
 

アジア在来コムギの⻩さび病抵抗性の遺伝的基盤を解明 
〜⽊原博⼠以来収集された在来品種の育種活⽤へ〜 

 
横浜市⽴⼤学⽊原⽣物学研究所 清⽔健太郎客員教授（チューリッヒ⼤学 進化⽣物・環境

学研究所⻑・教授兼任）および京都⼤学農学研究科 那須⽥周平教授、国際農林⽔産業研究
センター岸井正浩主任研究員らの研究グループは、⾼精度のゲノム情報と最新の解析⼿法
を⽤いて在来品種＊１を中⼼とするアジアのコムギ交配系統の⻩さび病抵抗性（図１）を解
析し、特にヒマラヤ⼭脈南側の地域の在来品種のゲノムに⻩さび病抵抗性を司る領域があ
ることを解明しました。この発⾒により、栽培品種にはない遺伝的多様性を持つアジアの在
来品種の有⽤性が⽰されました。本研究で得られた知⾒を育種に応⽤することで、気候変動
下においても病害に強いコムギの作出が可能となり、⾷料の安定供給に貢献できるものと
期待されます。 
 本研究成果は、国際科学誌「Theoretical and Applied Genetics 誌」に掲載されました（⽇
本時間 2025 年６⽉５⽇ 14 時）。 

図１ コムギ⻩さび病の症状。左の写真（Katharina Jung 提供）：感染程度の低い系統（左）と⾼い系統（右）
の寄せ植え。右の写真（岸井正浩提供）：感染程度の異なる葉の例。下⽅の葉ほど感染程度が⾼い。 
  

研究成果のポイント 
l ⽊原均博⼠以来の⽇本のコムギ遺伝学研究者を主な構成員とする調査隊によって収

集された系統を含むアジアの在来品種コレクションから作出されたコムギ交配系統
について、⻩さび病抵抗性のデータを収集。 

l 在来品種とゲノム解読をした農林 61 号との交配により、新たな⻩さび病抵抗性ゲ
ノム領域を発⾒。 

l 本研究の成果を育種に応⽤することで、病害に強いコムギを作出でき、⾷料安定供
給に貢献できると期待される。 



 

研究背景 

 現在の世界の⾷料安全保障の鍵は、コムギが握っていると⾔っても過⾔ではありません。
現に、ウクライナ・ロシア産のコムギの輸出⼊制限によって⾷糧難が起きています。また、
これまでグローバル化とともに⻩さび病などコムギの収量の減少を引き起こす感染症のエ
ピデミックが繰り返し起こってきましたが、近年は気候変動によりエピデミック（世界的で
はないが地域を越えた⼤規模な病害発⽣）がより加速しています。これらの理由から⾷料安
定供給につながる、病害に強いコムギの育種が待たれています。 
 横浜市⽴⼤学・⽊原⽣物学研究所の創始者である⽊原均博⼠によるコムギのゲノム研究
以来、⽇本のコムギ研究は伝統的に世界をリードしてきました。特に、⽊原博⼠に師事した
中尾佐助博⼠ら⽇本のコムギ研究者が収集したアジア各国のコムギ在来品種が京都⼤学で
維持されてきました。こうした在来品種は、各地域で⻑年にわたり農⺠が育ててきた品種で
あり、さまざまな環境耐性や病原菌抵抗性を持っています。しかし、近代農業の普及により
急速に失われつつあるため、現在となっては新たな収集が困難な、貴重な⽣物多様性の遺伝
資源です。なかでもアジアの在来品種は独⾃の遺伝的多様性を持つがゆえに潜在的に有⽤
な資源と認識されながらも、これまで育種への応⽤が遅れていました。 
 
