
NBRP・コムギ 第 5期 第 2 回 運営委員会 
日時：2023 年 8 月 29日（火）13：00〜15：00 

場所：京都大学吉田キャンパス 農学・生命科学研究棟 農学専攻セミナー室（１）
及びオンライン回線 

出席予定者： 
（1）運営委員
松岡 由浩（委員長）、江花 薫子、川浦 香奈子、川本 祥子、小林 正智、
佐久間 俊、佐藤 和広、佐藤 豊、辻本 壽、土佐 幸雄、半田 裕一、森 直樹
（2）実施者
寺内 良平（課題管理者）、那須田 周平、吉田 健太郎、堺 俊之、太田 敦士、
新田 みゆき
（3）研究協力者
竹中 祥太朗
（4）その他
NBRP事務局 鈴木 智広
文部科学省 中川原 秀樹
文部科学省 坂本 真梨子
文部科学省 前田 絢香
文部科学省 古田 和輝
NBRPプログラムオフィサー／かずさ DNA 研究所 田畑 哲之
NBRP プログラムオフィサー／国立研究開発法人理化学研究所バイオリソース研究セ
ンター 小幡 裕一

議長：松岡 
書記：新田 
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報告等： 
（1） 第 5 期 NBPR・コムギ 組織確認（松岡） 資料 1 
（2） 2022-2023/2023-2024 年事業計画等の報告
・種子リソース増殖（太田、竹中） 資料 2-１ 
・種子リソース配布（寺内、新田） 資料２-２ 
・学会等での活動（寺内、新田） 資料２-３ 
・寄託の状況について（寺内） 資料２-４ 

（3） 2023 年度 NBRP ゲノム情報等整備プログラム採択について（寺内）
資料３ 

（4） 系統収集関連資料のアーカイブ化について（寺内、太田、川浦、松岡）
資料 4 

（5） 系統採集地の緯度経度情報整備について（寺内、太田） 資料 5
（6） 2022 年度コムギ小委員会（静岡）について（吉田） 資料 6 
（7） 2023年度 Triticum属野生種と Aegilops属の穂の外部形態と分類形質に

ついての講習会について（新田） 資料 7 
（8） KOMUGIウェブサイトの利用状況等について（川本） 資料 8 
（9） 2023 年度広報活動について（寺内）
（10）その他 

審議： 
（1） 2024 年の育種学会でのシンポジウム等の企画について（寺内）
（2） 次回小委員会の開催について（寺内）
（3） その他

その他： 

資料２-３ 
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NBRP「コムギ」運営委員会名簿（更新︓2023年7⽉）

◆ 運営委員
⽒名 所属

江花 薫⼦
農業・⾷品産業技術総合研究機構 基盤技術研究本部 遺伝資源研究セ
ンター ジーンバンク事業技術室

⼤⽥ 正次 元 福井県⽴⼤学 ⽣物資源学部（名誉教授）

バックアップ協⼒機関代表
アーカイブ化ワーキング⻑

川浦 ⾹奈⼦ 横浜市⽴⼤学 ⽊原⽣物学研究所

川本 祥⼦ 情報・システム研究機構 国⽴遺伝学研究所 情報研究系

⼩林 正智 理化学研究所 バイオリソース研究センター

佐久間 俊 ⿃取⼤学 農学部

佐藤 和広 岡⼭⼤学 資源植物科学研究所

佐藤 豊 情報・システム研究機構 国⽴遺伝学研究所 ゲノム・進化研究系

辻本 壽 ⿃取⼤学 乾燥地研究センター

⼟佐 幸雄 神⼾⼤学 ⼤学院農学研究科

半⽥ 裕⼀ 京都府⽴⼤学 ⼤学院⽣命環境科学研究科

委員⻑ 松岡 由浩 神⼾⼤学 ⼤学院農学研究科

森 直樹 神⼾⼤学 ⼤学院農学研究科

◆ 実施担当者
⽒名 所属

太⽥ 敦⼠ 京都⼤学 ⼤学院農学研究科

堺 俊之 京都⼤学 ⼤学院農学研究科

代表機関課題管理者 寺内 良平 京都⼤学 ⼤学院農学研究科

那須⽥ 周平 京都⼤学 ⼤学院農学研究科

新⽥ みゆき 京都⼤学 ⼤学院農学研究科

吉⽥ 健太郎 京都⼤学 ⼤学院農学研究科

◆ 研究協⼒者
⽒名 所属

⽵中 祥太朗 ⿓⾕⼤学 農学部

◆ NBRPコムギ事務局
⽒名 所属

池本 和代 京都⼤学⼤学院 農学研究科

新⽥ みゆき 京都⼤学⼤学院 農学研究科

https://nbrp.jp/committee/wheat/
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2023 年 8 月 29 日 

種子リソース増殖（第 5 期 2 年目） 

系統保存

1. 業務題目

種子リソースの収集・調査・保存（主として種子更新など）。

2. 業務担当

寺内良平、那須田周平、吉田健太郎、堺俊之、新田みゆき、太田敦士、技術補佐員数名

3. 2023 年度前半の報告

 2021-22 年 系統保存

収穫した 476 系統の種むき作業を実施した。現在、在庫管理システム登録と種子貯蔵庫

への入庫作業を進めている。

 2022-23 年 系統保存

計 491 系統を収穫した（表 1, 2）。

 2023-24 年 系統保存

種子在庫データベースの情報と発芽試験データを踏まえて、種子増殖・更新のために播

種する約 500 系統を選抜した（表 1, 2）。 

表 1  2022-23 年栽培系統と 2023-24 年播種予定系統の概略。詳細な内訳は表 2 に記載している。 

グループ † 
2022-23 年 2023-24 年 

播種 収穫 播種予定

KU 在来品種・野生種 genus Aegilops 107 97 114  
genus Triticum 217 167 35 

KT 在来品種・野生種 - 166 68 306 

実験系統 - 12 10 42 

RILWA 実験系統 - 13 4 

GHSL 実験系統 - 5 4 5

TACBOW 在来品種・野生種 - 3 0 

実験系統 - 77 75 

LPGKU 在来品種・野生種 - 1 0 

実験系統 - 3 3 

その他 在来品種・野生種 - 63 63 

合計 667 491 502 
† KOMUGI ホームページの NBRP group name の表記が野生種または栽培品種・品種であれば「在来品種・野生種」

に分類し、実験系統であれば「実験系統」とした。Triticum-Aegilops 以外の属は一律「その他」にした。「要整理

系統」は KOMUGI 未登録系統である。 
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4. 2023 年度後半の予定

