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序　　 文

本年報は平成18年度における附属動物遺伝研究所の研究の概要などを中心に、研究所

の諸活動についてとりまとめたものです。

これまで研究所は、ウシゲノム解析ツールの開発を独自に担いつつ、黒毛和種牛を主

たる研究対象として、DNA育種手法の実用化を目的とした研究を進めてきました。その成

果の一つとして、DNAマーカーとの遺伝的な連鎖関係からいくつかの遺伝性疾病の原因遺

伝子を同定し、不良因子を見分けるDNA診断法を開発することで不良因子キャリアのコン

トロールを可能にしてきました。しかしながら、クローディン-16欠損症ほどの影響力は

ないものの、依然として数々の不良因子が黒毛和種集団に残存していることから、今後

とも育種現場との連携を密にして対処していかなくてはなりません。

また、経済形質責任遺伝子を同定することは夢物語ではない段階まで到達しました。

当研究所を始めとする諸機関の努力によってウシゲノムツールが充実し、それを基盤に

国際コンソーシアムがウシゲノム解読を順調に進めた結果、ヒト・マウスゲノム情報の

利用性は格段に進歩しました。遺伝子同定の道筋は明らかになりました。すなわち、こ

れからはどんなサンプルを収集・保有しているかが成否を分けると共に、いよいよ研究

者個々人の「研究力」が問われることになります。それらの集合体としての「研究所力」

を一段と優れたレベルに維持し、さらに発展させていきたいと思います。

平成18年度の特筆すべき成果は、肉質・肉量に関わる責任遺伝子が絞り込まれただけ

でなく、黒毛和種牛の繁殖性に関わる遺伝子について有用な情報が得られたことです。

乳牛においても２つ目の乳房炎抵抗性遺伝子を同定しました。関係各位におかれまして

も、研究所の今後の研究推進に一層のご支援をいただければ幸いに存じます。

最後に、終始ご指導いただいた農林水産省、ご理解とご支援を頂いた日本中央競馬会、

譛全国競馬・畜産振興会、および、共同研究を進めてきた機関の各位に厚くお礼申し上

げます。

平成19年３月

社団法人畜産技術協会
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１．設立の経緯と沿革

家畜育種の基本は、個体の能力を正確に測定し、遺伝的能力に基づいた選抜を行い、選抜さ

れた個体間の交配から次世代を生産するという、一連の作業を反復することにより、望ましい

遺伝子型を個体内に集積することにある。

家畜の経済形質の大部分はいわゆる量的形質で、一つ一つは決定的な効果を持たない多数の

遺伝子によって支配され、また、遺伝以外の環境などの多くの要因に支配されて形質は発現す

る。しかしながら、個々の遺伝子を解析することは難しく、そのため、血統情報と表現型に基

づいて統計遺伝学的手法により種畜の遺伝的能力を推定し選抜が行われてきた。

統計遺伝学的手法は、1940年代には理論的にほぼ集大成され、近年のコンピュータの発達と

もあいまって、BLUPに代表されるような理論と計算手法の発展があり、近年家畜の能力は大き

く向上した。とくに乳牛では、年々の遺伝的改良量は加速的に大きくなっている。

しかし、遺伝率が低く、あるいは表現型の測定に多大の時間と経費を要する形質、たとえば、

繁殖性、抗病性等の形質については現行の育種法では改良が難しいことが指摘されている。さ

らに、多様化する育種目標に迅速、的確に対応するためには、育種に要する時間、費用等につ

いて効率化が強く求められている。

最近の分子遺伝学並びにその重要な領域であるゲノム研究の進展に伴い、家畜においても遺

伝地図の作成が急速に進み、DNAマーカーと経済形質に関与する遺伝領域あるいは遺伝子座

（QTL）との連鎖解析が可能になった。連鎖解析が進めば、DNAマーカーを指標として、育種目標

に適合した遺伝子型を選抜する新しい育種法の開発が期待できる。また、DNAマーカーを指標と

した遺伝性疾病原因遺伝子のキャリアのスクリーニングも可能になる。

我が国の畜産は、外国のそれに比して国土資源の制約、高水準の人件費などきわめて厳しい

条件下で低コスト化・高品質化をはからなければならない状況にある。そのためには畜産技術

の基本である優良家畜への育種を効率的に行うことが必須であり、上述の新しい育種技術の開

発に早急に着手する必要があった。

このような状況から、農林水産省の指導のもとに、日本中央競馬会及び譛全国競馬・畜産振

興会のご理解を得て、日本中央競馬会の畜産振興資金の助成により、譖畜産技術協会附属動物

遺伝研究所が設立されることとなった。

研究の拠点となる建物は平成３年度に設計を開始し、平成４年９月着工、平成５年１月に竣

工した。建物は鉄筋コンクリート造り一部２階建て延べ面積884裃（研究員室、実験室（2）、バ

イオハザード室、クリーンルーム、ドラフトチャンバー、会議室等）である。さらに、平成6年

度にRI実験室、動物飼育室の2室（計116裃）を増築した。研究プロジェクトの拡大に伴い、実

験室が手狭になったことから、平成９年度に新たな実験棟を建設することとなった。平成９年

９月着工、平成10年２月竣工で、建物は鉄筋コンクリート造り一部２階建て延べ面積1,094裃
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（DNA解析室、コンピュータ室、大会議室、研究員室、図書保管室等）である。新たな実験棟の

