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要 約

牛の経済形質と連鎖する染色体領域を特定し、ＤＮＡマーカーを用いたＤＮＡ育種手

法を確立するため、県基幹種雄牛１頭とその産子において大規模半兄弟連鎖解析を実施

した。脂肪交雑に関しては２カ所の領域で、ロース芯面積に関しても２カ所の領域で形

質と有意に連鎖する領域が認められた。

牛、黒毛和種、ＤＮＡマーカー、ＱＴＬ、連鎖解析、ハプロタイプキーワード：

緒 言

黒毛和種において枝肉重量、脂肪交雑などの経済形質に関する育種改良は、ＢＬＵＰ等の統計遺伝

学的手法で算出した育種価(Breeding Value)を用いるのが一般的である。しかし、これら経済形質に

関わる優良遺伝子自体が特定できれば、より正確度の高い選抜が可能となる。そして選抜速度が向上

し、効率のよい育種改良を図ることができる。

近年の遺伝子解析技術の進展によってＤＮＡ情報の利用が可能となり、畜産分野においてもＤＮＡ

マーカーを用いた遺伝病診断や個体識別などの技術が確立されてきている 。牛の経済形質は、複１）

数の遺伝子による複雑な表現型を示す量的形質であるため、これまで遺伝子の特定が困難であった。

しかしながら、動物遺伝研究所、各道県および家畜改良事業団との共同研究により、平成６年度から

「ＤＮＡ育種基盤整備事業」を実施し、経済形質に関連する染色体領域の推定が可能となり、ＤＮＡ

マーカーを用いた選抜手法の検討も行われている 。そこで本県においても新たな種雄牛造成並2）3）

びに選抜指標としてＤＮＡ情報を利用し、これを育種改良へ応用するため、県種雄牛１頭とその産子

を用いた大規模半兄弟家系の連鎖解析を行った。

材料及び方法

１ 対象家系およびＤＮＡサンプル

家系は、基幹種雄牛「利花号」を父とした産子による半兄弟家系を対象とした。ＤＮＡサンプル

は平成12年6月～平成15年12月まで岡山県営食肉地方卸売市場に出荷された「利花号」の産子（去勢

牛）112頭とし、採材サンプルは腎周囲脂肪組織及び血液とした。合わせて、枝肉成績および平成

15年10月に公表された第18回育種価 で算出された肥育牛の育種価を調査した。４）

２ ＤＮＡの調整および増幅

凍結保存した材料約500mgにProtenaseK(20mg/μl) 10μl、2%SDS 16μl、10×PCR Buffer 40μl、蒸

留水318μlを加え、50度で一晩加温した。その後95度で15分加熱後クロロホルム処理、エタノール沈

殿を行いＤＮＡを抽出した。得られたＤＮＡは吸光度を測定し20ng/μlに希釈調整した。

３ 多型解析

動物遺伝研究所から供与されたマイクロサテライトの蛍光標識プライマーの中から10～30cM間隔

に配置したヘテロマーカー194個を選定した。ＰＣＲ産物の調整法によりサンプルから抽出したＤＮ

Ａをこれらのプライマーを用いて増幅した。得られたＰＣＲ産物は、DNASequencer(Perkin-Elmer,

373A)を用いて電気泳動し､ソフトウェアGENESCAN672 、GENOTYPER (Perkin-Elmer)を使用して遺伝TM TM

子型を決定した。
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４ 連鎖解析

遺伝子型と対象産子の表現型値（枝肉重量、脂肪交雑およびロース芯面積）との連鎖解析を解析

プログラム「Exploler/Half-sib」により実施した。

結果及び考察

１ 枝肉成績

利花産子112頭と県下産子9955頭を供試して各形質の表現型値の平均を算出した。利花産子と県下

産子の平均はそれぞれ枝肉重量は432.1±37.9kg、436.2±44.9kg、ＢＭＳ Ｎｏ.は6.0±1.7、4.9

±2.0、ロース芯面積は51.9±6.9cm 、50.6±7.0cm であり、利花産子は県下産子の全体平均と比べ2 2

特に脂肪交雑が優れていた。また、各形質の表現型値の分布図を図１～３に示した。利花産子は脂

肪交雑、ロース芯面積で県下産子の全体平均より高い表現型値を示し、対象牛の優良遺伝子の存在

が示唆された。

図１ 枝肉重量分布図 図２ 脂肪交雑分布図

図３ ロース芯面積分布図

２ 連鎖解析結果

（１）枝肉重量

枝肉重量については表現型値、育種価ともに５％を越える有意差水準での領域は検出されな

かった。