 2021-22 年 系統保存

種むきをした 476 系統の在庫管理システム登録と種子貯蔵庫への入庫をおこなう。

 2022-23 年 系統保存

収穫した 491 系統の種むき作業を引き続きおこなう（表 1, 2）。

 2023-24 年 系統保存

選抜した約 500 系統の播種・栽培をおこなう（表 1, 2）。

表 2 2022-23 年栽培系統と 2023-24 年播種予定系統の種別内訳。 
2022-23 年 2023-24 年 

播種 収穫 播種予定 

KU 在来品種・野生種 genus Aegilops 
section Polyeides 

 Ae. umbellulata 1 1 3 
Ae. triaristata 
Ae. columnaris 5 3 
Ae. biuncialis 51 48 1 
Ae. variabilis/Ae. kotschyi 1 1 
Ae. triuncialis 

  section Cylindropyrum 
 Ae. caudata 10 6 20 

  section Comopyrum 
 Ae. comosa / Ae. heldreichii 6 6 

  section Sitopsis 
Ae. aucheri / speltoides 87 

  section Vertebrata 
 Ae. squarrosa 30 29 

  section Amblyopyrum 
 Ae. mutica 3 3 3 
genus Triticum 

Diploid species 
T. boeoticum 23 21 

  Tetraploid species 
T. araraticum 4 4 1 
T. durum 6 2 6 

Hexaploid species 
T. aestivum 184 140 26 
T. spelta 2 

KT 在来品種・野生種 - 166 68 306 
実験系統 - 12 10 42 

RILWA 実験系統 - 13 4
GHSL 実験系統 - 5 4  5
TACBOW 在来品種・野生種 - 3 0

実験系統 - 77 75
LPGKU 在来品種・野生種 - 1 0

実験系統 - 3 3
その他 在来品種・野生種 - 63 63

合計 667 491 502 
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2023 年 8 月 29 日 

種子リソース増殖 / 大規模 RIL 集団の育成 

四倍体コムギ大規模 RIL 集団 

四倍体コムギの多様性を広くカバーし、将来の基礎研究および育種素材としての利用価値のあ

る RIL 集団作りを目指す。 

準備チーム: 森・松岡（神大）、竹中（龍谷大）、寺内・吉田・新田・太田（京大） 

集団規模： 集団サイズ: 5-6 集団(計 3,000 系統) 

集団構成：

集団① T. durum × T. durum 

KU-127（中国） × 'Kronos' （USA） 

2022-23 年 世代更新（F3 546 系統 → F4 531 系統） 

2023-24 年 世代更新（F4 531 系統 → F5）  

集団② T. turgidum × T. abyssinicum 

KU-148 

KU-149 
× 

KU-185（エチオピア） 

KU-9541（エチオピア） 

2022-23 年 F1 栽培・収穫。現在種むき中 

2023-24 年 世代更新（F2 約 500 系統→ F3） 

集団③ T. pyramidale × T. durum ‘Langdon’  

KU-146 × LPGKU2272 'Langdon'

2022-23 年 世代更新（F2 500 系統 → F3 500 系統） 

2023-24 年 世代更新（F3 500 系統 → F4） 

集団④ T. dicoccum × T. polonicum 

KU-1056（スペイン） 

KU-114 
× 

KU-142（中国） 

KU-144（パキスタン） 

2022-23 年 F1 栽培・収穫。現在種むき中 

2023-24 年 世代更新（F2 約 500 系統→ F3）  

集団⑤ T. paleocolchicum × T. dicoccoides 

KU-156 

KU-190-2（ジョージア） 
× 

KU-8539（イラク） 

KU-8810（イラク） 

または、T. dicoccum × T. dicoccoides 

KU-493（インド） 

KU-495（インド） 
× KU-1974（トルコ） 

2022-23 年 F1 栽培・収穫。現在種むき中 

2023-24 年 世代更新（F2 約 500 系統→ F3） 

集団⑥ T. timopheevii × T. araraticum 

KU-107-1 

KU-107-4（ジョージア） 
× 

KU-15406（トルコ） 

KU-8496（イラク） 

2022-23 年 F1 栽培・収穫。現在種むき中 

2023-24 年 世代更新（F2 約 500 系統→ F3） 
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進捗 2022-23 年の栽培： 

・集団① KU-127 × Kronos 集団: F3 から F4 への世代更新をした

・集団③ KU-146 × LPGKU2272 集団: F2 から F3 への世代更新をした

・その他の集団については、各組み合わせの F1 世代 1-4 個体を栽培し、F2 世代の種子を得た

今後の予定 2022-23 年の栽培：

・集団① KU-127 × Kronos 集団: F4 から F5 への世代更新

・集団③ KU-146 × LPGKU2272 集団: F3 から F4 への世代更新

・その他の集団については、種むき結果を考慮して、RIL 集団化する交配組み合わせを決定する

・合計 3000 系統の内訳を決定する
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2023 年 8 月 29 日 

Aegilops tauschii 大規模 RIL 集団 

Aegilops tauschii で遺伝子単離を狙える大規模な RIL 集団作りを目指す。 

準備チーム: 松岡（神大）、西嶋（福井県大）、寺内・吉田・新田・太田（京大） 

集団規模： 集団サイズ: 2-3 集団(計 3,000 系統) 

集団構成：

集団① KU-2116 （最晩生） 

KU-2131 

KU-2132 （葯が最も長い） 

KU-2144 （耐塩性最も低い） 

KU-2149 

(L1, 西側系統) 