建設に伴い、これまでの実験棟を本館、新設棟を別館と呼称している。

研究プロジェクトは、平成4年度から「個体識別システムの開発」、平成６年度から「肉質等

経済形質DNAマーカー育種手法開発事業」、平成９年度から「家畜疾病DNAマーカー育種手法開発

事業」、平成10年度から「家畜遺伝子解析基盤技術緊急開発事業」及び「食肉品種鑑別技術の確

立」が開始されるなど順次拡大されてきた。このうち「個体識別システムの開発」は所期の目

的を達成し、平成10年度をもって終了した。このプロジェクトによって数多くのDNAマーカーの

開発、遺伝地図上への位置付けを行い、これらのマーカーを適宜選択することにより、個体識

別や親子鑑定が実用上支障なくできることを明らかにした。個体識別の手法は、牛肉のトレー

サビリティを保証する基本的な技術ともなっている。

これまでに脂肪交雑や枝肉重量に関与するとみられる60個以上の遺伝子座を位置づけ（p<

0.01）、所在するQTLの遺伝子そのものを同定すべく努力を続けている。遺伝子座が位置づけさ

れたことに基づいて、DNAマーカーを指標にした種畜のスクリーニングが一部で試行されつつあ

る。さらに、黒毛和種、褐毛和種、及び、ホルスタイン種に見られた計5種の遺伝的疾病の遺伝

子を特定してキャリアの診断法を開発した。

上記のプロジェクトは平成13年度から新たに、ウシのゲノム地図などの基盤技術の開発や遺

伝性疾患のキャリア診断技術の開発などを「畜産新技術開発活用促進事業」として進め、経済

形質QTLの特定とこれを活用した育種手法の開発を目標として研究を「肉用牛遺伝資源活用体制

整備事業」として進めていたが、平成17年度で終了した。また平成12年度から引き続き「畜産

新技術実用化対策事業」の一環としてDNA育種基盤整備事業を進め、この中で従来通り関係する

道県との共同研究を推進している。平成14年度からスタートした「BSE生体診断技術緊急開発事

業」は平成16年度で終了した。また、平成15年度から「牛肉の品種鑑定技術開発事業」がスタ

ートし、平成17年度で終了した。この事業では、我が国の肉用牛として飼養されている黒毛和

種、ホルスタイン種、黒毛和種とホルスタイン種間の交雑種の３者間をDNA情報で鑑別する技術

を確立することに成功した。これらの事業はいずれも平成17年度末を終了した。

平成18年度からは新たにウシDNA育種に関する「牛ゲノム有効活用促進事業（肉用牛DNA育種

実証事業）」および「牛ゲノム有効活用促進事業（牛有用ゲノム等探索・知的財産化事業）」が

始まった。ウシゲノム研究の更なる進展とフィールドでの効果検証に加え、重要な遺伝子情報

の特許化を進めることで我が国の畜産業を側面から支援するという責任が課せられた。平成18

年度の成果については以下詳述しているが、飼養管理技術の重要性が裏付けられた結果も得ら

れ、興味深い。

職員は平成４年度管理部門２名、研究員２名の計４名から発足し、研究の進展・拡大ととも

に順次増員し、平成17年度末には所長を含む管理部門３名、研究部門14名（研究員７名、研究

補助員７名）となった。
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１．研究推進の状況

１）ウシゲノム解析用ツールの開発

盧 国内および海外の状況
国際コンソーシアムによるウシ全ゲノム配列の解読の現状について（米国・サンディエゴ、

2007年1月）
ウシゲノムの塩基配列決定は、テキサスにあるBaylor医科大のヒトゲノムシーケンシングセ

ンターで行われてきた。まず、2004年９月に、3x（ゲノムの３倍長に相当する長さ）のWGS
(Whole Genome Shotgun：全ゲノムを対象にランダムに配列を決定したもの）配列が公開され、
ついで、2005年３月に、6x WGS配列が公開された。そして、ついに2006年8月にゲノムドラフト
配列が公開された。これは、WGSにBAC skim（フィンガープリントで整列化したBACクローンを、
単一、もしくは、プールして読んだ配列）を組み合わせたもので、ゲノムの7.1 倍長の配列
（WGS + BAC skim）から作成されている。これまでは、scaffold配列（配列の末端同士の重なり
をつないだ配列）という断片の配列が公開されていたが、今回は、29本の常染色体とX性染色体
の計30本の染色体の配列として公開された。scaffold配列をウシ染色体上に位置づけるために、
統合地図（Composite map）が使用された。これは、当研究所が発表したShirakawa-USDA連鎖地
図（4881マーカー）、SUN-RH地図（5513座）、および、SNP連鎖地図（2564マーカー）、BovGen RH
地図（9190座）、Illinoi RH地図（3484座）を統合したものである。
ゲノムドラフト配列の完成により、今後は、配列への注釈付け（アノテーション）の作業が

本格化すると思われる。また、ドラフト配列の中には、リピート配列などによるつなぎ間違い
が残されているので、さらなる正確性の向上も期待したい。

SNPについては、WGS（ヘレフォード種、雄１頭）と、その他６品種（アンガス、ブラーマン、
ホルスタイン、ジャージー、リムジン、ノルウエーレッド）のゲノムシーケンシングなどによ
り、２万個以上のSNPが開発され、これらを用いて各品種のハプロタイプブロック等が解析され
つつある。それによると、ウシゲノムの相関解析には30kb間隔のSNP（ゲノム全体で14万個の

SNP）が必要で、３染色体（BTA 6, 14, 25）については、この条件を満たすSNPが開発済みとの
ことだった。現在、Affymetrix社から１万個のSNPを含むDNAチップが市販されているが、

Illumina社では、５万個のSNPをタイピングできるDNAチップを市販する予定である。
ゲノムワイド相関解析に寄せる期待は大きく、Kirkpatrickら（Wisconsin大）は、現在市販

されている10 K SNPアレイ (Affymetrix社) を用いて、乳牛の双子産率を９家系の父方半きょ
うだい家系で連鎖-連鎖不平衡マッピングを行い、以前に半きょうだい家系でマッピングした５
番染色体の同じ領域にQTLを見出した。また、Georgesら（Liege大）は、Belgian Blue種に見ら
れる劣性遺伝性疾患（Congenital muscular dystonia）のマッピングを300MS（Type I疾患）ま
たは3000 SNP（Type II疾患）を用いて行い、各々原因遺伝子のマッピングと変異の同定に成功
した。さらに、USDAからは、今後、50Kチップ（Illumina社）を用いて、乳牛種雄牛とアンガス
種の選抜集団700頭についてハプロタイプ解析を行い、ゲノム情報による育種選抜を行う計画で
あるとの報告があった。

