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麹菌のゲノム解析を完了 

－ 日本の伝統的発酵産業の発展に寄与 － 

平成１７年１２月２２日 

■ ポイント ■ 
 

発酵産業に用いられている麹菌（こうじきん）のゲノムを解析し、   
  Nature 誌に発表した 

 
になった 

 概 要 ■ 

 産業技術総合研究所（以下「産総研」という） 生物機能工学研究部門 遺伝子

応

                     

 １）日本の伝統的
 
 ２）麹菌のゲノムサイズは約 3800 万塩基対からなり、他のカビとの比較により、日本の麹菌
   ゲノムの特徴が明らか
 ３）麹菌の安全性を生かした新たな産業の創生が期待される 
 
■

独立行政法人

用技術研究グループ、生命情報科学研究センター 数理モデルチームは、麹菌ゲノム解析コン

ソーシアムを組織し、独立行政法人 製品評価技術基盤機構（以下「NITE」という）との共同研究に

よって、世界で初めて麹菌のゲノム塩基配列の解析に成功した。麹菌ゲノム解析コンソーシアム

は、財団法人醸造協会を代表とし、産総研、酒類総合研究所、食品総合研究所、東京大学、東京

農工大学、東北大学、名古屋大学、アクシオヘリックス、天野エンザイム、インテック W&G、大関、

キッコーマン、協和発酵工業、月桂冠、ヒゲタ醤油からなる。この研究では、麹菌のゲノム塩基配

列に基づいて、遺伝子の予測、他の近縁種のカビとのゲノム構造の比較などを行うことにより、麹

菌が高い発酵生産能力を持つことが裏付けられた。 

  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

酒、醤油，酢、味噌づ 月桂冠（株）提供 

麹菌の設計図であるゲノム塩基配列が解析され、日本の麹菌のもつ特性やポテンシャルが推

定

くりに麹菌は欠かせない 江戸時代の酒づくり  図は

 

できるようになったことから、麹菌の安全性と相まって、今後、麹菌のさらなる広範な利用が期

待される。本研究成果は、Nature のウェブサイトで 12 月 22 日にオンラインで発表された（町田ら、

438 巻、2005 年 12 月 22/29 日合併号、2005 年 12 月 22 日発行）。 

                                 は【用語の説明】参照
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■ 研究の背景 ■ 

 麹菌（学名：Aspergillus oryzae）は、日本の伝統的な醸造製品である清酒、味噌、醤

油などの製造に古くから利用されているカビの一種で、日本の「国菌」とも言われている

微生物であり、欧米諸国でもその安全性が広く認められている。また、麹菌は食品加工な

どに利用される有用酵素の生産などバイオテクノロジー産業に幅広く用いられており、生

活に密着した利用が可能であることから、遺伝子工学技術を用いた有用タンパク質生産を

含む広範な産業への利用が期待されている。 

 

■ 研究の経緯 ■ 

麹菌の産業および学術面における一層の利用のためにはゲノム情報を利用することが有

効である。産総研では 1996 年から麹菌のゲノム EST 解析を開始し、1998 年から産学官連携

による大規模な展開をはかり、2001 年 3 月に完了した。麹菌ゲノム解析は、この成果に基

づいて、産学官連携の麹菌ゲノム解析コンソーシアムと NITE との共同研究によって 2001

年 8 月から進められてきた。それとともに、NITE の解析したゲノム塩基配列に基づいて、

コンソーシアム内の各研究機関で応用研究が進められている。一方、海外では麹菌の近縁

種である Aspergillus nidulans、Aspergillus fumigatus、Aspergillus niger、Aspergillus 

flavus などのゲノム解析がほぼ同時期に進められてきた。 

 

