
（様式 10）                                   

【16km0210022j0005】 

平成２９年５月２３日 

 

 

平成２８年度 医療研究開発推進事業費補助金 
成果報告書 

 

 

I. 基本情報 

事  業  名 ： （日本語）ナショナルバイオリソースプロジェクト 

      （英 語）National Bioresource Project 
 
補助事業課題名： （日本語）イネ属の多様性を生かすリソース基盤の構築 
      （英 語）Development of resources for research using genus Oryza 
 
補助事業担当者  （日本語）国立遺伝学研究所 系統生物研究センター 植物遺伝研究室 
所属 役職 氏名：      教授 佐藤 豊 
                 （英 語）National Institute of Genetics, Genetic Strains Research Center, 
                           Plant Genetics Laboratory 
                           Professor Yutaka Sato 
      

実 施 期 間： 平成２８年 ４月 １日 ～ 平成２９年 ３月 ３１日 

 

分担研究     （日本語）イネ属の多様性を生かすリソース基盤の構築（多様な高品質イネ実験系統

分担課題名：        の整備） 

      （英 語）Development of resources for research using genus Oryza（Development  
             of high quality and diversified experimental strains of rice） 

 

     

補助事業分担者   （日本語）国立大学法人九州大学大学院農学研究院遺伝子資源開発研究センター 
所属 役職 氏名：      教授 熊丸敏博 
         （英 語）Faculty of Agriculture, Kyushu University 
              Professor Toshihiro Kumamaru, 
 
分担研究     （日本語）イネ属の多様性を生かすリソース基盤の構築（イネ Nested Association 分

担課題名：                Mapping 集団の収集・保存・提供） 
                 （英 語）Development of resources for research using genus Oryza (Collection, 
                           preserve and distribution of rice nested association mapping  
                           populations) 
     
補助事業分担者   （日本語）国立大学法人名古屋大学大学院生命農学研究科 
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所属 役職 氏名：      准教授・土井 一行 
                 （英 語）Graduate School of Bioagricultural Sciences, Nagoya University 
              Associate Professor  Kazuyuki Doi 
 

 

II. 成果の概要（総括成果報告） 
 イネを対象とした研究分野は、基礎研究から育種を含めた応用研究まで多岐にわたる。イネリソースは、

幅広いユーザー層からの多様なニーズに加え、解析技術向上により求められる質や量も年々変化している。

例えば、一塩基多型（SNP）同定技術のハイスループット化に伴い、自然集団内のSNP変異を利用したア

ソシエーション解析(GWAS)がイネでも盛んに試みられている。また同法と従来の交配による手法を組み

合わせた新たなマッピング法も提唱されており、それに即したリソース収集が求められている。有用遺伝

子の同定から単離を促進するイネ実験系統の整備は未だ充分とは言えず、個々の研究室でそれらを体系的

に収集し整備することは困難である。したがって、NBRPで体系的に整備し、統括する必要性は非常に高

く、コミュニティからのこのような期待に応えることを目的として、本事業を推進した。 
 事業の運営にあたっては、運営委員会に外部有識者として日本のイネコミュニティを代表する研究者

を迎え入れて構成した。委員会での密接な情報交換や助言を得ることで、野生イネや突然変異体系統な

ど NBRP イネリソースの特徴を最大限に活かしつつ、コミュニティの要請に可能な限り応じた形での運

営が実現できた。イネリソースは、農水省研究機関との情報交換が必須となる。運営委員会には、同機

関に所属、あるいは最近まで所属していた複数の委員が含まれており、農水省の動向・方針を踏まえた

上で、取り扱いリソースの重複などを極力避けた形での効率的なプロジェクト推進を行なった。実施機

関からは、リソース栽培にかかる実験圃場や温室の使用を全面的にサポートして頂いた。また MTA の締

結などの知財関連の作業は、各機関の知財担当部署に全面的にサポート頂くとともに、生物多様性条約

への対応など、リソースの権利問題について有益な助言を得ることができた。 
 NBRP イネのリソースを利用した第３期期間中の成果論文は現時点で 66 報あり、うち IF3 以上の学術

誌に掲載されたのは 37 報であった。この中には、Nature、Nature Genetics、PNAS、Plant Cell、JCS、
PLoS Genetics などのハイインパクトな一般誌、専門誌への成果が含まれている。イネコミュニティメ

