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II. 成果の概要（総括成果報告） 

代表機関岡山大学（課題管理者：岡山大学資源植物科学研究所 佐藤和広教授）のみの体制で、第３期

５ヵ年において以下の事業を実施した。 

・リソースの収集：寄託により各年度 100、100、100、109 および 99 系統、合計 508 系統を収集した。合

計数は当初目標の 500 系統を達成した。また、系統 DNA については保存系統からゲノム DNA274 サンプ

ルを寄託して収集した。 

・リソースの保存：オオムギ 17,508 系統（各年度寄託による系統数が増加）、DNA リソース 380,274 サン

プルを当初目標どおり保存した。また、系統種子の更新については、各年度 1,182、1,094、1,041、1,019

および 1,024 系統を栽培し、合計 5,360 系統の種子を収穫して脱粒後、品質調整して種子貯蔵庫に保存し

た。また、TILLING 用の系統種子および DNA（3,072 サンプル）を保存した。cDNA クローン（約 8 万）

および BAC クローン（約 30 万）は超低温フリーザーに複製と共に保存した。BAC クローンをスポット
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したフィルター（大 16 枚、小 96 枚）および BAC スーパープール DNA（796 種類）はそれぞれ冷蔵およ

び冷凍状態で保存した。期間中に、DNA 自動分離装置、超低温フリーザーおよびマイクロチップ電気泳

動装置を老朽化あるいはリソース保存の品質向上のため更新した。 

・リソースの提供：全ての提供事業に先立って、MTA を締結した。MTA の締結後、カード決済による課

金を実施した。系統種子は、植物防疫関連書類の申請、および検査手続きの後に送付した。オオムギ系統

については各年度 1,654、1,567、1,986、2,216、1,835 系統、DNA リソースは 10、17、2、1 および 274（系

統 DNA）サンプルを提供した。合計数は 9,562 であり、目標数（11,000）をやや下回った。 

・リソースのバックアップ：3 回にわたって合計 5,268 系統を世界種子貯蔵庫に預託した。農研機構遺伝

資源センターに 5,129 系統を預託した。また、他機関における DNA クローンのバックアップ（完全長

cDNA：5,009 クローン京都大学、BAC30 万クローンアリゾナ大学）を継続実施した。 

・運営委員会の開催：各年次運営委員会を２回開催し、事業結果の報告と計画、コミュニティとの調整な

どを行った。運営委員会の構成員は NBRP に係わるメンバーのほか、岡山大学のオオムギ関連研究室の

代表者、大学および農水省関連のオオムギ研究者、国公立のオオムギ育種事業の責任者、コムギ、イネお

よびアラビドプシスの研究者で構成した。 

・データベースの構築：データベースページデザインを更新し、オオムギゲノム情報へのアクセスを追加

した。NBRP オオムギホームページ（http://www.shigen.nig.ac.jp/barley/）は第 3 期において月平均約 1 万件

のアクセスがあった。系統情報には形質情報、穂および粒の画像情報、収集地のマップ情報、オオムギの

基礎的な実験プロトコルなどが掲載されており、東アジアを中心とする約 5,000 の系統リソースに 384 の

SNP によるゲノム多型情報を付加した。cDNA 配列情報はアノテーション情報を含めて検索可能となっ

ており、オオムギ約 3 千遺伝子の電子地図およびコムギとの比較地図情報を利用可能とした。 

・事業の総合的推進：関連する学会において展示を実施して、リソースの紹介に努めた。独自のシンポジ

ウムは開催していないが、岡山大学資源植物科学研究所が毎年開催している植物遺伝資源・ストレス科学

シンポジウムにおいて、オオムギの遺伝資源およびゲノム情報に関する講演をした。さらに、同研究所に

おいて共同利用・共同研究拠点が主催するオオムギリソースに関するワークショップを開催した。また、

コムギおよびオオムギのユーザーコミュニティが母体となるムギ類研究会を毎年開催して、NBRP に関

するセッションを企画し、リソースに関する情報の提供とユーザーの意見収集に努めた。ユーザーコミュ

ニティの連絡網として mugi-net メーリングリストを活用し、情報共有に努めた。 

 

 
The following project was implemented for the third phase (2012-2017) under the framework of Okayama University 

as a Representative Organization (PI: Professor Kazuhiro Sato, Institute of Plant Science and Resources). 