× KU-2025 

(L1, 東側系統) 

集団③ KU-2103 (L2) × KU-2025 (L1) 

集団③ KU-2832 (L3) × KU-2025 (L1) 

図 1 Aegilops tauschii の種内リネージ。Aegilops tauschii には種内に３つのリネージ（TauL1, L2, L3）がある。

TauL1 は、Ae. tauschii で最もメジャーなリネージで、東西に広く分布する。 

2021-22 年の栽培： 

・各組み合わせの F1 世代 1-4 個体を育てて、F2 世代の種子を得た。

・集団①については、十分な数（1000 粒以上）の F2 世代の種子を得られる見込みである。

・集団②と集団③は、種子稔性が低く、十分な数の F2 世代の種子を得ることができなかった。こ

れらの大規模 RIL 集団化は断念する予定である。

・集団① について、RIL 集団化する交配組み合わせを検討した。KU-2116 は、KU-2025 に比べ

て開花が遅く、耐塩性や第一葉長についても違いがみられる。これら形質は、Ae. tauschii の東

アジア分布への分布拡大に関わる可能性があり、その遺伝子単離を目指せる。そのため、KU-

2116 x KU-2025 の集団を今後育成していく予定である。

今後の予定：

・集団① KU-2116 x KU-2025 の F2 世代（約 3000 個体）の栽培をおこなう。
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令和5年度　実績報告
種子リソース配布 2023年8月29日

担当：　寺内　良平

窓口担当：　新田　みゆき
（１）前年度以前受注、当年度配布分（自家使用含む）

件数 系統数 件数 系統数

国内 3 283 2 261

（うち自家使用分） (2) (263) (2) (261)

国外 0 0 0 0

合計 3 283 2 261

受注データには、配布不可と未発送の数字を含む。

（２）当年度受注・当年度配布分（自家使用含む）

件数 系統数 件数 系統数

国内 4 43 0 0

（うち自家使用分） (0) (0) (0) (0)

国外 1 55 0 0

合計 5 98 0 0

受注データには、配布不可と未発送の数字を含む。

＜参考＞

前年度受注・前年度配布分（自家使用含む）

件数 系統数 件数 系統数

国内 40 3676 37 3318

（うち自家使用分） (25) (2927) (23) (2648)

国外 4 41 4 41

合計 44 3717 41 3359

受注データには、配布不可と未発送の数字を含む。

受  注 発送済み

受  注 発送済み

受  注 発送済み

集計
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前回までは種子の以前のストックセンターである京大北白川、京大物集女、横浜市立大の別に

分けて集計していたが第3期で一元化し意味のない区分の集計であったため今回から区分を排

した。

（１）で発送できていない国内の1件は、リクエスト元の事務手続きが遅延していたため。

（２）で発送できていないのは新しい受注で手続きが進んでいないため。

前年度は国内で耐病性遺伝子のスクリーニングを行う大型のプロジェクトが進行したため配布

の件数と系統数が伸びた。また、第4期に作成した大規模分離集団（NAM）に1件のリクエストが

あり1060系統を配布した。

コムギはこれから栽培シーズンを迎えるため秋にかけて多くのリクエストが期待される。
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集計日：2023/8/25

国内 国外 国内 国外 国内 国外 国内 国外 国内 国外 国内 国外 国内 国外 国内 国外 国内 国外 国内 国外

提供数（配布系統数；系統） 目標
実績

実績（内訳） 684 50 367 43 1471 101 4781 5 3346 2378 3331 48 261 0
利用者数（重複無し；名） 目標

実績
実績（内訳） 学術機関（研究目的） 17 3 11 5 24 6 15 4 19 8 15 6 1 0

学術機関（教育･展示目的） 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0
非学術機関･企業等 2 0 2 0 2 2 2 0 0 0 1 0 0 0
小計 19 3 13 5 26 8 17 4 20 8 16 6 0 0

22 1

第４期NBRP 第５期NBRP

35 35 35 3533
34

34
21

35
28

11251100

35

1250 1250 1250 1250
261

31
22

32
18

3379
1250120011751150

Ｒ８年度Ｈ２９年度 Ｈ３０年度
Ｈ３１/Ｒ１年

度
Ｒ２年度 Ｒ３年度 Ｒ４年度 Ｒ５年度 Ｒ６年度 Ｒ７年度

734 410 1572 4786 5724
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令和 5 年 8 ⽉ 29 ⽇
第 5 期 NBRP・コムギ 令和 5 年度前半 事業報告 
学会等での活動 

責任者 寺内 良平
1. 前年度後半から今年度前半までの報告

(1) 広報活動
① ⽇本バイオインフォマティクス学会（IIBMP2022）での NBRP 展⽰

（2022/9/13〜15、⼤阪）
② ⽇本植物学会 第 86 回⼤会での NBRP 展⽰（2022/9/17〜19、京都）
③ ⽇本育種学会 第 142 回講演会での成果発表および情報収集（2022/9/23〜25、

帯広）
④ BioJapan 2022 での NBRP 展⽰（2022/10/12〜14、横浜）
⑤ 第 45 回 ⽇本分⼦⽣物学会年会での NBRP 展⽰（2022/11/30〜12/2、千葉）
⑥ 第 17 回 ムギ類研究会での事業紹介と情報収集（2022/12/16〜17、つくば）
⑦ 第 64 回 ⽇本植物⽣理学会での NBRP 展⽰（2023/3/15〜17、仙台）
⑧ ⽇本育種学会 第 143 回講演会での成果発表および情報収集（2023/3/17〜18、

静岡）
⑨ コムギ⼩委員会でのユーザーへの事業説明と要望収集（2023/3/19、静岡）
⑩ 国際植物の⽇（Fascination Of Plants Day、2023/5/18）の NBRP 広報室動画発

信⽤画像の協⼒
(https://twitter.com/nbrp_info/status/1659106295558057984?s=20)