■ 研究の内容 ■ 

○ 麹菌ゲノムは、約 3,800 万塩基対からなり、約 12,000 の遺伝子を有することが明らか

となった。このゲノムサイズと遺伝子数は、微生物の中では最大級である。 

○ 麹菌は、加水分解酵素遺伝子や一部のアミノ酸や脂質の合成や分解などに関る遺伝子を

近縁種よりも多く持つことなどが明らかとなった。これは、麹菌が澱粉などを高効率で

分解して利用する能力を持っていることを裏付け、長年発酵産業で利用されてきた理由

の一端を明らかにしたものである。 

○ 麹菌は、進化の過程で他の微生物などから上で述べた遺伝子を獲得し、それによってゲ

ノムサイズと遺伝子数が大きくなったものと推測される。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
麹菌ゲノムの構造の概要  くびれた部分は推定されたセントロメア領域、Mb は百

万塩基対を表す。 
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麹菌のゲノム塩基配列の決定は、ホールゲノムショットガン法で行った。この方法では、

まず、物理的な方法で麹菌の全ゲノム DNA を 1,000～2,000 塩基程度に短く断片化してプラ

スミドに埋め込んで増やす。得られた断片をもつプラスミドの集合体をライブラリーとい

う。次にライブラリーのそれぞれ（断片約 60 万個）の塩基配列を決定し、コンピュータ上

で断片の両末端塩基配列の類似性を比較して連結する。また別に、15,000～150,000 塩基程

度の長い DNA 断片を持つライブラリーを作成して、それぞれの両末端の塩基配列を決定し、

これを橋渡しとして上で得られた塩基配列をさらにつなぎ合わせる。こうして得られた塩

基配列が麹菌の 8 本の染色体のどの染色体に位置するかを決定し、さらに得られたゲノム

塩基配列の正しさをオプティカル・マッピング法によって検証した。 

決定した塩基配列から、産総研の大規模計算機および開発されたゲノム情報解析技術を

用いて予測した遺伝子に基づき、麹菌ゲノム解析コンソーシアムに属する研究者によって

予測された結果の検証と高精度化が行われた。また、同時期にゲノム解析が行われた A. 

fumigatus（米国、William Nierman ら、The Institute for Genomic Research, Rockville 

MD）、A. nidulans（米国、James E. Galagan ら、Broad Institute of MIT and Harvard, Cambridge 

MA）の解析チームとも連携し、それぞれのゲノムを比較して解析を進めた。これらの菌の

ゲノム解析結果も同じ号の Nature 誌に掲載される。 

その結果、日本の麹菌のゲノムサイズと遺伝子数は、他の 2種よりも 30%程度大きいこと

が分かった。また、麹菌にはタンパク質や多糖類などを分解する酵素が多数存在すること、

一部のアミノ酸や脂質の合成や分解に関る遺伝子の数が増幅されていることなどが明らか

となった。さらに、他の真核生物よりも原核生物のものにより似ている遺伝子や、他の生

物種の対応する遺伝子との相同性が進化系統樹とは一致しない遺伝子が見いだされたこと

から、麹菌は進化の過程で他の種生物から遺伝子を獲得している可能性さ示唆された。 

麹菌ゲノム解析の結果は、下記の URL および DDBJ から参照可能である。 

 

製品評価技術基盤機構 http://www.bio.nite.go.jp/dogan/Top （予定） 

産業技術総合研究所生命情報科学研究センター http://aspor.cbrc.jp/ （予定） 

 

■ 今後の予定 ■ 

麹菌の設計図であるゲノム塩基配列が解析され、麹菌のもつ特性やポテンシャルが推定

できるようになったことから、麹菌の安全性と相まって、さらに広範な産業への麹菌の利

用と新産業創出を目指した研究を推進していく予定である。また、麹菌の近縁種には、麹

菌とは異なり、感染性や穀物汚染などの原因となるカビも存在する。麹菌のゲノム塩基配

列が解析されたことにより、これらの問題を引起こすカビと比較研究を行うことにより、

その原因の究明や解決方法を探索することも重要な課題である。さらに、歴史的に長期間

人為的に培養されてきた麹菌の進化を解析することにより、ゲノム進化と育種方法の開発

の研究につなげていきたい。 
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■

 生物機能工学研究部門 遺伝子応用技術研究グループ 

E-mail：m.machida@aist.go.jp 

バイオテクノロジー本部   〒151-0066 東京都渋谷区西原２－４９－１０ 

その他 ： 計画課 植田 
81-8424 

 

