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	マツタケのゲノム解析をホールゲノムショットガン方式で完了



タカラバイオ株式会社（社長：加藤郁之進）のドラゴンジェノミクスセンターでは、独自のプロジェクトとして、京都産のマツタケ（Tricholoma matsutake）ゲノムの塩基配列を、ホールゲノムショットガン方式により解読することに成功しました。

今回、ゲノムサイズが3,000～4,000万塩基対と想定されるマツタケにおいて、トータルで約１億６千万塩基の配列の解読を行ったことから、ゲノム全体の少なくとも８０％程度をカバーするゲノムデータを取得したことになります。配列データをアセンブル処理して得られた数千のコンティグ配列に対して、約4,500個の既知遺伝子に新規遺伝子を合わせて約9,000個の遺伝子の部分配列が明らかとなりました。

一方、当社の独自技術で人工栽培に成功しているハタケシメジについて、その発現遺伝子の構造解析もマツタケと並行して進めており、2万クローンのEST解析から4,000種余りの遺伝子の部分配列を取得しています。またDNAマイクロビーズ法を適用することにより、キノコの発生段階や環境の変化に伴う遺伝子発現の変動についてもデータを集積しています。

マツタケやハタケシメジと同様に、担子菌に分類されているウシグソヒトヨタケ実験モデル菌株のゲノムの塩基配列は既に解読され、そのドラフト配列が公開されており、今回、当社がマツタケゲノムの配列を解読したことで、ウシグソヒトヨタケのゲノム配列との比較を行うこと（比較ゲノム）が可能になりました。

今後は人工栽培に成功している当社のハタケシメジの遺伝子発現の変動に関するデータを活用して、マツタケの人工栽培につながる鍵となる遺伝子の発見をめざして、さらなる研究に取り組んで行きます。
当資料取り扱い上の注意点
資料中の当社の現在の計画、見通し、戦略、確信などのうち、歴史的事実でないものは、将来の業績に関する見通しであり、これらは現時点において入手可能な情報から得られた当社経営陣の判断に基づくものですが、重大なリスクや不確実性を含んでいる情報から得られた多くの仮定および考えに基づきなされたものであります。実際の業績は、さまざまな要素によりこれら予測とは大きく異なる結果となり得ることをご承知おきください。実際の業績に影響を与える要素には、経済情勢、特に消費動向、為替レートの変動、法律・行政制度の変化、競合会社の価格・製品戦略による圧力、当社の既存製品および新製品の販売力の低下、生産中断、当社の知的所有権に対する侵害、急速な技術革新、重大な訴訟における不利な判決等がありますが、業績に影響を与える要素はこれらに限定されるものではありません。
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＜参考資料＞
【語句説明】
ゲノム

生命を維持するために必要な最小限の染色体群。

塩基配列

核酸（DNA、RNA）を構成しているヌクレオチドの結合の順を、ヌクレオチドの一部をなす有機塩基類の種類（アデニン：A、チミン：T、グアニン：G、シトシン：C）に注目して記述したもの。
ホールゲノムショットガン方式、アセンブル、コンティグ

ホールゲノムショットガン方式は、長いDNAの塩基配列を決定する方法で、すべてのDNAを適当な断片に切断し、各々のDNA断片の両端の塩基配列を読んで、わずかな配列の重なりをコンピューターでつなぎ合わせていきますが、それをアセンブル、つなぎ合わされた配列をコンティグと呼びます。短時間でのゲノム解読を可能にする方法です。 微生物などのゲノム塩基配列決定では主流の方法です。

EST(Expressed Sequence Tag)解析

ある生物で発現している遺伝子を網羅的に調べる手法で、その生物のいろいろな組織や生育段階から発現遺伝子のライブラリを作り、遺伝子の部分配列を解読して、その配列を目印(Tag)にして遺伝子の同定を行います。

マイクロビーズ
　直径５マイクロメートルの微小なビーズ。
マイクロビーズ法

2002年にノーベル化学賞を受賞したシドニー・ブレナー博士によって考案され、米国のLynx Therapeutics社によって実用化された方法です。当社は、この方法に関してアジアでの独占的な商業化権を有しています。マイクロビーズ法は、以下の互いに関連する3つの要素技術：メガクローン（Megaclone）、メガソート（Megasort）、および超並列的な遺伝子ビーズクローン解析法（MPSS）より構成されています。
メガクローン（Megaclone）
　マイクロビーズの表面に結合された捕獲用のオリゴヌクレオチドを利用して、細胞内で発現しているほぼすべての遺伝子断片を個々のビーズ表面に固定化する技術です。遺伝子の既知未知には関係なく網羅的に固定化することができ、細胞内での遺伝子発現をそのままビーズの形で再現することができます。
メガソート（Megasort）
由来の異なるmRNAから調製した発現量の異なる蛍光のついたcDNAプローブを、メガクローン技術で作製したcDNAビーズ上で競合ハイブリダイズさせ、フローサイトメーターを用いてそれらの遺伝子を網羅的に分取することができます。
超並列的な遺伝子ビーズクローン解析法（MPSS）
　メガクローン技術で作製したcDNAビーズを平面的に充填した超高密度ビーズアレイを作製し、約１００万個のビーズに捕獲された各cDNAの１７塩基の配列を一挙に決定することができる技術です。細胞内で発現しているほぼすべての遺伝子の種類と発現頻度情報を一挙に得ることができます。
比較ゲノム

膨大な情報量を持つゲノムの中から、どこが重要な機能に関係ある遺伝子部分なのかを把握した上で、それがどんな機能を持っているのかを知るためには、近縁な生物のゲノム情報を比較することが有力な手段となることがあります。例えばどんな遺伝子が働いて、ハタケシメジの生育が制御されているのか。その遺伝子はハタケシメジにもマツタケにもある遺伝子のはずです。そこでハタケシメジなど人工栽培が実現されている担子菌の遺伝子の類似遺伝子をマツタケから見つけ、それを解析することによって、マツタケの人工栽培に結び付けようとしています。
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