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主な研究対象：タバココナジラミ
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本課題の目的と意義
群馬県：年間を通して多彩な野菜生産が行われている全国でも上位の野菜生産県

★ 首都圏への野菜供給産地としての重要性が極めて高い
★ 野菜：県の農業算出額の約4割を占め、近年さらに増加傾向

(平成28年度算出額：過去最高の1,070億円を記録)
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『野菜王国・ぐんま』推進計画における重点品目に対しての重要害虫
・トマト黄化葉巻ウイルス(TYLCV)の唯一の媒介虫
・TYLCVに感染したトマトでは実がつかなくなり
最悪の場合には収穫自体ができなくなる

→ 経済的被害は甚大、徹底した防除が必須

・ウイルス媒介能力や農薬耐性は宿主遺伝型と共生
細菌感染状況の両方に影響をうける

・宿主遺伝型と共生細菌感染状況の組み合わせは
地域個体群ごとに異なる

効率的な防除には、対象とする地域個体群の遺伝型と共生細菌感染状況についての情報が重要

群馬大学食健康科学教育研究センターと富山大学土`田研究室との共同研究として、
群馬県内の圃場を対象にしたコナジラミサンプリングを重点品目を中心に幅広く行い、

種・遺伝型・共生細菌感染状況・TYLCV保持の有無などの情報について詳細に調査・解析する

目的

・新規侵入種Q2：新規侵入種の散速度・様式についての詳細な情報を収集するという観点からも、
群馬県圃場において詳細かつ経時的なコナジラミモニタリングを行う意義は大きい

・地域個体群の効果的防除法のための基礎的データとして非常に重要であり、群馬県の野菜生産性向上にも資する
意義



具体的な研究計画・方法
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群馬県農業技術センターやJAぐんまへのサンプリング協力依頼
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・コナジラミ種
・バイオタイプ型
・共生細菌感染状況
(8種類)

・TYLCV保持状況
を検出
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従来法と比較した場合のメリット



本課題の研究実施体制について
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結果：コナジラミサンプリング (2018年度)
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結果 1：採集地ごとの各遺伝型の分布
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まとめ
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研究実施体制と実現可能性について
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今後の研究実施体制について
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