(2) 今後の進め方
これまでに進めてきた高密度ゲノム連鎖地図、および、RH地図とウシ-ヒトゲノム比較地図の
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表３．遺伝性疾病の遺伝子解析のまとめ

劣性遺伝病名 品種 原因遺伝子 変異の種類 遺伝子診断手法 特許

クローディン-16
欠損症 黒毛和種 Claudin-16

（新規） 37kbの欠損 あり 受　理

モリブデン補酵素
欠損症 黒毛和種 MCSU

（新規） ３塩基欠損 あり 受　理

Chediak-Higashi
症候群 黒毛和種 CHS-1 １塩基置換 あり 受　理

クローディン-16
欠損症タイプ２ 黒毛和種 Claudin-16 56kbの欠損 あり 受　理

軟骨異形成性矮
小体躯症 褐毛和種 LIMBIN

（新規）

１塩基置換
１塩基の２
塩基置換

あり 受　理

横隔膜筋症 ホルスタ
イン種 HSP70 11kbの欠損 あり 受　理

作成はほぼ完成し、現在、国際コンソーシアムでは全ゲノム配列解読を進めている。今後は、
興味ある特定の領域からさらに高密度にマイクロサテライトやSNPマーカーを開発することで目
的の遺伝子まで到達できるようにしていかねばならない。公表されたウシゲノム配列中に多数
のマイクロサテライトが見出される。ゲノム全体から開発されたSNPやヒト・マウスゲノム情報
と合わせたウシ遺伝子の情報も蓄積しつつあり、日々更新されている。これらの情報を活用す
ることで、ウシのゲノム解析を進めていく。

２）ウシ遺伝性疾病のDNAマーカー育種手法の開発

盧 研究年次：平成９年～平成18年

盪 研究目的と期待される成果
ウシの遺伝性疾病の多くは常染色体性単純劣性遺伝病である。これまでに５種の疾病の原因

遺伝子同定に成功しており、そのノウハウを生かして引き続き遺伝性疾病のキャリア（当該遺
伝子をヘテロに保有する個体）をDNA診断する手法を開発し、発症を防止する。
本事業では、これらの疾病、あるいは、疾病に対する感受性（抵抗性）について、DNAを指標

としたスクリーニング手法を開発すると同時に、さらに進んで遺伝性疾病原因遺伝子の単離・
特定を行う。このような目的が達成されれば、遺伝子の変異を検出するDNA診断によってキャリ
アのスクリーニングができるため、遺伝性疾病の発症を制御しつつキャリア牛の遺伝的能力を
育種に生かすことができる。

蘯 研究開発の個別目標と成果

蘯-1 ウシ遺伝性疾病解析の平成17年度までの経緯
本課題は平成９年度から実施しており、当研究所が疾病の原因遺伝子を同定し、DNA診断手法

を開発し、家畜改良事業団が検査業務を行うことになっている。平成17年度までの成果を表３
に示した。
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黒毛和種では水頭腫、盲目等の遺伝性疾病に取り組んできた。さらに広く疾病の家系を収集
するため、道県との共同研究を進めると共に、大学の家畜病院や共済組合などとの連携強化を
進めてきた。

蘯-2 ウシ遺伝性疾患の解析に関わる平成18年度の成果

蘯-2-1. 乳頭欠損症（県との共同研究）
先天的乳頭欠損症（ATPP: Abnormal Teat Patterning Phenotype）が、特定の黒毛和種種雄
牛の産子の性別に関わらず多発した。乳頭１対の２本欠損、１本欠損、乳頭形状の異常など多
様な表現型を示した。乳頭欠損を伴う雌個体は繁殖雌牛として登録できないため、農家は大き
な経済損失を被っている。そこで、発症をコントロールする診断手法の開発を目的として原因
遺伝子座のマッピングを行った。その結果、17番染色体セントロメア側（ATPP1:p=2.2x10-9）お
よび１番染色体のセントロメア側（ATPP3:p=0.035）とテロメア側（ATPP2:p=0.005）の計３カ
所に父由来アリル頻度が有意に異なる領域が見いだされた。２本欠損個体のリスク比は、ATPP1
=2.2、ATPP2=1.7、ATPP3=1.6でATPP1が発症に対し最も大きく寄与していた。ATPP1は１本欠損
個体（48頭）においても有意であった（リスク比: 1.9、p=2.3x10-4）。これら３遺伝子座すべて
においてリスクハプロタイプを排除すれば、乳頭欠損個体の発症確率を0.06にまで下げること
ができる。
ゲノム解析で領域を狭めることは困難なので、ヒト-マウス-ウシ間のゲノム比較地図を詳細

に調べ、ウシの３領域に該当するマウス領域を決定した。マウス新生児の乳頭部位において皮
膚組織と比べ特異的な発現をしている遺伝子を、マウスcDNAマイクロアレイを用いて調べた。
その内、該当するマウス領域に存在する遺伝子群に絞った。今後、ウシ新生児からの組織を使
い、発現の違い、塩基配列の違いなどを指標に原因遺伝子を捜す。さらに、農家が保留を希望
する雌牛について、リスクハプロタイプの有無を調べる予定である。

蘯-2-2. 眼球形成不全症（岡山大学との共同研究）
眼球形成不全症（Multiple Ocular Defects, MOD）を発症した18頭を中心とする集団の連鎖

解析を行い、18番染色体の領域にマッピングした。常染色体劣性遺伝病であった。その後、岡
山大では解析を進め、原因遺伝子の同定に成功し、DNA診断法を確立した（未発表）。

