイル
スの特定と除去を行っても生育への影響が見て取れない
ということかもしれないと考えています．すなわち，ウ
イルスの感染が恒常的に行われると，その陰（負）の影
響がいつしか代替え遺伝子によって回避されて，宿主で
あるマイタケは表現型的にはなんら問題ないように，あ
たかも陽（正）の状態で生育できるようになっているの
ではないかと思っています．このような経緯があるため
に，マイタケに感染しているウイルスがどのような影響
を宿主に与えているのかを探ることは重要なのです．食
品としてのキノコの栽培やヒトへの機能性などに関して
の解析に，菌類ウイルスの存在があることが判明したの
で，今後は陰（負）と陽（正）の効果について解析する
ことが重要と考えています．

2）焼酎生産に用いられる Aspergillus luchuensis

　A. luchuensisとは，主に沖縄県で生産される泡盛の発
酵に用いられる糸状菌です．黒麹菌 A. luchuensisが生産
するクエン酸はもろみを強い酸性にすることから雑菌の

増殖を抑えるため，高温多湿の地域での酒造が可能と
なったのです．当研究室では，保有する異なる地域から
分離された糸状菌の ITS（rRNAの₁₈Sと₂₈Sの間に存在
する Internal transcribed spacer）遺伝子同定を行い
Aspergillus属菌と同定された₂₈₃株のうち₂₄株でウイルス
の存在を確認するに至っています．そのうち ₈ 株が A. 

luchuensis であったことから，詳細な遺伝子配列決定を
行ったところ，₈株にはそれぞれに複数の一本鎖RNAウ
イルスまたは二本鎖 RNAウイルスが重複感染している
ことを見出しました（表 ₄）．例えば，A. luchuensis ₃₈で
はグループ ₁の一本鎖 RNAの Narnavirusの遺伝子配列
が異なる No ₁，No ₂，No ₄と，グループ ₂ の二本鎖
RNAの PartitivirsのNo ₂ およびグループ ₃のウイルス，
合計 ₅種のウイルスが重複感染していました．面白いこ
とにグループ ₃ の Altervirusは ₈ 株全ての A. luchuensis

株に存在していました．このように，前述のマイタケで
もそうだったのですが，菌類ウイルスは複数のウイルス
が重複感染しているのです．そして，こんなにも多くの
ウイルスが重複感染していても，不思議なことに宿主側
の菌の表現型にはあまり影響を与えていないように思わ
れます．これらウイルスは何もしていないのでしょうか．
私たちが見る菌類の表現型に，ウイルス感染・非感染で
差が現れないということは，前述のように相補遺伝子の
存在で回避されているからかもしれないのです．見てわ
かりやすい表現型に違いが現れなくても，ウイルス感染
が焼酎の味や品質に影響を与えていないとは言えないの
で，そのために代謝物や香気成分や嗜好性の解析が急が
れます（未発表データ）．
　いくつかの菌類ウイルスは宿主の増殖阻害や重度の
形態変形や変色などを引き起こすことがわかっていま
す．栽培キノコなどの生産物に，生育不良の症状が現
れた場合，品質損失および多大な経済的損失をもたら

表 4 　各種 A. luchuensis 株に重複感染しているウイルス

グループ グループ ₁ グループ ₂ グループ₃

ウイルス種 Narnavirus Partitivirus Altervirus

株／種類 No ₁ No ₂ No ₃ No ₄ No ₅ No ₁ No ₂ No ₃ No ₄ No ₁

A. luchuensis ₃₈ ○ ○ ○ ○ ○
A. luchuensis ₅₀ ○ ○
A. luchuensis ₅₆ ○ ○ ○ ○
A. luchuensis ₅₈ ○ ○ ○ ○ ○
A. luchuensis ₆₆ ○ ○
A. luchuensis ₆₈ ○ ○ ○ ○ ○ ○
A. luchuensis ₇₁ ○ ○ ○ ○ ○ ○
A. luchuensis ₁₅₇ ○ ○ ○ ○