⑪ 第 33 回 国際シロイヌナズナ研究会議（ICAR2023） 出展ブースへの資料提供
（2023/6/5〜9、千葉）

(2) 渉外活動
① ⽣物遺伝資源委員会委員（寺内）
② WI (Wheat Initiative) の専⾨家作業部会のメンバー（那須⽥）
③ Wheat 10+ Genome Project のメンバー（那須⽥）
④ NBRP・イネと NBRP・オオムギの運営委員（寺内）

2. 今年度後半の予定
(1) 広報活動

① ⽇本育種学会 第 144 回講演会での成果発表および情報収集（2023/9/16〜
17、神⼾）

② Triticum 属野⽣種と Aegilops 属の穂の外部形態と分類形質についての講習会
2023 の開催（2023/9/20〜21、京都）

③ BioJapan 2023 での NBRP 展⽰（2023/10/11〜13、横浜）
④ 京都⼤学農学部創⽴ 100 周年記念事業の⼀環としてのシンポジウム「コムギ研

究の新展開：100 年の研究史を反映した⽣物遺伝資源とゲノミクス、そして未
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来へ」および関連展⽰「学術探検と遺伝資源 ̶NBRP コムギリソースと⽥中正
武アーカイブズ̶」の開催による NBRP の周知活動（シンポ 2023/10/13、展
⽰ 2023/10/12-14、京都）

⑤ 第 46 回 ⽇本分⼦⽣物学会年会での NBRP 展⽰（2023/12/6〜8、神⼾）
⑥ 第 18 回 ムギ類研究会での事業紹介と情報収集（2023/12、滋賀）
⑦ 第 52 回 ⽇本免疫学会学術集会での NBRP 展⽰（2024/1/17〜19、千葉）
⑧ 令和 6 年度 ⽇本植物病理学会⼤会での NBRP 展⽰（2024/3/13〜15、仙台）
⑨ ⽇本育種学会 第 145 回講演会での成果発表および情報収集（2024/3/16〜

17、東京）
⑩ 第 65 回 ⽇本植物⽣理学会年会での NBRP 展⽰（2024/3/17〜19、神⼾）
⑪ コムギ⼩委員会でのユーザーへの事業説明と要望収集（2024/3）コムギの染⾊

体観察法講習会（時期未定）

(2) 渉外活動
① ⽣物遺伝資源委員会委員（寺内）
② WI の専⾨家作業部会のメンバー（那須⽥）
③ Wheat 10+ Genome Project のメンバー（那須⽥）
④ NBRP・イネと NBRP・オオムギの運営委員（寺内）

13

資料2-3



令和 5 年 8 ⽉ 29 ⽇
第 5 期 NBRP・コムギ 令和 5 年度前半 事業報告 
寄託の状況について 

責任者 寺内 良平
1. 寄託の流れ

① 寄託者が寄託システムを通じてアップロード

② NBRP コムギに⾃動通知メール（次ページ参照）
③ 寄託受け⼊れの審査に⼊る旨を事務局が寄託者に通知
④ 那須⽥⽒が窓⼝となり関係者とともに審査して受け⼊れ可否を決定
⑤ 受⼊れ可の場合、事務局が寄託者に材料移転契約書（「⽣物遺伝資源寄託同意書」）

の PDF を送り、2 部作成して材料とともに事務局へ送るよう連絡。受⼊れ不可
の場合は審査結果のみを連絡

⑥ 事務局が研究推進掛に 材料移転契約書の決済を依頼する
⑦ 材料受領後に事務局から寄託者へ契約書 1 部を送付

2. 寄託システムの整備状況
国内からの寄託は運⽤できている。
海外からの寄託の整備を知財とともに進めている。

3. 寄託の受け⼊れ状況

図 KOMUGI トップページの⼀部
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表. 寄託の実績 

第 4 期 第 5 期 

R1 R2 R3 R4 R5（予定） 要検討 

国内 国外 国内 国外 国内 国外 国内 国外 国内 国外 

収集数（寄託系統数） ⽬標 -* 100** 100 100 100 - 

実績 1 0 1 167*** 2 331 

実績（内訳） 1 0 0 0 1 0 167 0 2 0 - 

寄託者数（重複無し） ⽬標 - - - 1 1 - 

実績 1 0 1 2 2 2

実績（内訳） 1 0 0 0 1 0 2 0 2 0 - 

寄託件数 ⽬標 - - - - - - 

実績 1 0 1 8 2 12

実績（内訳） 1 0 0 0 1 0 8 0 2 0 - 

*R1 は収集数を更新数と間違えて計上し報告していた（⽬標 500、実績 561）。

**R2 は収集数を更新数と間違えて計上し報告していた（⽬標 100、実績 227）。

***実績報告では 219 としたが、すでに保存している系統と重複があったため修正した。

15

資料2-4



2023 年 8 月 29 日 

系統採集地の緯度経度情報整備

＜現状＞

 KOMUGI ポータルにある採集地点地図（2010 年頃に作成; 図 1）。遺伝研・前任

者の山崎先生らにより、パスポートデータをもとにマッピングされたもの（Google マップの

API のようなものを使用）。

 現在の採集地点地図は、NBRP コムギ側で十分に検証できておらず、不正確なマッピ

ングデータが含まれている。

 実際には、ユーザーが自身でマッピングしたデータを論文や発表で使っている。

 NBRP コムギ検証済みのデータセットの整備をユーザーから要望されている。

(http://shigen.nig.ac.jp/wheat/collectionMap/map.html) 

図 1 NBRP KOMUGI ポータルサイトにある採集地点地図 

＜2023 年度前半＞ 

 松岡（神戸大）、新田・太田（京都大）で、情報整備の進め方についての打ち合わせを

おこなった（2023/07/12）。

全体的な方針

 既存の地点情報（KOMUGI ポータルの採集地点マップのデータや研究者

が研究過程でプロットしたデータ）を NBRP コムギで検証していく。

 検証作業は、Google マップに地点情報を落として評価する。

 当面は、検証作業と地点情報の整備のみを進める。地図への表示・公開方

法については別途検討する。
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 地点情報の管理は、地図アプリを使わずに、使い慣れているエクセルで管