蘯-2-3. 前肢帯筋異常症（岡山大学との共同研究）
黒毛和種に見られる前肢帯筋異常症（Forelimb-girdle Muscular Anomaly）の解析を行った。

同一地域の集団においてこれまでに２回発症牛が頻発したが、交配の調節で対処してきた。し
かしながら、最近、頻発が繰り返された結果、ゲノム解析での解決を図ることとした。父方半
きょうだい家系（３頭の種雄牛を含む）に属する26頭の発症牛を集め、DNAを調製した。全染色
体上に配置した258のマイクロサテライトマーカーを用いて発症との関連を調べたところ、26番
染色体のテロメア側にあるマーカー群が発症と有意に連鎖していることがわかった。そこで、
この領域にさらにマーカーを追加しハプロタイプを検討した結果、候補領域を10cMにまで絞り
込むことができた。ヒトあるいはマウスとの比較地図から、この領域にはN-RAPやPDZ8など原因
遺伝子となりうる複数の候補遺伝子が含まれている。



盻 国内および海外の状況

Georgesら（Liege大）は、Belgian Blue種に見られる劣性遺伝性疾患（Congenital muscular
dystonia）のマッピングを300 MS（Type I疾患）または3000 SNP（Type II疾患）を用いて行い、
各々原因遺伝子のマッピングと変異の同定に成功した（未発表）。

眈 今後の進め方
眼球形成不全症は過去に他の地域で頻発していた遺伝病であり、また、前肢帯筋異常症も過

去に頻発していたものである。ゲノム解析の手法を使うことで問題は解決されることを今後も
示していく。

３）肉用牛経済形質のDNA育種手法の開発

盧 研究年次：平成６年～平成18年

盪 研究目的と期待される成果
ウシの経済形質の改良はこれまで主としてBLUP等に代表される統計遺伝学的手法によって行

われており、大きな成果を挙げてきた。しかしこの方法では種畜評価に要する時間、コストが
膨大なものになる欠点がある。一方、近年におけるゲノム解析研究の進展は、ゲノム連鎖地図
を用いることにより、特定経済形質に関与する染色体上の遺伝領域、あるいは遺伝子を特定す
ることを可能にしつつある。しかしながら、ウシのほとんどの経済形質は量的形質であるため、
責任遺伝子の特定は困難であることが容易に予想できる。責任遺伝子の特定という目的を達成
するには明確な戦略に基づいた組織的・継続的な取り組みが欠かせない。経済形質を支配する
領域や遺伝子座を同定することでDNA情報を活用した育種が可能になるだけでなく、飼養管理技
術の改善に結びつくことが望ましい。

蘯 研究開発の個別目標と成果

蘯-1 経済形質解析のためのDNAサンプルの収集
平成13年度から20道県（21道県、平成18年度）・家畜改良事業団・家畜改良センターと共同

研究を実施している。特定種雄牛を父とする大規模な父方半きょうだい家系を作成することは、
道県においては該当種雄牛の遺伝的能力の的確な把握と後継種雄牛の作成に重要であり、かつ、
多種多様な解析用家系の作成は経済形質に影響
する遺伝子（QTL）を同定するためにも有用で
ある。そこで、枝肉共励会や枝肉共進会等にお
いて血統情報の明らかな肥育牛のDNAサンプル
を収集することを始めた。当研究所では、東京
食肉市場、および、大阪市食肉市場におけるサ
ンプリングを実施している。平成18年度までの
収集の状況は表１の通りである。これらの収集
した黒毛和種のDNAサンプル数は約２万４千と
なった。

― ６ ―

年　　度 収　集　数

1,054

14 2,503

15 5,387

13 5,827

合　　　計 24,261

16 4,922

17 4,634

表１．平成18年度までの黒毛和種DNA
サンプル収集状況

13
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蘯-2 ウシ経済形質解析のまとめ
経済形質（QTL）の解析において、染色体毎（染色体ワイズ、chromosome-wise）やゲノム毎

（ゲノムワイズ、experiment-wiseまたはgenome-wise）に有意水準を検定し、多重検定を補正す
るインターバルマッピング法であるQTL Express（Haleyら、1994；2002）が優れている。肉牛
の経済形質のような量的形質には、複数の遺伝子座の間の相互作用であるエピスタティック
（非相加的）効果が見られる場合がある。そこで、相互作用も検証するため、我々はQTL
Express を改良したGlissardoを開発した。平成18年度までに全国で行った家系解析の結果を当
研究所にて確認作業を行い、15家系についての経済形質マッピングについてまとめ、論文発表
した（研究発表の章参照：Takasuga,A., Watanabe,T., Mizoguchi,Y., Hirano,T., Ihara,N.,
Takano,A., Yokouchi,K., Fujikawa,A., Chiba,K., Kobayashi,N., Tatsuda,K., Oe,T.,
Furukawa-Kuroiwa,M., Nishimura-Abe,A., Fujita,T., Inoue,K., Mizoshita,K., Ogino,A.,
Sugimoto,Y. (2007) Identification of bovine QTL for growth and carcass traits in
Japanese Black cattle by replication and identical-by-descent mapping. Mammalian
Genome, 18: 125-136.）。それらの結果を表２に示す。

表２．平成18年度までの黒毛和種経済形質マッピングのまとめ

経済形質QTL* p < 0.01 p < 0.001

体重 9 2

枝肉重量 13 2

脂肪交雑 19 9

ロース芯面積 13 3

バラ厚 11 1

皮下脂肪厚 18 3

合計 83 20

*染色体ワイズの有意水準。

蘯-3 ウシ経済形質遺伝子座のポジショナルクローニングに関わる今年度の成果

蘯-3-1. Marbling-1（脂肪交雑-1）の解析（兵庫県との共同研究）
これまでに、父方半きょうだい家系を用いた連鎖解析を行い、21番染色体テロメア側に脂肪

