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アウトライン 

• コムギのゲノム解析の現状 

• 現在利用可能なゲノム情報 

• ゲノムワイドマーカーは利用可能か？ 

• 遺伝資源の活用：表現型変異と遺伝子型多
型 

 



パンコムギの成立 

パンコムギ (Triticum aestivum) 
 異質6倍体 
 2n=6x=42 
 ゲノム構成 AABBDD 
 約一万年前に成立 
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正常系統 

コムギ染色体は全て中部動原体染色体で、 
長さは8.4（1D染色体）から13.8（3B染色体）mm 



世界3大穀物のゲノム解読 
Species Genome size 

(bp) 
Sequence 
completed 

Homo sapiens 3,400,000,000 April 2003 

Arabidopsis thaliana 120,000,000 December 2000 

Oryza sativa 400,000,000 December 2004 

Zea mays 2,300,000,000 November 2009 

Triticum aestivum 17,000,000,000 Not yet! 

4倍体コムギ 

トウモロコシ イネ 

ゲノムサイズから計算すると、 
「イネの全ゲノム」≒「1本のコムギ染色体の片腕」 



なぜゲノム解読をするのか 

 

ゲノム情報を利用して、効率的なコムギ育種をする必要がある 



コムギゲノム解読国際コンソーシアム(IWGSC)の結成(2005) 



• ２０ 

進捗状況 

2011年 

2012年 



担当染色体= 6B (約900 Ｍｂ) 

国内コンソーシアム(2009) 
横浜市立大学 
農業生物資源研究所 
京都大学 
日清製粉(株) 
 

ゲノム解読への基盤整備 
  染色体DNAの分離 



染色体のフローソーティング 

Cell Sorter による 
Flow Sorting 

Jareslov Dolezel 
(IEB, Czech) 

6BS 6BL 

6BS --5,400,000 染色体 
6BL---5,150,000 染色体取得 

BACライブラリー 
約8万クローン 
10X Genome Equivalent 



5X Wheat Genome (August 2010) 

 



 



 



コムギゲノム解読の現状 

• 5X Wheat Genome Sequenceが利用可能 

–個々の配列、アッセンブルに対しBlast検索可能 

• Chromosome Arm Survey Sequenceは近々にリリー
スされる  

– Blast検索可能になる 

• Physical mapの構築が進行中 

–全ての染色体に予算が付いている 

– 2013年完了予定 

• Reference Sequence公表には相当の時間がかかる 

–先行しているのは3Bと7B 

 



コムギ近縁種のゲノム情報の利用 

オオムギゲノム解析 
• 全ゲノムをカバーするMTP
構築 

• Genome Survey Sequence終
了 

• ゲノム解読が済んでいるイ
ネ科植物（イネ、
Brachypodium、ソルガム）と
の遺伝子のシンテニーが明
らか（GenomeZipper） 

• GenomeZipperにはGenoem 
Survey Sequenceもマップさ
れている 

現在のムギ類ゲノム解析
を利用すればゲノムワイド
マーカーの作成は可能 



公開
データ
ベース 

T. aestivum 

T. spelta 
T. monococcum 

T. boeoticum  

・・・ 

プロファイリング 
増幅 ? 
断片長 ? 

既報の  
SSR マーカー 

Marker A 
Marker B 
Marker C 

・ 
・ 
・ 
 

目的 
(1) リソースにジェノタイプ情報を付加 
(2) 推奨マーカーセットの選定 

NBRP・コムギ 

コムギとその
近縁種 
48系統 



 

推奨マーカーセットの選定 

 
“必ずしも、稠密な連鎖地図は必要でない” 
 
必要なマーカー数？： 
コムギの連鎖地図のほとんどは染色体あたり200 cM以下。 
すなわち、染色体あたり平均4回の組換えしか起きない。 
 
各染色体に10マーカーあれば、約20 cMのインターバルでゲノム
をカバーできる。 
 
主働遺伝子と大きな効果を持つQTLはマップできるはず。 
 
 

目的： 広範囲の6倍性コムギを対象として、 
 ①主動遺伝子の連鎖分析 
 ②ラフなQTL解析 
 ⇒ゲノム全体をカバーする優良なマーカーの選抜 



推奨マーカーセットの選定 



 

第二期 NBRP・コムギ  
DNAマーカーの多型調査プロジェクト 

5年間（2007年度から2011年度）の到達目標 
① 48系統の多型パネルに関して、2000のSSRマーカーの増幅プロ
ファイルを得る 

② 増幅プロファイルをユーザーに公開する 

③ パンコムギのジェノタイピングに適した推奨マーカーセット（約
200マーカー）を選抜する 
 

進捗状況（2012年1月現在） 
① 48系統の多型パネルに関して、約1700個のSSRマーカーの増幅
プロファイルを得た 

② 増幅プロファイルの公開データベースを構築した 
③ 推奨マーカーセット（Ver. 1）を選定した 
 

遺伝子単離に向けて、 
主働遺伝子のマッピング、ラフなQTL解
析が可能になった 



 