○：シーケンスによりウイルスが確認できたもの．
グループ ₁は一本鎖 RNAウイルス．グループ ₂，₃は二本鎖 RNAウイルス



す場合があります．また，菌類ウイルスが宿主の真菌
の生育を阻害（病原力を低下）するという特徴を利用
して，病原性糸状菌の拡大を抑える生物防除の一つの
ヴァイロコントロール（Viro control）が期待されてい
ます．植物に感染し枯死させる植物病原性糸状菌に対
して低毒性（hypovirulence）を示す菌類ウイルスを感染
させると，真菌の菌糸生育を抑制し，植物の中での真菌
の拡大・増殖を抑制し，植物の枯死を防止する方法です．
つまり，ウイルスがもつ負の効果により菌類の生育を抑
えることが，結果的に植物の生育を旺盛にするという方
法です．更に，菌類ウイルスの中には昆虫病原菌に感染
するものもあり，昆虫の糸状菌のヴァイロコントロール
因子としても着目されています．他に，菌類ウイルスは
宿主生物に負の影響を示すだけではありません．例え
ば，地熱温度が高い土壌から採取された tropical panic 

grass（Dichanthelium lanuginosum）の植物内生菌であ
る Curvularia protuberataに菌類ウイルス（Curvularia 

thermal tolerance virus: CThTV）が感染している場合，
菌の宿主である植物が高温土壌でも生育することが可能
となり，すなわち三者間での相互作用により宿主に耐熱
性が付与されることが報告されています．ウイルス感染
が正の効果を示している例です．他には，人工的に生産
されている食用キノコからもマイコウイルスは検出され
ています．栽培キノコからマイコウイルスが初めて報告
されたのは₁₉₆₂年で，Agaricus bisporus子実体が形態異
常を示している株から分離されて報告されました．それ
以降は，子実体形態異常のエリンギ（Pleurotus eryngii）
から球状の一本鎖 RNA（ssRNA）ウイルスが分離され，
エノキタケ（Flammulina velutipes）の傘の色が茶色にな
る株から球状の二本鎖 RNA（dsRNA）が分離されてい
ます．キノコ傘が茶色になるブラウニングと呼ばれる症
状は A. bisporusから分離されているMushroom virus X

（MVX）が感染した典型的な症状としても知られていま
す．A. bisporusではキノコの褐変，子実体の立枯れ，キ
ノコの柄が水様になる等の La France病に類似した症状
を示す株からマイコウイルスが分離され，ヒラタケ
（Pleurotus ostreatus）からも dsRNAウイルスが分離され
ています．また，シイタケ（Lentinula edodes）子実体お
よび菌糸体の無症状株からもマイコウイルスが見出され

ています．以上のような前例をみると，菌類ウイルスは
やはり宿主に対して何らかの生理的変化を与えている因
子である可能性が高まるのです．
　さて，遺伝子組換えの是非もまた，永遠に終着点の見
えない議論ですが，日本は遺伝子組換えには寛容的では
ない国の一つです．外来の遺伝子が入り込むこと，人為
的な操作という意味で敬遠されてきたからでしょう．そ
のような文化がありながら，昨今は少し違う方向性に流
れています．それはゲノム編集という技術によりこれま
での遺伝子組換えによる食品生産が変わりつつあるから
です．これまで大豆やトウモロコシなどの穀類生産では，
除草剤抵抗性の外来遺伝子の導入，機能性を付与するた
めの外来遺伝子導入などが行われてきました．しかし，
このような外来遺伝子の導入という遺伝子組換えでは，
何が起こるかわからないと主張する側と，安全であると
主張する側との意見の相違により解決を見ない状況と
なっています．そもそも，品種改良とは遺伝子的にどん
なことが起こっているものなのでしょうか．自然突然変
異という現象で起こる，人間に取って都合のいい変異が
選抜されているのが，品種改良の一般的な方法です．こ
の場合，外来の遺伝子の挿入ではなく遺伝子の機能が不
全になるような変異ということになるかと思います．ゲ
ノム上にコードされている遺伝子には，その記述遺伝子
からmRNAを読みだすためのスイッチ（転写因子が結合
する上流配列）部位があり，遺伝子自体が何らかの変異
で欠落する突然変異や，スイッチ領域の配列が欠落する
突然変異によって，その遺伝子の機能が不全となり変異
が起こると考えられます．しかし，そんな突然変異をス
クリーニングして優良形質を選抜するには時間とコスト
が必要で，科学というよりは運です．つまり，これまで
遺伝子組換えは消費者の反対が多く，自然突然変異によ
る品種改良も時間がかかりどうにかできないかという現
代，現れた技術が「ゲノム編集」技術ということになり
ます．ゲノム編集をおおざっぱに言えば，ある狙った遺
伝子の機能を不全にするために用いることのできる技術
です．狙った部位の配列を，切断酵素を用いて切除して
除去する技術ですので，外来遺伝子を導入するという遺
伝子組換えとは異なるのです（表 ₅）．令和元年 ₉ 月₁₉
日，消費者庁は，ゲノム編集により作出した食品には，

