
 

 

 

 
マツタケのゲノムを完全解読 

～ 希少化するマツタケの保全に向けて ～ 
                             令和５年５月 8日 

かずさ DNA研究所と東京大学大学院農学生命科学研究科は、共同でマツタケの 
ゲノム＊1を解読しました。 

秋の高級食材として知られるマツタケは、近年、生息地の環境悪化などにより収穫量が減
少しています。マツタケは生きた樹木の根に共生するため、未だ人工栽培に至っておらず、
生息域外保全も難しい状況にあります。 

本研究では、最新のロングリード配列解
析装置＊2を使って、マツタケがもつ 13本
の染色体＊3の塩基配列（合計 1.6億塩基
対）と、ミトコンドリアの環状 DNA（7.6
万塩基対）を端から端までひとつづきで決
定することに初めて成功しました。 

そして、マツタケが 21,887個の遺伝子
をもつこと、ゲノムの 71.6%は転移因子な
どのリピート配列＊4が占めることを明らか
にしました。 

解読されたゲノム情報により、マツタケの生態が解明され保全につながることが期待
されます。さらなる遺伝子解析により、マツタケの大量生産や人工栽培への道が拓かれ
ることが望まれます。 

研究成果は国際学術雑誌 DNA Researchにおいて、４月２５日（火）にオンライン
公開されました。 
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1. 背景 

秋の高級食材として知られるマツタケは、近年、生息地の環境悪化などにより収穫
量が減少しています。2019年には、国際自然保護連合（IUCN）により絶滅危惧 II
類（危急種）に指定されました。マツタケは生きた樹木の根に共生するため、未だ人
工栽培に至っておらず、生息域外保全も難しい状況にあります。マツタケの生態を研
究し、保全に活用するためには、ゲノム情報が基盤になります。 

マツタケのゲノムは、データベース上に 4種類が登録されていますが、どれも不完
全で、多くの断片に分かれており、染色体が何本あるかも不明だったことから、研究
の現場ではその情報が充分に活かされていませんでした。 

マツタケのゲノム上には、MarY1と呼ばれる比較的大きい（～6,000塩基対）レ
トロトランスポゾン＊５が多数存在しており、従来法では DNA断片を染色体レベルに
つなげることが困難でした。 

最近になって、ロングリード配列解析装置などゲノム解析技術の精度が上がってき
たことから、今回新たにマツタケのゲノム解読に取り組むことにしました。 

 

 

2. 研究成果の概要 

 マツタケがもつ 13本の染色体のそれぞれの塩基配列（合計 1.6億塩基対）とミ
トコンドリアの環状 DNA（7.6万塩基対）を端から端までひとつづきで決定する
ことに成功しました。 

 マツタケは 21,887個の遺伝子を持つこと、ゲノムの 71.6%は転移因子などのリ
ピート配列が占めることがわかりました。 

 

3. 将来の波及効果 

 本解析で使用したロングリード技術は、マツタケ以外の多くのキノコ類（菌類）
においても染色体の塩基配列を端から端までひとつづきで決定するための新規ゲノ
ム解析技術となることが期待されます。 

 解読されたゲノム情報をもとにマツタケの生態が解明され、保全につなげること
が期待されます。 

 遺伝子の解析から、マツタケの大量生産や人工栽培につながる可能性がありま
す。 

 



 

 

予算等 

 本研究は JSPS科研費（JP16K20964、JP20H00429、22H05172、JP22H05181）
の助成を受けたものです。 

 

 

用語解説  

*1 ゲノム：生物をその生物たらしめるのに必須な最小限の染色体のひとまとまり、ま
たは DNA全体のこと。 

*2 ロングリード配列解析装置：DNA配列を一度に長く解析するための装置。次世代
型の配列解析装置では、約 200 塩基の配列を数百万サンプル同時に解読するのに対
し、ロングリード技術は、1 万塩基以上の長い配列を連続して読み取ることができる。
そのため、繰り返し配列が多い、似た配列があるなど、複雑なゲノム構造をもつ生物の
配列を解読するのに適している。 

*3 染色体：細く長い DNA を保護し、細胞増殖時には効率良く複製と分配を行うた
めの構造体のこと。ヒトでは、染色体は 1つの細胞に 23対 46本ある。すべてのゲノ
ムを解読することができれば、読み取り断片をつなぎ合わせてできる連続した配列（ス
キャフォールド）は染色体数と同じになる。  

*4 リピート配列（反復配列）：ゲノム上で特定の塩基配列が繰返し出現することをい
う。短いパターンが何度も繰り返されるものや、転移因子（トランスポゾン）など、
様々なタイプがある。 

*5 レトロトランスポゾン：「転移因子（トランスポゾン）」のうち、RNAに転写され
たのちに逆転写されてゲノム上の位置を転移することのできるものを指す。レトロトラ
ンスポゾンは元の遺伝子を残しながらコピーが他の場所に入り込むため、ゲノム中に蓄
積していく。 