交雑連鎖領域3.5cMを特定し、２種類の集団で母方アリルについての相関解析により約720kbに
限局化した。この領域に存在する12種の遺伝子にアミノ酸変異は認められなかったが、３種の
遺伝子は筋間脂肪においてq/-と比べQ/qの発現量が22-94倍高かった。Q/q最長筋ロースのバイ
オプシーを月齢18ヶ月から30ヶ月まで２ヶ月毎に行い、経時的発現量の経緯を調べたところ、
脂肪部位で28ヶ月と30ヶ月の間で急激な増加を示した遺伝子aが有力な候補となった。
平成18年度は、ウシ脂肪細胞前駆細胞株（東北大学麻生先生により樹立）の脂肪細胞分化系

を用いた解析を行った。遺伝子aについて有力な結果が得られたので、遺伝子a領域のすべての
一塩基多型（SNP）を探索し、アリル頻度から責任SNPを特定する。

蘯-3-2. Marbling-2（脂肪交雑-2）の解析（宮崎県・岐阜県との共同研究）
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平成17年度までに、SNPの検出で約50kbの領域まで狭めたが、可能性のあるセントロメア側の
４cMを除外する根拠があまりないこと、優良遺伝子型Qの頻度が低いため、領域を狭めることは
難しいことがわかった。
平成18年度は、4cMの領域にDNA tiling array（ゲノム上に相補的な25塩基のプローブを平均

150塩基のギャップを持たせて並べたもの、RNAに転写された領域を実験的にサーチできる）を
作成し、ロース部位における遺伝子発現のQvs.q比較を行った。この手法は網羅的な発現解析に
優れていると言われており、データの解析を急いでいる。

蘯-3-3. CW-1（枝肉重量-1）の解析（鹿児島県との共同研究）
平成17年度までに、黒毛和種父方半兄弟家系を用いた連鎖解析により、枝肉重量QTL（CW-1）

を14番染色体セントロメア付近8.1cMの領域にマップし、相関解析で1.1Mbに狭めた。本領域内
に含まれるすべての遺伝子（４種）についてそれぞれBACクローンを単離し、BACクローン導入
マウス（トランスジェニックマウス: Tg マウス）の作成を開始した。
平成18年度は、Tg マウスの作成をしつつ、CW-1領域を解析した結果、(i) この領域は729kb、

(ii) 候補遺伝子の１つは領域外、(iii) 遺伝子の存在しない２つの領域（114 kb 領域、308kb
領域）の存在がわかった。この729kbについてDNA tiling arrayを作成し、RNA転写の有無と発
現のQvs.q比較を行った。データを解析している。今年度後半になってTg マウスの作成がほぼ
終了したので、Tg マウス毎に成長実験を開始した。雄・雌それぞれ個体数６匹以上の集団を20
週まで調べる予定である。

盻 国内および海外の状況
肉牛については、米国などから経済形質のマッピングについてこれまでにいくつか報告され

ているが、ゲノムワイズレベル１％以下、20cM以内にファインマッピングされている例はまだ
ない。平成18年度においても顕著な報告は見られなかった。

眈 今後の進め方

Marbling-1、Marbling-2, CW-1遺伝子を同定するため、候補遺伝子の機能の解明を培養細胞
レベル・マウス個体レベルで進め、遺伝子機能の解明から責任遺伝子の同定を行う。

４）ウシ抗病性遺伝子座の解析

盧 研究年次：平成７年～平成18年

盪 研究目的と期待される成果
小型ピロ、脂肪壊死症、乳房炎等の疾病に対する感受性（抵抗性）は、単純劣性遺伝ではな

いものの、遺伝的変異のあることは明らかであり、これらの疾病に対する感受性（抵抗性）に
ついてDNA診断でスクリーニングできれば経済的に重要な意義を持つこととなる。これらの内、
平成18年度には乳房炎について更なる進展があった。

蘯 ウシ抗病性遺伝子座の解析に関わる今年度の成果

蘯-1. 乳房炎抵抗性の解析（家畜改良センター・北海道との共同研究）
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牛群検定に参加した搾乳牛の初産時体細胞数を乳房炎抵抗性の指標とした。特定地域で飼養
され、共通の祖父牛由来の集団から、体細胞数が低い集団（< 25,000; 297頭）と高い集団（>
100,000; 181頭）を収集し、連鎖解析した結果、染色体21番と22番に有意な連鎖を見いだした。
平成17年度までに、染色体22番のQTL（SCC22）について、グリシン残基１個の挿入変異の認め

られたFEZL（Forebrain embryonic zinc finger-like）を責任遺伝子とした。挿入変異のある
FEZL遺伝子は感受型（S）で、そうでない方は抵抗型（R）であった（特許申請中）。また、染色
体21番のQTL（SCC21）について、候補遺伝子のプロモーター活性を支配するSNPを見いだした。
平成18年度は、培養細胞系を用いた実験から、SCC21 候補遺伝子のFEZLによる発現調節を明ら

かにした。プロモーター部位のSNPは抵抗性と連鎖しており、培養細胞系を用いた実験で細菌の
捕食性に影響することがわかった。第２の乳房炎抵抗性遺伝子についても特許申請中である。
平成18年度後半から、家畜改良センターの牛群を使った効果検証とDNA情報の実用化のためのプ
ロジェクトを開始した。

盻 国内および海外の状況
これまで、米国農務省、イリノイ大学、ノルウェー農業大学などから、体細胞数を指標とし

た乳房炎抵抗性のマッピングが報告されてきたが、ファインマッピングの段階には至っていな
い。

眈 今後の進め方
日本ホルスタイン登録協会などと共同研究を行い、ホルスタイン種種雄牛の遺伝子型と搾乳

牛の乳房炎発症率についての相関性を調べる。また、抵抗性遺伝子型ホモの種雄牛を作成し、
効果検証に用いる。
黒毛和種の脂肪壊死に関しては、ウシ全ゲノムを対象とする相関解析を実施すべき状況を調