理する。データファイル管理は京大栽培植物起原学（物集女）でおこなう。

 古いデータの情報を残しながら作業する。データ更新内容は、データ行をひ

とつ追加する形で記録する（表 1）。

 検証作業をおこなう人員の確保する

表 1 地点情報管理テーブルのイメージ。シリアルナンバー（S/N）が 1 は古いデ

ータで、2 は検証済みデータ。 

S/N 系統 種名 採集番号 採集地点 緯度 経度 取得者 検証 

1 A1 T. aestivum ... ... 37.15 38.79 aaa 

2 A1 T. aestivum ... ... 37.05 38.79 bbb True 

＜2023 年度後半＞ 

 管理テーブルと情報提供シートのフォーマットを準備し、検証作業を開始する

 検証作業者の雇用を進める
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コムギ小委員会
令和 5 年 3月 19日 9:30-11:30 

静岡労政会館 第 1 会議室 

1. 参加者（14名）
【現地】
太田、川浦、川本、那須田、新田、半田、村井、吉田

【zoom】 
田中、爲重、辻本、松岡、妻鹿、森 

2. 議題

１．NBRP・コムギ 事業全体の概要 資料 p. 1：吉田

２．遺伝資源の付加価値向上

（１）緯度経度情報の付加 資料 p. 4：太田
（２）探検資料のアーカイブ化 資料 p. 5：太田

３．分離集団の作出 

（１）六倍体について 資料 p. 6：那須田
（２）四倍体について 資料 p. 9：太田
（３）タルホコムギ 資料 p. 10：太田

４．ゲノム解析の現状（NBRP以外の動向も含む） 資料：那須田 

５．ポータルサイト KOMUGI について 資料：川本 

６．その他 
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2023 年 3 月 19 日 
種子リソースの緯度経度情報の整備

＜現状＞

・KOMUGI ポータルに 2010 年頃に作成された採集地点地図がある。

- 遺伝研・前任者の山崎先生らにより、住所・施設名・距離情報をもとにマッピングさ

れたデータ（Google マップの API のようなものを使用）。

- NBRP コムギ側で十分に検証できていない。

(http://shigen.nig.ac.jp/wheat/collectionMap/map.html) 
・実際には、ユーザーが自身でマッピングしたデータを論文や発表で使っている。

・NBRP コムギ検証済みのデータセットが求められている。

＜位置情報の検証作業＞

学術探検地図・報告書等をもとに情報の検証作業をおこなう。

2023 年度前半 予備的に作業をおこない、作業手順を確認・整備する 
2023 年度後半 本格的に作業を開始する 
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Nested association mapping (NAM) 集団の作成（第 4期課題） 
コムギ小委員会 令和 5年 3月 19 日

京都大学大学院農学研究科 那須田 周平

 2018 年にパンコムギ品種 Chinese Spring (以下、CS)の参照ゲノム配列が決定されたこと
により、コムギ科学は新しい時代を迎えた。CSに続き，国際コムギ 10+ゲノムプロジェク
トの中で日本の農林 61 号 (以下、N61)が解読され、ゲノム配列がトロント合意のもとで公
開された。

NBRP第 3 期で作成した六倍体コムギのコアコレクション(Takenaka et al., 2018)から、
N61 を固定の花粉親とし、東アジア(日本～中国～ヒマラヤ地域)由来の 25系統を母親系統
として第４期で東アジアに特化した NAM 集団を作成した。 
第５期１年目である令和４年度にはこれらの系統を NBRP コムギポータルサイトから公

開する。 

1. 事業担当者
新田みゆき(研究員)、竹中祥太朗(研究協力者)、那須田周平(責任者)

NAM ワーキンググループ 
竹中祥太朗(代表、龍谷大学)、太田敦士(京都大学)、寺内良平(京都大学)、那須田周平(京
都大学)、新田みゆき(京都大学)、松岡由浩(神戸大学)、松中仁(農研機構・北農研)、吉田
健太郎(京都大学) 

2. 事業報告

世代促進の状況 
第 4期 5 年目の令和 2 年から 3 年の最終シーズンには F8まで進めた。4,932 系統の F7を

1,060 系統の P 群と 3,872 系統の G 群に分割し、F8世代への世代促進の栽培で P 群を対象
に基本農業形質データを取得した。F8は P 群 1,060 系統、G 群 3,832 系統、合計 4,892 系
統となった。 

ジェノタイピング 
P 群については清水健太郎氏（チューリッヒ大学）と共同してGRAS-Di を用いたジェノ

タイピングを進めており、基本農業形質ほか表現型データを用いて GWAS 解析中である。
ジェノタイピング情報と解析結果は準備が整い次第、速やかに公表する予定である。
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系統の公開 
F8種子を基本的に配布対象とする。ユーザーの個別の要望に応じて令和 3年度末から配

布を開始しており、今年度中には全 4,892 系統を NBRP コムギポータルサイト上で公開す
る予定である。ジェノタイピングを行った P 群のうち 530 系統については DNA 抽出を行
った個体の直接の子孫の F10を令和 5年に採種予定であり、希望に応じて配布する。  
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表. 利⽤可能なNAMの内訳（RILs）
RILs P G Total

#01 (N10) 100 22 122

#02 (CN4) 100 128 228

#03 (FKK) 50 119 169

#04 (PK1) 100 98 198

#05 (PK2) 0 211 211

#06 (NP1) 100 167 267

#07 (NP2) 50 37 87

#08 (NP3) 0 239 239

#09 (BT1) 100 157 257

#10 (CN2) 0 202 202

#11 (CN1) 50 150 200

#12 (CN6) 0 211 211

#13 (CN7) 0 188 188

#14 (CN3) 0 258 258

#15 (CN5) 160 16 176

#16 (K107) 0 216 216

#17 (ZNK) 50 205 255

#18 (NBB) 100 112 212

#19 (MNM) 0 225 225

#20 (CGW) 0 215 215

#21 (CKG) 0 245 245

#22 (SRG) 50 179 229

#23 (SNY) 50 84 134

#24 (AKD) 0 148 148

Total 1060 3832 4892

Pは表現型データを取得しGRAS-Diを用いたジェノタイピングを行った。
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2023 年 3 月 19 日 
四倍体コムギ大規模 RIL 集団 