表 5 　遺伝子組換え方法とその法的規制

品種改良 遺伝子組換え ゲノム編集 ゲノム編集

方法 自然突然変異 外来遺伝子導入 遺伝子欠失 外来遺伝子挿入
規制 対象外 組換え食品規制 任意の届け出 組換え食品規制
表示義務 なし あり 任意 あり

ゲノム編集による遺伝子欠失法では届け出は任意であり，実質的に規制がない



食品表示義務を課さず任意の届け出でよいとアナウンス
しました．その理由は，安全面においてこれまで行われ
て来ている自然突然変異とゲノム編集により遺伝子欠失
させたものは同等であるし，その区別を追試することが
出来ないということのようです．同じように，厚生労働
省も届け出制度を設置するが，任意であって違反しても
罰則はないとしています．海外，特に米国では規制は
行っていませんが，欧米ではゲノム編集はすべて遺伝子
組換えと同等に扱うべきで規制すべきであるとしていま
す．この点もこれまでの遺伝子組換えに対する対応と全
く同じ状況です．そのような意味で，今回の規制は緩和
に近いものを日本では行ったということかもしれません
（実際には賢明な判断だったと私は思っています）．
　ウイルスの話に戻しましょう．ウイルスがウイルスで
あるという証明は，先ずは宿主体に存在するウイルスを
同定することから始まります．その後ウイルスがいない
（ウイルスフリー）宿主を用意し，そこにウイルス接種を
することで感染性の確認を行います．その結果感染が確
認できればウイルスがウイルスであるという証明ができ
ます．一旦ウイルスが証明できるとどのような進展があ
るのかというと，まずウイルスの遺伝子配列がわかれば，
PCR技術による遺伝子診断を行うことができるようにな
ります．また，外被タンパク質を持つものであれば，そ
の抗体を作成することで抗体によるウイルスチェックを
行うことが可能となります．例えば，花などはメリクロ
ン培養などにより優良形質のクローンを作ることが出来
ます．その際に，ウイルス感染しているような場合には，
根の先端細胞などをピックアップして培養することで，
ウイルス除去をすることが出来ます．ある確率で成功し
ますが，その際にウイルスの遺伝子チェックや抗体
チェックを行うことでウイルスフリーの培養細胞を確認
できますので，その後はその細胞を拡大培養して元の植
物体クローンを作ればウイルスのいない個体をいくらで
も作ることが可能となるのです．このようにウイルスの
特定ができれば，検査体制が整うということになります．
食品などの植物の世界に留まらず，全ての生物において
同じことが言えるのです．これまでに発見されているウ
イルス種が₃,₀₀₀種足らずですので，推定種数の₄₀万種ま
ではまだまだです．今後ますます未知なるウイルスの特
定が必要です．
　菌類には食品利活用菌が多数存在します．ここで考え
たいのは，ウイルスがいることが正の効果となるのか，
負の効果となるのかです．キノコのウイルスにおいては，
ウイルスの感染が生育に影響を及ぼしているのであれば，
そのウイルスの除去が重要な対策となりますが，ウイル
スの感染自体がヒトにとって有益な機能を有しているの
であればウイルスの存在が重要となります．また，自然

界に存在する菌類ウイルスの感染範囲は限定的ですが，
人為的に感染を起こし，正でも負でもその効果をヒトが
利用しようとした場合にはどのようなことが生じるので
しょうか．先の遺伝子組換えの話を思い出していただけ
ればと思います．自然交配で作出した遺伝子変異は誰も
が認める遺伝子改変で，お咎めがありません．それが人
為的な遺伝子改良の中でも外来の遺伝子を持ち込むとい
う改変は，多くの人が敬遠し規制の対象となっています．
では，ウイルスはどうなのでしょうか？チューリップの
モザイクはチューリップモザイクウイルスが感染するこ
とで多品種のチューリップが生産されています．すなわ
ちウイルスを活用しているわけです．
　前述の焼酎生産に使われる A. luchuensisには驚くほど
多くのウイルスが存在することがわかっていますが，ウ
イルス感染による味や機能性への変化はまだ解析できて
いません．しかしながら，A. luchuensisに感染している
ウイルスの存在自体が，消費者にとってどう受け止めら
れるのかによっては，ウイルスがいない A. luchuensisで
の焼酎生産というのは意義があることにもなります．つ
まり，ウイルスがいることでの効果の発見と同時に，ウ
イルスがいないことでの問題点の調査は必要と言うこと
になります．
　最後に，国内の食品に使われている糸状菌（表 ₁）以
外に，世界を見渡せばもっと多くの糸状菌が使われてい
ます．私たちの暮らしに必須なものですが，ウイルス調
査はされず，経験的に使われているからということで何
の疑念もなく使って食べているのです．ウイルスの存在
を明らかとして，その正の効果，負の効果についてわ
かった時，私たちはその新たな使い方を生み出していく
こととなると思うと，糸状菌ウイルスの研究はこれから
だと思うのです．
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