 本件問い合わせ先 ■ 
独立行政法人 産業技術総合研究所 

  研究グループ長 町田 雅之  〒305-8565  つくば市東１－１－１ 中央第６ 
              TEL: 029-861-6164  FAX: 029-861-6174 

  
 独立行政法人製品評価技術基盤機構 

技術的内容 ： ゲノム構造解析課 藤田、田中 
TEL：03-3481-8423 FAX：03-3481-1962 

 TEL：03-3481-1933 FAX：03-34

 
【プレス発表／取材に関する窓口】 
独立行政法人 産業技術総合研究所 広報部広報業務室 菅原 敏之 

つくば本部・情報技術共同研究棟 8Ｆ 

         TEL：029-862-6216 FAX：029-862-6212  E-mail：presec@m.aist.go.jp  
 

〒305-8568 茨城県つくば市梅園 1-1-1 中央第 2 

 

 
 

 

他の Aspergillus 種ゲノム解析との連携 

man ら、The Institute for Genomic Research, Rockville, MD） 

肺などに感染してアスペルギルス症を引き起こし免疫機能が低下した患者に感染する真菌として

知 れている。麹菌と同時期にゲノム解析が行われ、その結果が同じ号の Nature 誌に掲載され

た A. fumigatus の感染性について、ゲノムレベルでの解析が行われた。 

 

As rgillus nidulans（James E. Galagan ら、Broad Institute of MIT and Harvard, Cambridge, MA） 

古典遺伝学を用いることが可能な、Aspergillus 属の代表的な研究用種。他の Aspergillus 属の種

を用いた研究にも利用される。麹菌と同時期にゲノム解析が行われ、その結果が同じ号の Nature

誌に掲載された。A. fumigatus および A. oryzae とのゲノム構造の比較解析が行われた。 

 
 
 
 
 

 
 

 

 

麹菌と同時期にゲノム解析が行われた Aspergillus 属 3 種のゲノム構造について、David Denning

（The University of Manchester, Manchester, UK）をコーディネーターとして連携した解析が進めら

れた。 

 

Aspergillus fumigatus（William Nier

ら

。

pe
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用

◆ゲノム

生物種の個体全体を生み出し維持するために必要な遺伝情報の 1 セット。細胞の核

に存

 
◆EST 解析 

Expressed Sequence Tag の略。すなわち、mRNA から作製した cDNA クローンの断片配列を解

析してその生物で実際に発現している遺伝子を解析することであり、麹菌では約 5,000 の EST

がデータベース化さ

 

◆セントロメア 

している領域であり、この部分に糸状の紡錘糸が結合して染色体の分離が行われる。 

ホールゲノムショットガン法 

DNA 切断酵素や物理的方法を用いて全ゲノム DNA を 1,000～2,000 塩基程度に短く断片化

、各々の DNA 断片の塩基配列を決定し、各断片の間の配列の重なりをコンピュータ上で

なぎ合わせていくことによって塩基配列を決定する方法。 

オプティカル・マッピング法 

ガラス上に伸長して固定した DNA を制限酵素で切断した後、蛍光顕微鏡下でそれぞれの

片の長さを測って制限酵素地図を作製する。これをゲノム塩基配列データからコンピュ

タによって作製した制限酵素地図と比較することで、塩基配列データの正しさを検証す

方法。 

 

 原核生物と呼ばれる大腸菌などのバクテリアと異なり、より高等な生物である酵母やカ

ビなどの菌類や動植物では DNA は細胞中の核内に核膜に包まれて存在する。そのように核

を持つ細胞から成り立つ生物を真核生物という。 

 

 

語の説明 

 
 ある

在する染色体（麹菌の場合には８本の染色体）上の DNA のもつ情報の総体である。 

 

れている。 

 真核生物細胞が細胞分裂するときに、染色体の娘細胞への正確な分配に重要な役割を果

た

 

◆

 

し

つ

 

◆

 

断

ー

る

◆真核生物 
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