（２）脂肪交雑

脂肪交雑について見ると、表現型値で深く関与している領域はＡ、Ｂ、Ｃ、Ｄの４カ所で検出さ

れた（図４～７）。それぞれの染色体上の関連領域の範囲は約16cM（５％有意水準）、約14cM（５

％有意水準)、約18cM（５％有意水準）、約10cM（５％有意水準）で示唆された。また、環境効果を

取り除く手法として肥育牛の実数値を補正して算出された育種価数値を用いた結果がより有効で

あると報告されていることから 、育種価も用いた連鎖解析を行った。表現型値を用いた場５）６）

合と育種価を用いた場合では、いずれも同様な曲線を示した。しかし、Ａ染色体の領域では育種価

を用いた場合の有意水準が高くなったのに対し、それ以外では逆に育種価を用いた場合の水準が低

くなり、特にＢおよびＣ染色体上では５％有意水準に達しなかった。
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図４ 染色体Ａにおける解析結果 図５ 染色体Ｂにおける解析結果

図６ 染色体Ｃにおける解析結果 図７ 染色体Ｄにおける解析結果

次に、それぞれの染色体について有意な領域が示唆されたハプロタイプを受け継いだ場合とそう

でない場合の差（ＱＴＬ効果）を表１に示した。最もロッドスコア値の高かったＡ染色体でのＱＴ

Ｌ効果は0.99±0.03であった。

表１ 脂肪交雑における各染色体のＱＴＬ効果

染色体 位置 ＱＴＬ効果

Ａ 表現型値 24～40cM 0.99±0.03 *

育種価 14～36cM **

Ｂ 表現型値 96～110cM 1.19±0.03 *

育種価

Ｃ 表現型値 52～70cM 1.00±0.01 *

育種価

Ｄ 表現型値 32～42cM 0.94±0.02 *

育種価 0～38cM *

注）*はp<0.05 **はp<0.01

（３）ロース芯面積

ロース芯面積について見ると、表現型値で深く関与している領域はＥ、ＦおよびＧの３カ所で検

出された（図８～１０）。それぞれの染色体上の関連領域の範囲は約20cM範囲（１％有意水準）、

約８cM（５％有意水準)、約５cM（１％有意水準）が示唆された。ＥおよびＦ染色体の領域では育種

価を用いた場合の有意水準が高くなったのに対し、Ｇ染色体上では逆に育種価を用いた場合の水準

が低くなり、５％の有意水準に達しなかった。
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図８ 染色体Ｅにおける解析結果 図９ 染色体Ｆにおける解析結果

図１０ 染色体Ｇにおける解析結果

また、染色体Ｅ～Ｇについて有意な領域が示唆されたハプロタイプを受け継いだ場合とそうでな

い場合の差（ＱＴＬ効果）を表２に示した。最もロッドスコア値の高かったＥ染色体でのＱＴＬ効

果は5.18±0.45cm であった。2

表２ ロース芯面積における各染色体のＱＴＬ効果

染色体 位置 ＱＴＬ効果

Ｅ 表現型値 76～96cM 5.18±0.45 **

育種価 92～96cM ***

Ｆ 表現型値 32～40cM 4.14±0.05 *

育種価 32～42cM **

Ｇ 表現型値 52～70cM 4.31±0.29 *

育種価

注）*はp<0.05 **はp<0.01

今回行ったＤＮＡサンプルの解析によって、経済形質と関連の強い領域が複数の染色体で示唆され

た。表現型値と育種価の両データを用いた解析の結果、表現型値と育種価ではピークの形は類似して

おり、有意水準も上昇して見られたことより、育種価数値を用いた解析は有効であると示唆された。

また、実数値より育種価数値の結果が減少して見られた場合、環境効果による誤差の可能性が考えら

れ、これらの領域ではデータ数を増加することで誤差が少なくなり、検出されなくなる可能性も考え

られる。従って、両データ共に有意な水準で検出される領域について特定を検討する必要がある。

今後これら染色体の中で、さらに経済形質と関連する正確度の高いマーカーを検出するため、デー

タ数を増やして信頼性を高めること、およびマーカーを詳細に配置して候補領域を狭め、優良なＱＴ

Ｌ領域を特定する必要があると考える。さらに、今後利花産子の選抜基準としてこれら検出されたマ

ーカーを用いたマーカーアシスト選抜による、優良後継牛の作出に活用を検討したい。
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