えているところである。平成19年度には解析を開始する。

５）ウシ全ゲノムを対象とする相関解析

盧 研究年次：平成18年～平成20年

盪 研究目的と期待される成果
これまでウシ経済形質のゲノム解析では、父方半きょうだい家系を作成し、マイクロサテラ

イトのような多型性の高いDNAマーカーの型判定結果に基づいたQTL解析を行ってきたが、国際
コンソーシアムによるウシゲノム解読の進展により、新しい解析手法が確立しつつある。すな
わち、多数の一塩基多型（SNP）を用いたゲノムワイド相関解析である。牛有用性ゲノム等探
索・知的財産化事業の開始に伴い、新手法を活用しつつ、これまで解析の困難であった表現型
も解析の対象に加え、有用なDNA情報を探索していく。

蘯 ウシ全ゲノムを対象とする相関解析の試み～過排卵処理への反応性（全農ETセンター、家
畜改良センターとの共同研究）
黒毛和種牛では、遺伝的な能力の高い雌牛をFSHなどで過排卵処理して採卵し、受精卵として

販売されている。しかしながら、購入した雌牛から採卵できない場合がある。あらかじめ採卵
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性の高い牛をDNA情報で選抜する手法の確立が期待されている。昨年度までに、家系の構築に拠
らない全ゲノムを対象とする相関解析手法を過排卵処理への反応性に適用してきたが、いくつ
かの問題点がわかり、平成18年度に全面的なやり直しを行った結果、有力な候補遺伝子に到達
することができた。
５回以上の採卵データのある約500頭の黒毛和種メスから採卵数の上位および下位、各42頭ず

つを抽出し、常染色体１～29番およびX染色体に配置した約1,000個のマイクロサテライトマー
カーの型判定を行った。その結果、22個の染色体で5%水準（多重検定補正済み）で有意な領域
を得た。二次スクリーニングで上位下位67頭ずつ使い、９個の染色体で有意な結果を得た。最
も相関していた領域を多数のマイクロサテライトで解析したところ、約160kbの領域が有意とな
った。この領域には遺伝子が１個存在し、塩基配列を調べたところ、アミノ酸変異が検出され
た。この変異と繁殖性との関連を今後調べていく予定である。

盻 国内および海外の状況
連鎖不平衡は、これまで、ベルギーやイスラエルで経済形質のファインマッピングの手法と

して使われてきた。Kirkpatrickら（Wisconsin大）は、現在市販されている10K SNPアレイ
（Affymetrix社）を用いて、乳牛の双子産率を9家系の父方半きょうだい家系で連鎖-連鎖不平衡
マッピングを行い、以前に半きょうだい家系でマッピングした５番染色体の同じ領域にQTLを見
出した。全ゲノムを対象とする相関解析は期待される手法である。

眈 今後の進め方
過排卵処理への反応性については、責任遺伝子の同定を視野に入れて進める。黒毛和種にお

ける脂肪壊死症抵抗性についてのサンプリングは進んでいる。また、ホルスタイン種における
受胎率についてのサンプリングを平成19年度１月から始めた。５年間くらい継続する。黒毛和
種の受胎率では、サンプリングを開始した。サンプリングを充実させ、今後のゲノムワイド相
関解析につないでいく。
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２．平成18年度研究発表

１）論文発表

１．Sato,S., Hasebe,H., Sato,S., Asahi,Y., Hayashi,T., Kobayashi,E., Sugimoto,Y.(2006)
High-resolution physical mapping and construction of a porcine contig spanning the
intramuscular fat content QTL. Animal Genetics, 37: 113-120.

2．Odani,M., Narita,A., Watanabe,T., Yokouci,K., Sugimoto,Y., Fujita,T., Oguni,T.,
Matsumoto,M., Sasaki,Y.(2006) Genome-wide linkage disequilibrium in two Japanese
beef cattle breeds. Animal Genetics, 37: 139-144.

3．Yamada,T., Taniguchi,Y., Nishimura,S., Yoshioka,S., Takasuga,A., Sugimoto,Y.,
Sasaki,Y.(2006) Radiation hybrid mapping of genes showing intramuscular fat
deposition-associated expression changes in bovine musculus longissimus muscle.
Animal Genetics, 37: 184-185.

4．Sugimoto,M., Fujikawa,A., Womack,J. E. & Sugimoto,Y.(2006) Evidence that bovine
forebrain embryonic zinc finger-like gene influences immune response associated
with mastitis resistance. Proc. Natl Acad. Sci. USA 103: 6454-6459.

5．Sato,S., Atsuji,K., Saito,N., Okitsu,M., Sato,S., Komatsuda,A., Mitsuhashi,T.,
Nirasawa,K., Hayashi,T., Sugimoto,Y., Kobayashi,E.(2006) Identification of
quantitative trait loci affecting corpora lutea and number of teats in a Meishan x
Duroc F2 resource population. Journal of Animal Science. 84: 2895-2901.

6．Watanabe,D,, Hirano,T., Sugimoto,Y., Ogata,Y., Abe,S., Ando,T., Ohtsuka,H.,
Kunieda,T., Kawamura,S.(2006) Carrier rate of Factor XI deficiency in stunted
Japanese Black cattle. J. Vet. Med. Sci.. 68: 1251-1255.

7．Ihara,N., Watanabe,T., Sato,Y., Itoh,T., Suzuki,T., Sugimoto,Y.(2007) Oligogenic
transmission of abnormal teat patterning phenotype (ATPP) in cattle. Animal
Genetics, 38: 15-19.

8．Takasuga,A., Watanabe,T., Mizoguchi,Y., Hirano,T., Ihara,N., Takano,A., Yokouchi,
K., Fujikawa,A., Chiba,K., Kobayashi,N., Tatsuda,K., Oe,T., Furukawa-Kuroiwa, M.,
Nishimura-Abe,A., Fujita,T., Inoue,K., Mizoshita,K., Ogino,A., Sugimoto,Y.(2007)
Identification of bovine QTL for growth and carcass traits in Japanese Black cattle
by replication and identical-by-descent mapping. Mammalian Genome, 18: 125-136. 