四倍体コムギの多様性を広くカバーし、将来の基礎研究および育種素材としての利用価

値のある RIL 集団作りを目指す。 
準備チーム（敬称略）

 森・松岡（神大）、竹中（龍谷大）、寺内・那須田・吉田・新田・太田（京大）

集団規模：

集団サイズ: 5-6 集団(計 3,000 系統) 

集団構成 育成状況

集団① T. durum × T. durum 

KU-127（中国） × 
'Kronos' （USA） 
KU-3679（シリア） 

F3 546 系統を栽培中 
F1を栽培中 

集団② T. turgidum × T. abyssinicum 
KU-148 
KU-149 

× 
KU-185（エチオピア） 
KU-9541（エチオピア） 

F1を栽培中 

集団③ T. pyramidale ×T. durum ‘Langdon’ 
KU-146 
KU-9882（エチオピア） 

× LPGKU2272 'Langdon' 
F2 約 600 系統を栽培中 
F1を栽培中 

集団④ T. dicoccum × T. polonicum 
KU-1056（スペイン） 
KU-114 

× 
KU-142（中国） 
KU-144（パキスタン） 

F1を栽培中 

集団⑤ T. paleocolchicum ×T. dicoccoides 
KU-156 
KU-190-2（ジョージア） 

× 
KU-8539（イラク） 
KU-8810（イラク） 

F1を栽培中 

または、T. dicoccum ×T. dicoccoides 
KU-493（インド） 
KU-495（インド） 

× KU-1974（トルコ） F1を栽培中 

集団⑥ T. timopheevii ×T. araraticum 
KU-107-1 
KU-107-4（ジョージア） 

× 
KU-15406（トルコ） 
KU-8496（イラク） 

F1を栽培中 
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2023 年 3 月 19 日 
Aegilops tauschii 大規模 RIL 集団 

Aegilops tauschii で遺伝子単離を狙える大規模な RIL 集団作りを目指す。 
準備チーム（敬称略）

 松岡（神大）、西嶋（福井県大）、寺内・吉田・新田・太田（京大）

集団：

集団サイズ: 2-3 集団(計 3,000 系統) 

集団構成 育成状況

集団① TauL1 東西系統間の交配 
TauL1 西側系統 TauL1 東側系統 
KU-2116 （最晩生） 
KU-2131 
KU-2132 （葯が長い） x KU-2025 F1を栽培中 
KU-2144 （耐塩性低い） 
KU-2149 

集団② TauL2 x TauL1 交配 
KU-2103 (TauL2) x KU-2025 (TauL1) F1を栽培中 

集団③ TauL3 x TauL1 交配 
KU-2832 (TauL3) x KU-2025 (TauL1) F1を栽培中 

(Matsuoka et al., 2015) 
図 1 Aegilops tauschii の種内集団構造。種内には 3 つのリネージがある。TauL1 は東
西に広域に分布している。TauL2 はトランスコーカサスや中東のカスピ海周辺に分布してい
る。TauL3 はジョージア周辺に局所分布している。 

図 2 Aegilops tauschii 大規模 RIL 集団の交配親系統の採集地点。黒色: TauL1 東
地域系統、青色: TauL1 西地域系統、オレンジ色: TauL2、緑色: TauL3。 
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令和 5 年 8 ⽉ 29 ⽇
2023 年度 Triticum 属野⽣種と Aegilops 属の穂の外部形態と分類形質についての講習会  

企画 新⽥ みゆき

穂の外部形態は、分類だけでなく形態形成や⽣殖の解析の基礎となる重要な表現型でも
ある。主に⼤学院⽣を対象とし、植物としてのコムギに関⼼を持つ契機となるよう、2015
年から継続的に開催してきた講習会で、今回は 4 年ぶりの開催となる。

⻑年、海外でコムギ野⽣種の探索に携わってこられた⼤⽥正次先⽣（福井県⽴⼤学名誉
教授）に講師をお願いしている。

両属を網羅する 60 余りの実際の植物サンプルを使っての 2 ⽇間のコースを予定してい
る。現地での探索収集の様⼦もスライドで紹介する。

⽇時：
9 ⽉ 20 ⽇（⽔） 午後 1 時から 17 時まで
9 ⽉ 21 ⽇（⽊） 午前 10 時から 17 時まで

場所：
京都⼤学北部キャンパス 旧演習林事務室 ラウンジ

講師：
福井県⽴⼤学名誉教授 ⼤⽥正次 先⽣

参加者 19 名（予定） 
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NNBRPゲノム情報等整備事業ヒアリング
2023年6月6日
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Triticum urartu
AA

(2n=2x=14)

Aegilops speltoides
BB

(2n=2x=14)

T. dicoccoides
AABB

(2n=4x=28)

s

T. dicoccum
AABB

(2n=4x=28))
T. durum

AABB
(2n=4x=28)

Ae. tauschii
DD

(2n=2x=14)

T. aestivum
AABBDD

(2n=6x=42)
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Diploid Tetraploid HexaploidTTTeeetttrrraaappppllloooiiiddd HHeexxaappllooiiddDDiippllooiidd

T. urartu
PI428198 (Ling et al., 2018) 

Ae. tauschii
AL8/78 (Luo et al., 2017)

Wild emmer wheat
Zavitan (Avni et al, 2017)

Durum wheat
‘Svevo’ (Maccaferri et al., 2019)