· Collection of resources: We have introduced 100, 100, 100, 109 and 99 strains, totaling 508 strains each year 

through deposit. The total number achieved 500 strains originally targeted. For DNA, 274 samples of genomic DNA 

were added from the preserved strain through deposit. 

· Resource conservation: 17,508 strains (increase in number due to each year’s deposit), and 380,274 DNA samples 

were conserved as intended. Regarding renewal of strain seeds, 1,182, 1,094, 1,041, 1,019, and 1,024 strains were 

cultivated in each year, harvesting 5,360 strains in total. They were threshed, quality controlled and stored in storage. 

We also stored strain seed and DNA (3,072 samples) for TILLING. The cDNA clones (ca. 80,000) and the BAC 

clones (ca. 300,000) were stored together with the replication in deep freezers. Filters (large 16, small 96) spotted 

with BAC clones and BAC super pool DNA (796) were stored in refrigerated and frozen conditions, respectively. 
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During the third term, a DNA automatic isolation system, a deep freezer and a microchip electrophoresis equipment 

were renewed due to aging or to improve the quality of preservation. 

· Resource distribution: We concluded MTA prior to all distributions. After the MTA was concluded, the fee was 

charged by credit card payment. Seed samples were sent after application for plant quarantine and inspection 

procedures. For the barley strain, we provided 1,654, 1,567, 1,986, 2,216, 1,835 strains for each year and 10, 17, 2, 

1 and 274 (strain genomic DNA) samples for DNA resources. The total number was 9,562, which was slightly lower 

than the target number (11,000). 

· Resource backup: A total of 5,268 strains were deposited in the Global Seed Vault, Spitsbergen Island by 3 times. 

5,129 strains were deposited in the Genetic Resource Center of National Agricultural Research Organization. In 

addition, DNA clone backup at other organizations (full-length cDNA: 5,009 clones Kyoto Univ., BAC 300,000 

clones Univ. of Arizona) was continued. 

· Hosting of Steering Committee: Each annual steering committee was held twice to report the project results, plan 

and coordinate the project with the research community. Members of the steering committee are representatives of 

barley related laboratory at Okayama University, barley researchers related to university and National Agricultural 

Research Organization, head of barley breeding programs, wheat, rice and Arabidopsis researchers. 

· Database construction: Updated the database page design and added access to barley genome information. The 

NBRP barley homepage (http://www.shigen.nig.ac.jp/barley/) had ca. 10,000 accesses per month in the NBRP third 

term. In the database information, trait information, image information of spikes and grains, mapping information of 

collection sites, basic experimental protocols of barley are available, and 384 SNP information on ca. 5,000 strains 

was added. The cDNA sequence information can be searched including annotation information, and an electronic 

map of about 3,000 genes of barley and comparative map information with wheat can be used. 

· Comprehensive promotion of projects: We conducted exhibitions at related academic conferences and tried to 

introduce NBRP barley resources. Although we do not organize an own symposium, we gave lectures on the genetic 

resources and genome information of barley at the plant genetic resources and stress science symposium held annually 

by Institute of Plant Science and Resources, Okayama University. Furthermore, a workshop on barley resources 

sponsored by the Joint Usage/Research Center is being held at the institute. In addition, we organized an annual 

research meeting on wheat and barley user communities to organize sessions related to NBRP, we worked on 

providing information on resources and gathering opinions from users. We tried to share information by utilizing 

mugi-net mailing list as a communication network of the user community. 
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