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分担研究     （日本語）高度の情報と信頼性を具備したコムギ遺伝資源の整備（高度の利用に応え 

るコムギ遺伝資源の整備） 

分担課題名：  （英 語）Maintenance of wheat genetic resources with high information content  

and reliability (Maintenance of wheat genetic resources for advanced 

studies)  

    

補助事業分担者   （日本語）公立大学法人 横浜市立大学 木原生物学研究所・准教授・川浦 香奈子 
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II. 成果の概要（総括成果報告） 

和文 
高度の情報と信頼性を具備したコムギ遺伝資源の整備という目標の達成に向けて、（１）高い信頼性

を具備したコムギリソースの収集・保存・配布、（２）NBRP・コムギリソースのコアコレクション

選定と系統の高付加価値化、（３）プロジェクトの総合的推進の全般を中核機関として行った。ただ

し、DNA リソースの収集・保存・提供、種子リソースの一部の増殖、バックアップの保存は、分担

機関である公立大学法人 横浜市立大学が行った。 

 高い信頼性を具備したコムギリソースの収集・保存・配布：第 2 期までのナショナルバイオ

リソースプロジェクトで収集･保存してきたコムギの野生種・在来系統および実験系統・DNA
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リソースの保存と配布を継続した。既存の種子系統リソースを毎年 1000 系統更新した。種子リ

ソースは国内外の研究者に毎年予定の 1000 系統を上回る系統数を配布した。第３期 NBRP・コ

ムギで特に力を注いだ事業として種子リソースの一元管理化の作業を行い、在庫・出庫管理の

データベースにデータを格納した。第 2 期までは、NBRP・コムギの統一台帳が存在しなかった

が、一元管理化したことで、種子リソースの全体像を在庫種子数まで把握することが可能にな

った。この作業過程で、複数回の定期的更新で在庫種子数が多い系統、反対に増殖の困難さゆ

えに在庫種子数の少ない系統を検索することが可能になった。第４期からは、在庫数を反映し

た種子更新作業システムに移行する。一元化管理の過程で、全種子系統について配布用コレク

ションと保存用（バックアップ用）コレクションの２セットのコレクションの作成を完了した。

海外のジーンバンクから導入した系統について、NBRP 系統に組み込む作業を行った。異数体等

の DNA マーカーによる品質管理を開始した。標準品種である Chinese Spring の異数体は各染色

体に特異的な SSR マーカーでの選抜が有効であることを確認した。次世代シーケンサー技術を

つかったジェノタイピング法（RADseq 法）の異数体品質管理における有用性を検証中である。

コムギリソースの寄託を受けるための中核機関内の制度設計を完了した。 
 NBRP・コムギリソースのコアコレクション選定と系統の高付加価値化：NBRP・コムギ所蔵

のコムギの倍数体系列について、コアコレクションを作成した（6 倍体コムギ１コレクション、

4 倍体コムギ２コレクション、2 倍体コムギ２コレクション）。6 倍体コムギのコアコレクション

各系統と 4 倍体コムギ AABB 種コアコレクションの各系統はそれぞれ標準系統との間の F2集団

を作成した。コアコレクション系統について、表現型情報（アントシアンの有無、出穂日、開

花日、ワックスの多寡、穎毛、穂長、芒の有無）とジェノタイプ情報を付加した。 
 プロジェクトの総合的推進：京都大学大学院農学研究科応用生物科学専攻植物遺伝学分野内

に NBRP・コムギ事務局を設置・運営し、プロジェクトの総合的推進のための業務を行った。具

体的には、リソース配布業務、スタップの雇用関係事務、運営委員会開催事務、講習会の開催

業務、広報活動支援などを行った。 
 
英文 
For the third tem of National BioResource Project (NBRP)-Wheat, we set our goal to maintain 
and distribute wheat genetic resources with high information content and liability. To achieve 
this objective, we conducted (1) to collect, preserve, propagate and distribute highly reliable 
genetic resources; (2) to establish core-collections of wheat at three ploidy levels, each of the 
core-collections are genotyped and phenotyped; and (3) to organize the office of NBRP-Wheat to 
secure proper progress of the project overall. Stuffs at the Kihara Institute for Biological 
Research, Yokohama City University generously took the following parts of project, namely 
collection, preservation and distribution of DNA clones, propagation of part of seed resources, 
and secure backup of the seed resources.  

We continued distribution of highly reliable seed resources worldwide, which is a heritage of the 

NBRP-Wheat from the first term. As initially planned at the beginning of the third term, we could deliver 

more than 1000 strains to wheat researchers. Most of the recipients were researchers in universities and/or 

breeders. We have propagated seeds of at least 1000 strains per year for five years of the third term. As a result, 

we could renew about 42 percent of our stock seeds. 

We devoted significant amount of efforts to establish a unified database of our seed resources. Unitil 

the second term of NBRP-Wheat, we kept books of records at three laboratories involving the project 
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separately. This made us difficult, and sometimes confused, to understand the whole body of our seed 

resources. The records are stored now in a unified format in the database through manually checking the 

packages of seeds one by one. This was a tremendous work and I would like to express my deepest 

appreciation to the stuff members who established the system and went through this difficult task. Now we can 

seach for the accessions that are short in storage in the database. In the upcoming forth term we will utilize the 

system to minimize our effort to propagate the materials by focusing on the accessions that are not sufficient in 

stocks. The lucky byproduct of the unified storage system is that we could eventually establish a whole 

duplication of stocks because we took small amount of seed fro each accession for distribution. The mother 

stocks will be good backup stocks of our seed resources. 

We started to examine the aneuploid stocks by DNA markers. Form our trials, we reached to a 

conclusion that chromosome number counting in combination with DNA marker test is sufficiently substitute 

chromosome banding and/or FISH identification of chromosome constitution of aneuploids. This system will 

be applied in the forth term. We also tested the genotyping by sequencing (RADseq) in a next generation 

sequencer platform. However, it is still early to stably detect numerical changes in chromosome numbers in 

wheat whose genome size is huge. 

To acquire high information content to our seed resources, we selected core-collections for diploid, 

tetraplid and hexaploid wheat. Diploid wheat core-collections are consisted of two independent 

core-collections that represent Au and Am genome. Tetraploids are of AABB and AAGG species separately. 

Thus, the NBRP-Wheat core-collections consist of one hexa-, two tetra- and two di-ploid collections. The 

accessions in core-collections are genotyped by the genome-wide marker systems and phenotyped for some 

agronomic characters. The accessions in hexaploid and AABB core-collections are further crossed with 

standard cultivars to establish F2 segregation populations.  

The third term of NBRP-Wheat could not have been properly progressed if we have not had the 

NBRP-Wheat office in the Laboratory of Plant Genetics, Graduate School of Agriculture, Kyoto University. 

The office took care of paper works associated with the projects, prepared for the meeting of steering 

committee and other necessary works to ensure proper progress of the project.  
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