Hexaploidd

Bread wheat ( 18 )
‘Chinese Spring’ (IWGSC, 2018)
‘Norin 61’ 13

(Walkowiak et al., 2020)
‘Fielder’ (Sato et al., 2021)
‘Kariega’ (Athiyannan et al., 2021)
‘Ranan’ (Aury et al., 2022)

Spelta wheat
PI190962 (Walkowiak et al., 2020)

d

GigaScience, 2022, 11, 1–18

DOI: 10.1093/gigascience/giac034

RESEARCH

Long-read and chromosome-scale assembly of the
hexaploid wheat genome achieves high resolution for
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Abstract

Background: The sequencing of thewheat (Triticum aestivum) genome has been amethodological challenge formany years owing to its
large size (15.5 Gb), repeat content, and hexaploidy.Many initiatives aiming at obtaining a reference genome of cultivar Chinese Spring
have been launched in the past years and it was achieved in 2018 as the result of a huge effort to combine short-read sequencing
with many other resources. Reference-quality genome assemblies were then produced for other accessions, but the rapid evolution
of sequencing technologies offers opportunities to reach high-quality standards at lower cost.

Results: Here, we report on an optimized procedure based on long reads produced on the Oxford Nanopore Technology PromethION
device to assemble the genome of the French bread wheat cultivar Renan.

Conclusions: We provide the most contiguous chromosome-scale assembly of a bread wheat genome to date. Coupled with an an-
notation based on RNA-sequencing data, this resource will be valuable for the crop community and will facilitate the rapid selection
of agronomically important traits. We also provide a framework to generate high-quality assemblies of complex genomes using ONT.

Keywords:wheat,hexaploid genome, long-reads,nanopore sequencing, genome assembly,haplotype characterization, introgressions

Introduction
Bread wheat (Triticum aestivum) is among the most important ce-
real crops, and a better knowledge in the area of wheat genomics
is needed to face the main challenge of ensuring food security
to a growing population in the context of climate change. Im-
proving productivity requires both that local producers adapt
their practices to increase their climate resilience and a bet-
ter understanding of the wheat production systems. In this con-
text, a better knowledge of the wheat genome and its gene
content, but also the sequencing of numerous accessions, are
essential.

However, the genome of bread wheat is particularly character-
ized by its complexity. Indeed this hexaploid genome is the re-
sult of 2 interspecific hybridization events. The earliest cultivated
wheat was diploid, but humans have intensified the cultivation
of polyploid species. Recent studies show that these polyploid
species appear to be advantaged by their genomic plasticity [1].
Indeed, modifications of the gene space and related elements are
buffered by the polyploid nature of wheat and open a wider field

to selection. Bread wheat is composed of 3 subgenomes A, B, and
D derived from 3 ancestral diploid species that diverged between
2.5 and 6 million years ago [2].

The wheat genome is one of the largest among sequenced
plant genomes (15.5 Gb),mainly composed of repetitive sequences
(>85%), and contains many homoeologous regions between the 3
genomes (A, B, and D). Repetitive sequences and polyploidy pose
serious challenges in the generation of genome assemblies. The
adventure of sequencing the hexaploid wheat genome began in
2005 with the creation of the International Wheat Genome Se-
quencing Consortium (IWGSC) [3]. With the advent of sequenc-
ing technologies, the wheat genome has been competitively se-
quenced several times [4–6]. The first reference-quality genome
sequence with a comprehensive annotation was published by the
IWGSC inAugust 2018 [7] for the accession Chinese Spring (CS), re-
ferred to hereinafter as CS RefSeq v2.1 or simply CS.This assembly
represents a tremendous resource for the scientific community
and offers the promise of facilitating and accelerating breeding
efforts.
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:d:ndnunoukgrokckBacB The sequencing of thewheat (Triticum aestivum) genome has been amethodological challenge formany years owing to its
large size (15.5 Gb), repeat content, and hexaploidy.Many initiatives aiming at obtaining a reference genome of cultivar Chinese Spring
have been launched in the past years and it was achieved in 2018 as the result of a huge effort to combine short-read sequencing
with many other resources. Reference-quality genome assemblies were then produced for other accessions, but the rapid evolution
of sequencing technologies offers opportunities to reach high-quality standards at lower cost.

s:ultsusuResR Here, we report on an optimized procedure based on long reads produced on the Oxford Nanopore Technology PromethION
device to assemble the genome of the French bread wheat cultivar Renan.

s:snoniosiclusncnConC We provide the most contiguous chromosome-scale assembly of a bread wheat genome to date. Coupled with an an-
notation based on RNA-sequencing data, this resource will be valuable for the crop community and will facilitate the rapid selection
of agronomically important traits. We also provide a framework to generate high-quality assemblies of complex genomes using ONT.
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nnonioitictcududrodtrtIntI
Bread wheat (Triticum aestivum) is among the most important ce-
real crops, and a better knowledge in the area of wheat genomics
is needed to face the main challenge of ensuring food security
to a growing population in the context of climate change. Im-
proving productivity requires both that local producers adapt
their practices to increase their climate resilience and a bet-
ter understanding of the wheat production systems. In this con-
text, a better knowledge of the wheat genome and its gene
content, but also the sequencing of numerous accessions, are
essential.

However, the genome of bread wheat is particularly character-
ized by its complexity. Indeed this hexaploid genome is the re-
sult of 2 interspecific hybridization events. The earliest cultivated
wheat was diploid, but humans have intensified the cultivation
of polyploid species. Recent studies show that these polyploid
species appear to be advantaged by their genomic plasticity [1].
Indeed, modifications of the gene space and related elements are
buffered by the polyploid nature of wheat and open a wider field

to selection. Bread wheat is composed of 3 subgenomes A, B, and
D derived from 3 ancestral diploid species that diverged between
2.5 and 6 million years ago [2].