SSRで遺伝子に連鎖するマーカーは同定でき
るか？ 

SSRマー
カーなど 

①コムギ連鎖地図 

QTL 

②コムギ物理地図 ④イネ物理地図 

PLUG マー

カーのマッピ
ング 
 

③コムギ連鎖地図 

オオムギ
情報の利
用 

QTLの絞
り込み 

コムギBAC

クローンの
利用 

新規PLUG

マーカーの
マッピング 

図1．PLUGマーカーを利用した目的領域への新規マーカー開発の流れ 

①SSRマーカーなどを利用した連鎖地図作成とQTL解析、②近傍マーカーの座乗
染色体領域の把握とPLUGマーカーの選定、③選定PLUGマーカーの多型調査と再
QTL解析、④近傍PLUGマーカーの基準となったイネ遺伝子情報を利用した新規
マーカーの開発。 中村ら 2010 



 

第二期 NBRP・コムギ  
DNAマーカーの多型調査プロジェクト 

SSRの問題点 
（１）210マーカーではコムギのゲノムを完全にカバーできていない 
（２）Low-through put 
 
 
コムギ特有の問題点 
（１）6倍体：マーカーのゲノム特異性の確認が必要 
（２）6倍体コムギの起源が浅く、6倍体化の時点でボトルネックを受
けているため品種間多型が出にくい 
 
一塩基多型（SNPs）を検出する、ゲノムワイドなマーカーシステムが
あるのが望ましい。 
 
 
 



ゲノムワイドマーカー（１） 

米国カンザス州立大学 Eduard Akhunovによる
SPNs検出とIllumina GoldenGate Assayによる
ジェノタイピング 

 



ゲノム間多型と品種間多型 

Eduard Akhunov 



SNPs discovery 

 

Eduard Akhunov 



Eduard Akhunov 



ゲノムワイドマーカー（2） 

オーストラリアDiversity Array Technology社によ
るDArTマーカーとDArT-Seqマーカー 



Diversity Array Technology (DArT) 



 

コムギについては
7000座位を調査可能 



ゲノムワイドマーカー（2） 

• フランスINRAのEtienne PauxによるISBP 
marker 

 

• イギリスBristol大によるSNPs検出とKASParシ
ステムによるジェノタイピング 

詳細は省く 



ゲノムワイドマーカー（3） 

• Sequence Capture法による完全長cDNA配列
とイントロンとその近傍配列の選抜とGBS 



 

なぜ多様性解析か？ 
・新規アリルの発掘による遺伝解析の促進 
・表現型―遺伝子型の相関解析 
・ゲノム間相互作用による新規表現型の顕現 
 
・農業上好ましい形質のパンコムギへの導入 
・世界のコムギ育種は優良品種の変異を使いきってしまっている 
 
多様性のソースは？ 
（１）ナチュラルバリエーション 
・在来系統 
・祖先野生種 
・遠縁種 
 
（２）変異導入系統 
・突然変異系統 
・遺伝子導入系統 



 野生種 

在来系統 

近代品種 

遺伝的多様性 

さらに、パンコムギは倍
数化というボトルネック
を2回経ている 



ゲノミクスの進歩により、大きく状況が変わろうとしている 
（１）ゲノムワイドマーカーによるジェノタイピング技術の確立 
（２）正確なフェノタイプ評価技術の向上 
（３）ジェノタイプ―フェノタイプの相関解析手法の開発 

在来系統 

合成コムギ 

異種添加系統 

ジェノタイピング 

フェノタイピング 

相
関
解
析 

・新たな表現型の顕現 
・新規アリル発掘 
・量的形質遺伝子座の 
 同定 
・望ましい形質の導入 



１次 
AABBDD種 

コムギのジーンプール 

２次 

３次 

少なくとも一つのゲノムを共有する種 

遠縁種 

交配育種 
交配と選抜 

遠縁交雑 



ミッション１：NBRP系統のコアコレクション化 
（１）T. aestivumは採集地別分布数に比例 
（２）非パンコムギAABBDD種は系統数に比例 
   （1種1系統） 
（３）第二期でジェノタイピングした系統はすべて 
 
 
 
191系統をNBRP・コムギ第二期で確立したコムギ多型調査推奨210 SSRマーカーとDArT-seq
マーカーでジェノタイプ調査 

ミッション2：表現型調査 
（１）基本形質の調査 
   22調査項目（草型、草丈、穂の形態、出穂期、100粒重など） 
（２）病害抵抗性、種子貯蔵タンパク質などの形質調査は協力者に依頼 

ミッション3：交配・分離集団作製 

（１）調査対象全系統を、（あ）遺伝子単離、遺伝子導入のため遺伝学標準系統であるコムギ
品種Chinese Springと、（い）農業上重要な形質のコムギ育種への利用のため、日本の優良品
種で、広域適応性を持つ農林61号と交配した 
（２）交配雑種は自殖してF2分離集団を作成 

（３）各系統を自殖し、配布用種子とする。専門家の協力により各所でとられた表現型データを
NBRP・コムギに集積する 



まとめ 

• コムギのゲノム解読完了までにはまだ時間がか
かる 

• イコムギ育種にとって重要なのは有用形質に密
に連鎖するマーカー 

• ゲノム解析の進行、次世代シーケンサー技術の
発展により、コムギでもゲノムワイドマーカーの
開発・利用が可能になりつつある 

• 各国は、それぞれの国の品種間多型を有効に
検出できるマーカーを独自に開発している 

• 多様性のソースとしてのコムギ遺伝資源の重要
性を再認識すべき 

 


