
麴菌ゲノムデータベース 

 

麴菌の全ゲノムシーケンスが 2005 年に終了しました。 

酒類総合研究所では、全世界的に麴菌の研究を推進するため

の知的基盤として、麴菌ゲノム情報データベースシステムを開発

し、外部へ公開しました。 

データベースの内容は、13,765 全 ORF ごとに塩基及びタンパ

ク質配列情報及び文献情報を閲覧可能な HTML ページを作成し、

機能ドメイン解析データなどを適切に配置するとともに、スーパー

コンティグごとの ORF 一覧、ORF 情報に対するキーワード検索シ

ステム、塩基及びアミノ酸配列に対するホモロジー（相同性）検索

システムを構築しました。 

今後、麴菌の研究が飛躍的に進めば、酒類業界にとっても高

付加価値商品の開発やより効率的な製麴方法などの有意義な成

果が出てくることが考えられます。 

 

【用語説明】 

○ORF（オープンリーディングフレーム） 

蛋白質に翻訳される DNA あるいは RNA の配列のこと。 

○コンティグ 

断片化された塩基配列をつなぎ合わせた仮想的な DNA 配列 

 - 4 -



ORF情報

機能motif
局在性予測

Homolog 
情報

EST情報

文献情報

麴菌ゲノムデータ

-
6

-

ベースの公開



麹菌のゲノム解析とその利用 

 

酒類総合研究所では、３独立行政法人、４大学及び８企業による

産学官連携型コンソーシアムを組んで、独立行政法人製品評価技

術基盤機構との間でゲノム解析プロジェクトを進め、麹菌の全 DNA

配列の９５％以上を決定しました。この解析対象の麹菌株は、アス

ペルギルス・オリゼ RIB40 です。 

解析を進めるなかで、研究所は遺伝子数約 13,000 個と推定され

る麹菌の遺伝子の内 3,000 個を乗せた「麹菌 cDNA マイクロアレイ」

を開発しました。これを用いて麹造りのような固体培養で発現してい

る遺伝子と液体培養で発現している遺伝子を比較することにより、

麹菌遺伝子の働きについての解析は一層進展すると期待されまし

た。 



麹菌のゲノム解析とその利用

～「国菌」麹菌の優れた能力と高い安全性を最大限に利用～

ゲノムサイズ：約37Mbp

 
、推定遺伝子数：約13,000個

ゲノム解析
プロジェクト

重要な
研究・産業基盤の確立

知的財産権をめぐる
海外との競争

ゲノム解読：既に、全ＤＮＡ配列の
９５％以上を世界に先駆け決定

発現遺伝子配列解析：約２２,０００
試料を解析

（うち半数以上を酒総研が実施）
麹菌（A. oryzae）

産学官連携型コンソーシアムによる研究体制

３独立行政法人、４大学、８企業

麹菌のDNAマイクロ
アレイを開発

多数の遺伝子の働く時

 期や条件について包括的

 に解析可能。

研究への応用例製品評価技術
基盤機構
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