The wheat genome is one of the largest among sequenced
plant genomes (15.5 Gb),mainly composed of repetitive sequences
(>85%), and contains many homoeologous regions between the 3
genomes (A, B, and D). Repetitive sequences and polyploidy pose
serious challenges in the generation of genome assemblies. The
adventure of sequencing the hexaploid wheat genome began in
2005 with the creation of the International Wheat Genome Se-
quencing Consortium (IWGSC) [3]. With the advent of sequenc-
ing technologies, the wheat genome has been competitively se-
quenced several times [4–6]. The first reference-quality genome
sequence with a comprehensive annotation was published by the
IWGSC inAugust 2018 [7] for the accession Chinese Spring (CS), re-
ferred to hereinafter as CS RefSeq v2.1 or simply CS.This assembly
represents a tremendous resource for the scientific community
and offers the promise of facilitating and accelerating breeding
efforts.
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The cloning of agronomically important genes from large, 
complex crop genomes remains challenging. Here we gener-
ate a 14.7�gigabase chromosome-scale assembly of the South 
African bread wheat (Triticum aestivum) cultivar Kariega by 
combining high-fidelity long reads, optical mapping and chro-
mosome conformation capture. The resulting assembly is an 
order of magnitude more contiguous than previous wheat 
assemblies. Kariega shows durable resistance to the devastat-
ing fungal stripe rust disease1. We identified the race-specific 
disease resistance gene Yr27, which encodes an intracellular 
immune receptor, to be a major contributor to this resistance. 
Yr27 is allelic to the leaf rust resistance gene Lr13; the Yr27 
and Lr13 proteins show 97% sequence identity2,3. Our results 
demonstrate the feasibility of generating chromosome-scale 
wheat assemblies to clone genes, and exemplify that highly 
similar alleles of a single-copy gene can confer resistance to 
different pathogens, which might provide a basis for engi-
neering Yr27 alleles with multiple recognition specificities in 
the future.

Circular consensus sequencing (CCS)4 represents a recent tech-
nological breakthrough in DNA sequencing that circumvents the 
hitherto negative relationship between read length and accuracy, 
enabling the production of genome assemblies with greatly improved 
completeness and contiguity5,6. However, the large (approximately 
16 gigabase (Gb)), repeat-rich genome of polyploid bread wheat 
remains a challenge for genome sequencing and gene cloning proj-
ects. A comparison of the genomes of various bread wheat cultivars 
demonstrated their high tolerance for extensive structural rear-
rangements, introgressions from wild wheat relatives and differ-
ences in gene content7,8, highlighting the need to generate genomic 
resources from specific donor wheat lines to guide the cloning of 
agronomically important genes. Stripe rust (or yellow rust), caused 
by the fungal pathogen Puccinia striiformis f. sp. tritici (Pst), is of 
increasing concern for global wheat production9. Of the 83 yellow 
rust resistance (Yr) genes described in the wheat gene pool, only 
nine have been cloned so far10, precluding knowledge-guided global 
deployment of Yr genes based on sequences and molecular mecha-
nisms. Kariega, a South African spring bread wheat cultivar released 
in 1993, shows high levels of adult plant stripe rust resistance (Fig. 1a).  
Despite its extensive use in wheat production and as a parent 
in breeding programs, Kariega remains resistant to all Pst races 
prevalent in South Africa. The resistance of Kariega to stripe rust 

is conferred by three quantitative trait loci (QTLs): QYr.sgi-2B.1 on 
chromosome arm 2BS; QYr.sgi-4A.1 on chromosome arm 4AL; and 
the durable stripe rust resistance gene Yr18 on chromosome arm 
7DS, which encodes an ATP-binding cassette (ABC) transporter1,11.

To facilitate the cloning of the remaining stripe rust resistance 
genes from Kariega, we generated a de novo genome assembly. First, 
we generated PacBio CCS (HiFi) reads corresponding to approxi-
mately 34-fold coverage (Supplementary Table 1) that we assem-
bled using hifiasm12, resulting in an assembly length of 14.66 Gb 
with a contig N50 length of 30.22 megabases (Mb) (Table 1 and 
Supplementary Table 2). For comparison, contig N50s from pre-
vious whole-genome bread wheat assemblies based on short-read 
sequencing or PacBio continuous long-read (CLR) sequencing 
ranged from 49 to 233 kilobases (kb)7,13,14; thus, the Kariega assem-
bly represents a ~130–600-fold improvement. The assembly took 
43 h of computing time on 48 central processing unit (CPU) cores 
and ~550 gigabytes of random access memory (RAM). Next we gen-
erated hybrid scaffolds using a direct label and stain (DLS) opti-
cal map (Supplementary Table 3), resulting in the assembly of 324 
hybrid scaffolds with a combined length of 14.5 Gb and an N50 of 
204.3 Mb. The longest hybrid scaffold was 627.2 Mb and covered 
99% of chromosome 3D (Supplementary Table 3). The final 14.68 Gb 
chromosome-scale assembly was produced by integrating chromo-
some conformation capture data (Omni-C; Extended Data Fig. 1). 
About 98.5% (14.45 Gb) of the assembly comprised 21 pseudomol-
ecules, with the remaining 0.22 Gb combined into an unanchored 
pseudochromosome (Table 1). We validated the concordance of the 
assembly by mapping the optical map onto the Kariega pseudomol-
ecules and found no major discrepancies. We recovered 99.4% of 
the 4,896 Poales single-copy core genes (BUSCO v.5.0.0)15 in the 
Kariega assembly, with 96.3% being duplicated (Extended Data Fig. 
2). This underscores the high contiguity, completeness and accuracy 
of the assembly. Comparison of the Kariega assembly with previous 
chromosome-scale bread wheat assemblies revealed high collinear-
ity (Extended Data Fig. 3). We annotated the Kariega assembly with 
support from transcriptome (Supplementary Table 4) and isoform 
(Supplementary Table 5) sequencing from six different tissues, and 
defined 116,838 high-confidence gene models.

To explore the phenotype conferred by QYr.sgi-2B.1 in the 
absence of the other two stripe rust resistance QTLs, we backcrossed 
Kariega with the susceptible spring wheat cultivar Avocet S. The 
resulting backcross line, Avocet S + QYr.sgi-2B.1 (herein referred to 
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