研究内容 
 本研究では、ネパール、パキスタン、中国、⽇本の 25 の在来・近代品種を⽤いて世界の
コムギ⽣産に⼤きな打撃を与えている⻩さび病への抵抗性の遺伝的基盤を研究しました。
この研究を可能にしたのが、国際コムギ 10+ゲノムプロジェクトの⼀環として 2020 年に横
浜市⽴⼤学の JST CREST プロジェクトを中⼼にして解読された⽇本を代表するコムギ品種
農林 61 号の⾼精度のゲノム情報と、京都⼤学において新⽥みゆき研究員らによって上記 25
品種から作出された NAM 集団＊２と呼ばれる交配系統です。 
 チューリッヒ⼤学の Katharina Jung 博⼠課程学⽣（当時）や秋⼭玲⼦ CREST 研究員（当
時）は、まず上記 25 品種のうち事前調査でさび病抵抗性を⽰した 14 品種から作出された
1,060 の交配系統を、コムギ育種の世界的拠点であるメキシコの CIMMYT とスイスの圃場で
各 2 年にわたり栽培し、⻩さび病抵抗性を評価しました。そして京都⼤学等との共同研究
によりこれら交配系統のゲノム情報を収集しました。その上で⻩さび病抵抗性データとゲ
ノム情報を京都⼤学の Jilu Nie 博⼠課程学⽣（当時）らによって開発されたコンセンサスマ
ッピング＊３の⼿法と農林 61 号の⾼精度のゲノム情報を⽤いて解析しました。 
 解析の結果、ネパールやパキスタンなどヒマラヤ⼭脈の南側地域の在来品種のゲノム上
に新規と考えられる⻩さび病抵抗性をもつ領域（遺伝⼦座＊４）があることが明らかになり
ました（図２）。ヒマラヤ南側地域は⻩さび病病原菌の起源地であると考えられており、病
原菌の遺伝的多様性が⾼いことが知られています。このことから、この地域の在来品種は⻑
年にわたり多様な⻩さび病病原菌にさらされてきたために、コムギの病原抵抗性が進化し
ていた可能性が⽰唆されます。さらに、⽇本の在来品種である延岡坊主⼩⻨にも⻩さび病抵
抗性遺伝⼦座が⾒つかりました。これらの結果より、⽇本を含むアジアの在来品種の有⽤性
が⽰されました。 



 

図２ 本研究で明らかになったアジアのコムギ 14 品種の⻩さび病抵抗性と各品種の由来地。円内の⾊は品
種が各実験で⽰した抵抗性を、円に付随するアルファベットや数字は品種の略称を⽰す。ユーラシア⼤陸
の品種すべてと⽇本の NBB（延岡坊主⼩⻨）と FKK は在来品種であり、その他の⽇本の品種は栽培品種で
ある。⾚みが強いほど⻩さび病への抵抗性が強い。 

 
今後の展開 
 本研究は、⽊原均博⼠以来の半世紀以上にわたる⽇本のコムギの基礎研究によってもた
らされたアジアの遺伝資源を活かし、現代のグローバル化と気候変動化における課題であ
るコムギ⻩さび病への対策の⽷⼝を⾒出しました。これまで育種に利⽤されてきた病原抵
抗性遺伝⼦では、短期間で耐性株が出現したために有効性が失われることが多くありまし
た。⼀⽅、今回発⾒された⻩さび病抵抗性遺伝⼦座は、ヒマラヤ⼭脈南側などの広い地域の
品種に分布していることなどから、持続的に抵抗性を発揮できる可能性があります。本研究
の成果を育種に応⽤することで⾷料安全保障への貢献が期待されます。 
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＊1 在来品種：各地で主に伝統農法によって維持されてきた、系統育種を経ていない品種。

地域の環境条件や問題によく適応しており、地域特有の特徴を持つことが多い。現代品
種と⽐べると収量性の⾯では及ばない部分もあるが、⼀⽅で現代品種には無い有⽤形質
を保持している場合も多い。系統育種はイネやムギなどの栽培品種作出に多く利⽤され
ている⽅法で、病害抵抗性や⾼収量など望ましい形質をもつ系統を交配してその第⼆世
代以降の種⼦を個体別に採取し個体毎に⼩系統を作っていく過程で優秀な⼩系統を選
抜するというもの。 

＊2 NAM 集団：Nested Association Mapping 集団の略。ある特定の系統の個体を複数の系統
それぞれの個体と交雑させ、⾃⼰の花粉と胚珠の交配で種⼦を残す⾃殖によって繁殖させて
得た後代からなる系統群。複数の有⽤な遺伝的領域を特定しやすいという特⻑がある。 

＊3 コンセンサスマッピング：異なる個体のゲノムについて、共通して⾒られる配列パター
ンをまとめ、ゲノムを構成する遺伝⼦地図や物理地図などを作製すること。 

＊4 遺伝⼦座：ゲノム上の特定の場所にある遺伝⼦の位置。 


