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黒毛和種種雄牛におけるマイクロサテライトマーカーを

用いた優良遺伝子座領域の探索

～気高系種雄牛BにおけるBMS領域の推定～
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要約

黒毛和種種雄牛「気高系種雄牛 B」とその息牛の父方半兄弟家系を構築し、マイクロサテライトマーカーによる遺

伝子型と経済形質データ（枝肉重量・ロース芯面積・脂肪交雑（ＢＭＳ）、皮下脂肪、バラ厚）を用い、QTL（quantitative

trait loci：量的形質遺伝子座）解析を行い、各形質における優良遺伝子領域を推定した。その結果、BMSにおいて優

良遺伝子領域を推定し、そのアリル効果（遺伝子型による効果）は 1.1であった。

緒言

牛の増体や肉質等の経済形質は量的形質と呼ばれ、無

数の小さな効果を持つ遺伝子の発現により成り立ってい

る。今まで、量的形質を支配する遺伝子は個々の遺伝子

の効果についてとらえるのではなく、ポリジーンの働き

をひとまとめにした統計育種学（選抜指数やＢＬＵＰ法）

として考えられてきた１）。しかし、その統計育種学理

論では、全兄弟牛の期待育種価は同じ値になる。実際は

全兄弟においても親からの遺伝子の伝わり方というのは

違うはずである。よって、さらに正確な選抜を行う場合

は、統計育種だけではなく、遺伝領域そのものに着目す

る必要がある。

また、近年の研究では、既に黒毛和種においていくつ

かの QTL 領域が推定されており 2)3)4)5)6)
、実際に選抜の指

標として活用しているとの報告もある。
2)7)

そこで我々も、これまでの統計育種学と QTL 領域の

情報とを併用して、さらにその選抜精度を高めるため、

新たな QTL領域の推定が急務である。

よって、本報では、気高系種雄牛 B の父方半兄弟家

系を構築し、経済形質に関与すると思われる優良遺伝子

座領域の推定を行ったので報告する。

材料と方法

１ 材料

気高系種雄牛 Bの精液および同種雄牛の去勢産子 372

頭の腹腔内脂肪からフェノール・クロロホルム抽出より

DNA を抽出した。濃度は全て 20ng/μ l に調整した。産

子 372頭のサンプルは東京都芝浦に出荷された共励会サ

ンプル（動物遺伝研究所所有）とし、産子の形質データ

は社団法人日本食肉格付協会提供のものを使用した。

２ 解析に用いるヘテロマーカーの選定

気高系種雄牛Bがどちらの遺伝子型を産子に伝えたの

かを判定するため、マイクロサテライトマーカーを選定

する必要がある。まず、964個のマイクロサテライトマ

ーカーにおいて種雄牛Bの対立遺伝子型を決定し、231個

の対立遺伝子型がヘテロであるマーカーを選定した。遺

伝子型の解析は既報により、PCR反応を行い、DNAシーケ

ンサー（ABI3700)により電気泳動した。型判定は、GENE

SCANとGenotyperの解析ソフトを用いた。

３ １次解析

産子372頭の枝肉重量、ロース芯面積、BMS、皮下脂肪、
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バラ厚の補正した格付けデータと231個のマイクロサテ

ライトマーカーにより得られた遺伝子型とのQTL解析を

インターバルマッピング法により実施した。無作為抽出

の条件は1cM間隔の10000回とした。

４ ２次解析

１次解析により得られた情報の内、genome-wise水準

以下の有意な領域については、種雄牛Bにおいてヘテロ

であるマイクロサテライトマーカーをさらに密に配置

し、1次解析と同様の解析を行った。

結果

231個のマイクロサテライトマーカーにより得られた

産子372頭の遺伝子型と形質データによる１次解析結果

を表-1に示した。

表-1 １次解析における連鎖解析結果

＊数字は有意差のみられた染色体数

１次解析により、chromosome-wise5%水準以下で有意

な領域を 20カ所推定した。この内、chromosome-wise1%

水準で有意な領域は 5 カ所、chromosome-wise0.1%水準

で有意な領域は 4カ所、experiment-wise1%水準で有意な

領域は 1カ所であった。

次に experiment-wise1%水準以下で有意な BMS 領域 1

カ所にヘテロであるマイクロサテライトマーカーを 29

個、追加し、２次解析を行った。その結果を図-1 に示

した。

5%レベル 1%レベル 0.1%レベル 5%レベル 1%レベル 0.1%レベル

枝肉重量 1 1

ロース芯面積 4 4

ＢＭＳ 3 2 1

皮下脂肪 4 2 2

バラ厚 4 1 2 1

歩留まり 4 3 1

形質
chromosome-wise experiment-wise検出された

総数

図-1 BMS領域の Lodscore及び IC

BMS 領域において 30 ～ 40cM の領域で最大

Lodscore12.4349 を示した。よって、この間に枝肉重量

の量的形質に関係する遺伝子座（QTL：Quantitative Trait

Loci）が存在する可能性が高いことが示唆された。また

染色体のマーカー情報量（IC：infomation contents）は

平均 0.85であった。

次にこれらの最大 Lodscore を示した領域におけるマ

イクロサテライトマーカーを用いて、遺伝子型の違いに

よるアリル効果を検証した。その結果を図-2に示した。

図-2 BMS 領域の遺伝子型の違いによるヒストグラム

BMS 領域において優良遺伝領域を受け継いだ息牛は

169 頭、受け継いでない息牛は 172 頭であった。それぞ

れの平均値は 7.8 ± 1.7、6.7 ± 2.0 であり、T 検定の結

果、P 値=1.42E-07 で有意差が認められた。アリル効果

（定義：平均値の差）は 1.1と推測された。（図-2）
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考察

黒毛和種における BMS の QTL 領域はいくつか報告

されているが
2)3)4)6)
、今回推定された領域は新しい領域で

あることが分かった。

また今回、その他の領域については experiment-wise

レベルでの有意な領域は見られなかった。その理由とし

ては、この種雄牛の BMS 以外の優良遺伝領域がホモ化

されている可能性があるためと考えられる。実際に以前、

報告した鳥取県有種雄牛Ａで推定された枝肉重量、ロー

ス芯面積の優良遺伝領域をこの気高系種雄牛Ｂはホモで

保有していたことが分かった（data not shown）。この父

方半兄弟家系を用いたＱＴＬ解析方法ではホモ領域の検

出は不可能である。よって今後、それら優良ホモ領域を

特定するためには、様々な系統の牛について解析し、そ

れぞれＩＢＤ(Identical By Deseny)解析を行い、由来を把

握すること、また、優良遺伝領域での種雄牛間の遺伝子

型の比較等が必要だと考えられる。

今後は、今回得られた結果を育種改良に活用していく

と共に、さらなる未知の領域を探索していきたいと考え

ている。また、推定された領域が責任遺伝子まで到達し、

ＳＮＰレベルでの判定が可能になれば、今まで、和牛の

血統による範疇のみで利用されている情報が、血統の垣

根なしに、一般的に広く活用できる情報になり得ると考

える。
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