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１．研究課題 

『ヘソタケ科Pyrenopeziza属の標本とDNA配列を用いた種多様性の探索と、バーコード的手法の 

有用性の検討』 

 

２．共同研究者 

細矢 剛（国立科学博物館 植物研究部長） 

 

３．研究報告 

Ⅰ. 目的 

子嚢菌門ビョウタケ目ヘソタケ科（Dermateaceae sensu lato）の菌類は、温帯域を中心に世界的

に分布し、微小な子実体（子嚢盤）をつくる腐生菌として知られる。ヘソタケ科は無柄の子嚢盤

と、褐色で球形の細胞から成る托外皮層、そして無色で（多くは）単細胞の子嚢胞子が特徴であ

る。本菌群は、属あるいは種レベルで識別するための顕著な形質に乏しいにも関わらず（あるい

はそのために）、これまでに非常に多くの種が記載されてきた。 

近年、次世代シーケンサーを用いた研究により、健全な植物組織から本科菌類のDNAが高頻度

で検出され、腐生だけでなく生きた植物にも内生することが示唆された(Toju et al, 2013)。報告者

は、ホオノキの落葉に発生するヘソタケ科の一種、ホオノヘソタケ（Pyrenopeziza protrusa）を日

本新産として報告し(Itagaki et al., 2019)、本菌がホオノキの落葉だけでなく、葉や根などの健全

な組織にも生息することを示し、その「多能な」生態の一端を解明した(Itagaki & Hosoya, 2021)。

このように、ヘソタケ科は生態的に重要な菌群であるという認識が高まりつつある一方で、本科

の系統分類学的な整理はほとんど進んでいない。本邦において報告された本科菌類は、わずか数

種にとどまっているが、各地から採集されたヘソタケ科標本が国立科学博物館（以下、科博）に

所蔵されている。本科菌類の標本の多くは、その形態や基質に基づいて “Pyrenopeziza sp.”や”Mol

lisia sp.”などの属レベルの仮同定がされており、種名が付与されている標本は1割に満たない。本

科の菌類は培養が比較的容易なため、標本由来の菌株も保管されている。 

本科のように、形態だけでの種識別が難しい菌類においても有効的な同定手法として、核ITS領

域によるDNAバーコーディングが利用されつつある(Schoch et al., 2012)。種の識別領域としてのI

TS領域の有用性は、様々な分類群の菌類において報告されており、この遺伝子領域における98.5％

以上の相同性が種の範囲の指標の一つとして提唱されている(Nilsson et al., 2012)。 

そこで本研究では、科博に保管されているヘソタケ科の菌株に加え、新たな採集で得られたヘ

ソタケ科菌株からDNAを抽出し、ITS領域における相同性が98.5％以上の配列どうしをまとめ、こ

の分子系統学的なまとまりを“種の候補”として扱うことで、日本における本科菌類の種多様性の

把握を試みた。次に、それぞれの種の候補に共通する形態や宿主を探索し、既知種の配列や形態

と比較することで日本産ヘソタケ科菌類の同定と記載を試みるとともに、本科におけるバーコー

ド的手法の有用性を評価した。 

 

 





。（３）参照配列が未取得の既知種においても、文献

に記載された形態と、本研究により採集された子嚢盤の形態

とがおおむね一致する標本が見つかり、Tapesia 1種、Pyreno

peziza 2種の新産種が、Trichobeloniumからは2種の新種が明らかとなった。残りのクラスターは現

時点では該当する既知種の配列がないことから、配列未取得の既知種もしくは未記載種である可

能性が示された。以上から、ITS領域を用いたバーコード的手法は、本科菌類においても種多様性

の理解に有効であることが示された。 

 

III. 成果発表 

1) 日本菌学会第65回大会 

2021年8月23～29日 Zoomオンライン開催 

口頭発表『日本産Mollisia・Phialocephala類縁菌類の種多様性の探索』 

○板垣 ひより、細矢 剛 

 

2) GBIFワークショップ21世紀の生物多様性研究第16回「DNAで探る生物多様性」 

主催：国立科学博物館/東京大学大学院総合文化研究科 

後援：国立遺伝学研究所 

2021年12月18日 Zoomオンライン開催 

講演題目『Reverse taxonomyを活用した日本産Mollisioid菌類における多様性の探索』 

    

V. 今後の課題 

 本研究で明らかとなった日本新産種や新種の報告と記載を進めていく。また、本研究で得た標

本由来のITS配列・標本の写真・微小形態のスケッチ等は、報告者が所属する研究室が運営するデ

ータベースホームページMolliBase（http://mollibase.jboli.org/ja）にて公開する予定である。また、

菌類の環境DNAや、植物組織から分離された菌株、そして標本から得られたバーコード配列情報

を集積し、98.5％以上の相同性を示す配列を同種として扱い、SH（Species Hypothesis）番号によ

って管理・公開するデータベース、UNITE（https://unite.ut.ee/index.php）においても、本研究で得

られた情報を積極的に登録し共有していく。 

 

 