9．高須賀晶子（2006）ウシゲノム解析用ツールの開発とゲノム解読の現状（総説）。動物遺伝
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育種研究 34: 31-39。

２）学会発表

1．Watanabe,T., Sugimoto,Y.: Fine mapping and gene discovery in cattle. 8th World
Congress on Genetics Applied to Livestock Production. 第８回世界家畜生産応用遺伝学
会議、2006年８月、ベロオリゾンチ、ブラジル。

2．Miyake,T., Narita,A., Kurosawa,M., Nakaoka,H., Watanabe,T., Yokouchi,K., Sugimoto,
Y., M. Ito, T. Fujita, T. Yamada, Y. Sasaki: Detection of epistatic QTLs for beef
marbling by bayesian MQEM method in Japanese Black cattle. 8th World Congress on
Genetics Applied to Livestock Production. 第８回世界家畜生産応用遺伝学会議、2006年
８月、ベロオリゾンチ、ブラジル。

3．Watanabe,T., Ideta,A., Mizoguchi,Y.,, Aoyagi,Y., Sugimoto,Y.: Whole-genome LD
mapping of bovine QTL that control superovulatory response of ovary using
microsatellite markers. 30th International Conference on Animal Genetics. 第30回国際
動物遺伝学会大会、2006年８月、ポルトセグロ、ブラジル。

4．Takasuga,A., Watanabe,T., Mizoguchi,Y., Hirano,T., Ihara,N., Takano,A., Yokouchi,
K., Fujikawa,A., Chiba,K., Kobayashi,N., Tatsuda,K., Oe,T., Furukawa-Kuroiwa, M.,
Nishimura-Abe, A., Fujita, T., Inoue, K., Mizoshita, K., Ogino, A., Sugimoto,Y. :A
bovine QTL map for growth and carcass traits in Japanese Black cattle. 30th

International Conference on Animal Genetics. 第30回国際動物遺伝学会大会、2006年８月、
ポルトセグロ、ブラジル。

5．横内　耕、溝口　康、岩本英治、渡邊敏夫、高須賀晶子、杉本喜憲：４番染色体上脂肪交雑

QTL（Marbling-3）の相関解析によるファインマッピング。国際動物遺伝育種学会第30回大会、
2006年8月、ポートセグロ、ブラジル。

6．杉本真由美、杉本喜憲：第２の乳房炎抵抗性遺伝子の同定。日本乳房炎研究会第11回学術集
会、2006年10月、つくば。

7．渡邊 真司、小邦 朋子、松本 道夫、渡邊 敏夫、横内 耕、杉本 喜憲、三宅 武、山田 宜永、
佐々木 義之：熊本系褐毛和種集団の枝肉重量およびロース芯面積に関する多座位相関解析。
日本動物遺伝育種学会第7回大会、2006年11月、鹿児島。

8．藤田達男、横内　耕、渡邉直人、佐藤文明、伊藤雅之、伊藤克久、渡邊敏夫、杉本喜憲：大
分県産黒毛和種の父方半きょうだい家系を用いたQTL検索。日本動物遺伝育種学会第７回大会、

2006年11月、鹿児島。
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9．瀬戸口浩二、高野　淳、溝下和則、山口　浩、渡邊敏夫、杉本喜憲：鹿児島黒牛における枝
肉重量遺伝子座の効果検証。日本動物遺伝育種学会第７回大会、2006年11月、鹿児島。

10．平野　貴、井上和也、渡邊敏夫、杉本喜憲：黒毛和種父方半きょうだい家系によるQTL解析。
第７回日本動物遺伝育種学会大会、2006年11月、鹿児島。

11．杉本真由美、杉本喜憲：連鎖解析による第２のウシ乳房炎抵抗性遺伝子の同定とその機能
解析。日本免疫学会第36回学術集会、2006年12月、大阪。

12．Ali Akbar Masoudi、横内　耕、内田和幸、大和田孝二、Abdol Rahim Abbasi、辻　岳人、
杉本喜憲、国枝哲夫：Linkage mapping of locus responsible for Forelimb-girdle
Muscular Anomaly of Japanese black cattle on BTA 26。日本畜産学会第107回大会、2007
年３月、東京。

３）学会発表要旨
[学会発表の次の数字は、学会発表の番号に相当する]

学会発表１.

題　目：Fine mapping and gene discovery in cattle.（ウシにおけるファインマッピングと
遺伝子同定）
発表者：渡邊　敏夫、杉本　喜憲
所　属：畜技協・動物遺伝研
要　旨：家畜ゲノム研究の主な目的は生産形質のバリエーションに対して遺伝的な要因がどの
ように寄与するかを理解することにある。ウシにおいては経済的に重要な形質の多くは量的形
質遺伝子座（QTL）により支配される。われわれは15の純粋黒毛和種の父方半きょうだい家系を
構築し、染色体ワイズ１％有意なQTLを60以上検出した。これらのQTLのうちいくつかは複数の
家系において同一染色体領域にくり返し検出された。（染色体14番における枝肉重量QTL、染色
体４番、21番における脂肪交雑QTLなど。）われわれは連鎖不平衡マッピングとIBD解析の手法を
用いてファインマッピングをおこなった。染色体14番における枝肉重量のファインマッピング
は成功しており、染色体21番におけるそれもよい結果を得ている。われわれが置かれているウ
シQTL解析の現状をのべ、その研究の進捗について報告をする。
（第8回世界家畜生産応用遺伝学会議、2006年８月、ブラジル）

学会発表２.