ンバーの研究に NBRP イネリソースが有効に生かされているといえる。 
 
以下に具体的な事業の成果概要を記載する。 
 
（１）突然変異系統：第３期で収集したMNU突然変異系統の収集を含むリソースの収集・保存・提供数

はほぼ目標通りに達成した。TILLINGオープンラボは多くのユーザーが利用した。これまでイネを扱っ

たことのない新規ユーザーの獲得にも貢献した。 
（２）栽培イネ派生実験系統：RILs、cCSSL、NAM系統は、遺伝子型情報の取得とともに、概ね当初の

目標通りの収集・保存・提供数を達成することができた。 
（３）野生イネ派生実験系統：wCSSL系統は、概ね当初の目標通りに収集・保存することができた。

MAALs系統はその性質上、保存過程で致死性を示す個体が多く、収集数は目標を大きく下回った。収集

できた系統は、分子マーカーを用いて添加染色体の評価を行い、公開に向けて準備を進めている。 
（４）野生イネゲノム解読の公開：「ゲノム情報整備」で野生イネ（AA〜FF）約200系統のゲノム配列

を解読した。ゲノム構成の複雑さから公開には当初予定以上に時間を要したがOryzabaseでの公開版デー

タベースが完成した。 
（５）新規ユーザー獲得に向けたイネ統合データベース Oryzabase の充実：近縁野生イネ O. rufipogon 
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など 463 系統のゲノム塩基配列および栽培イネ（O. sativa 日本晴）ゲノムに対する SNP 情報を

OryzaGenome（Oryzabase からアクセス可）で公開し、情報の高度化を含めたユーザーの利便性が向上

した。 
 
 The rice research covers varieties of research topics including basic sciences to breeding. 
The demands for rice resources, both in terms of quality and quantity, from researchers in this field 
increase every year, because the fields cover wide varieties of research topic and the rapid 
advancement of analytical methods. For example, in recent years, GWAS technique using SNPs 
found in natural rice populations has become popular in rice research due to ease in massive 
determination of SNPs by next generation sequencers. In addition, the new mapping technique using 
both GWAS and conventional outcrossing breeding is developed and our users are looking forward to 
applying this technique for their research. Thus, upgrading the contents of the resources to support 
finding and isolating useful genes is still underway. It is almost impossible to prepare all the genetic 
tools by researchers by themselves. Thus, it is important to line up useful genetic resources 
systematically by NBRP for researchers using rice as experimental system. 

For the operation of this project, we invited leading scientists in the field of rice research as 
external advisers and organized a committee with project members. In the committee meeting held 
once in every year, we obtained valuable advises from the committee members and had successfully 
operated the project so that the users got to use the NBRP rice resources beneficially. The NBRP rice 
project is one of the two major rice resource centers in Japan. We need to have communication with 
another center in Ministry of Agriculture, Forestry and Fisheries (MAFF). We have several 
committee members from MAFF and had exchanged information to avoid duplicated services to 
users. NBRP rice project was operated under three institutes (NIG, Kyushu University, Nagoya 
University). All three institutes fully supported the project in terms of facility usage such as 
experimental farm and greenhouses. In addition, intellectual property houses in these institute also 
supported the project. 
 During the third period of NBRP, 66scientific papers were published using NBRP rice 
resources. Among them, 37 papers were published in journals with more than IF 3.0. Those include 
Nature, Nature Genetics, PNAS, Plant Cell, JCS and PLoS Genetics. This manifests that NBRP rice 
resources are valuable and useful for the scientist in this field. 
 Following is a list of achievements in specific points during the third period of NBRP rice. 
1) Mutation lines: We achieved the goal, in terms of the number of collected, preserved and provided 

lines. TILLING open Lab is used frequently by many researchers. 
2) Experimental lines derived from land races: We collected, preserved and provided RILs, cCSSLs 

and NAMs. 
3) Experimental lines derived from wild species: We collected, preserved and provided wCSSLs. We 

faced several difficulties in maintaining MAAL, but, by appropriate quality control, those are 
now ready for distribution. 

4) Genome sequences of wild species: Genome sequences from more than 200 wild accessions are 
now ready for release from our database. 

5) Upgrading Oryzabase: We developed Oryzagenome viewer, which facilitates SNP finding among 
463 accessions of O. rufipogon. 
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ムみしま・かんなみ 毎週日曜日 12:00〜12:30）, 2015/2/8, 国内. 
5. カンボジア野生イネ探索 2, 野々村賢一, ラジオ『サイエンス NOW』（ボイス・キュー：エフエ
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 トリアシルグリセロールリパーゼ変異植物  

 優先権主張 特願 2014-058474 (平成 26 年 3 月 20 日出願)  

 特願 2015-52078 (平成 27 年 3 月 16 日出願) 

 特開 2015-192662 (平成 27年 11 月 5日) 
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