題　目：Detection of epistatic QTLs for beef marbling by bayesian MQEM method in
Japanese Black cattle.（ベイズMQEM法による黒毛和種における脂肪交雑エピスタシスQTLの検
出）
発表者： T.Miyake１, A.Narita１, M.Kurosawa１, H.Nakaoka１, T.Watanabe２, K.Yokouchi２, Y.
Sugimoto２, M.Ito３, T.Fujita３, T.Yamada１, Y.Sasaki１.
所　属： １京大院農、２畜技協・動物遺伝研、３大分農林水産研究セ
要　旨：経済形質の多くは量的形質遺伝子座（QTL）により支配されるが、これらのQTL間の相
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互作用（エピスタシス）が表現型に重要である可能性がある。黒毛和種半きょうだい家系にお
ける脂肪交雑形質に対するQTLの主効果とエピスタシス効果をMCMCによるベイズ推定（MQEM）に
より検出することを本研究の目的とした。MQEMは古典的なインターバルマッピングよりも多く
のQTLを検出することに成功し、さらに一つのエピスタシスQTLペアを検出した。この結果は

MQEM法がQTLの主効果およびエピスタシス効果を同時に検出するのに有効であることを示してい
る。
（第８回世界家畜生産応用遺伝学会議、2006年８月、ブラジル）

学会発表３.

題　目：Whole-genome LD mapping of bovine QTL that control superovulatory response of
ovary using microsatellite markers.（マイクロサテライトマーカーを用いたウシ過排卵処理
反応性QTLの全ゲノムLDマッピング）
発表者：T.Watanabe１, A.Ideta２, Y.Mizoguchi１, Y.Aoyagi２, Y.Sugimoto１

所　属：１畜技協・動物遺伝研、２全農ETセ
要　旨：過排卵処理反応性に関する遺伝因子を探索し、ウシの繁殖製を向上させる目的で、マ
イクロサテライトマーカーを用いた全ゲノムを対象としたQTLのLDマッピングをおこなった。

FSHにより過排卵処理をおこなった703頭の黒毛和種メスから表現型値が両極端のもの、すなわ
ち排卵数の平均値が上位のものと下位のもの96頭ずつを選択した。染色体１～29番およびXを対
象に1073個のマイクロサテライトによりこれら個体の型判定をおこなった。上位および下位集
団における隣接する２マーカーからなるハプロタイプの頻度推定をそれぞれおこない、Fisher
正確検定によりハプロタイプの偏りを検定した。17カ所において有意な結果（P < 10-３）を得、
うち７ヵ所おいてはP < 4.8 x 10-5となる非常に有意な結果を得た。６ヵ所についてマーカー
を追加して検査したところ、うち４ヵ所について強い相関が維持された。興味深いことにこの
うち２ヵ所はプロスタグランジン合成経路に関わる遺伝子座の近傍であった。プロスタグラン
ジンは卵成熟、排卵、マウスにおけるリッターサイズに関与することがすでに報告されている。
われわれは家畜動物種においてはじめてマイクロサテライトによるQTLの全ゲノムLDマッピング
に成功した。これらのマーカーは過排卵処理反応性に関するより正確な選別基準を与えうるで
あろう。
（国際動物遺伝学会第30回大会、2006年８月、ブラジル）

学会発表４.

題　目：黒毛和種の枝肉重量および枝肉形質のQTL地図
発表者：高須賀晶子１、渡邊敏夫１、溝口　康１、平野　貴１、井原尚也１、高野　敦１、横内　耕１、
藤川　朗２、千葉和義３、小林直彦４、龍田　健５、小江敏明６、古川　恵７、安部亜津子８、藤田達
男９、井上和也10、溝下和則11、荻野　敦12、杉本喜憲１

所　属：１畜技協・動物遺伝研、２北海道畜試、３宮城県畜試、４岐阜県畜産研、５兵庫県農水総技
セ、６鳥取県畜試、７岡山県総畜セ、８島根県畜技セ、９大分県農水研セ畜試、10宮崎県畜試、11鹿
児島県肉改研、12家畜改良事業団
要　旨：【目的】多くの父方半きょうだい家系を解析することによって、黒毛和種の枝肉重量
や脂肪交雑などの経済形質に重要なゲノム領域を明らかにし、責任遺伝子の同定や種雄牛の育
種選抜に利用できるマーカー情報を蓄積する。
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【材料と方法】動物遺伝研と各道県試験場および家畜改良事業団との共同研究により、15の大規
模な父方半きょうだい家系（産子数190頭以上）をゲノムワイドでQTL解析を行った。QTL解析に
は、線形回帰によるインターバルマッピングの手法を用い、有意水準は、染色体毎に

permutation testにより算出した。複数形質についての多重検定による偽陽性の混入を防ぐ目
的で、False discovery rate（FDR）を計算した。95％信頼区間の計算は、Bootstrap法によっ
た。検出したQTLは、適宜、マーカー数と産子数を増やして２次スクリーニングを行った。また、
同じ形質のQTLが複数家系で同じ領域にマップされているものについて、共通の優良型(Q)ハプ
ロタイプを持つか否かを検討した。
【結果】15家系の産子数は、192頭から872頭（２次スクリーニングを含む）、総数7860頭であっ
た。検出されたQTLのうち、「有意な連鎖」（ゲノムレベル５％有意、または２次スクリーニング
で染色体レベル0.01％有意を超えたもの。FDRは0.1以下）は40個あり、複数家系で重複して検
出されたものも多く含まれていた。また、各QTLの寄与率は2-13％であった。

14番染色体（BTA 14）の枝肉重量QTLは、５家系で「有意な連鎖」を示し、他の２家系で染色
体レベル１％有意で検出された。これら７家系の種雄牛は、1.1MbのQハプロタイプを共有して
おり、これは、以前に報告した、連鎖不平衡マッピングで狭めた領域と一致した。
このほか、「有意な連鎖」を示す、BTA ４の脂肪交雑QTLとロース芯面積QTL、BTA 14のロース

芯面積QTLも複数家系で検出された。また、BTA 6、7、9、10、20、21の脂肪交雑QTLと、BTA 6
の枝肉重量QTLは、他の家系で、染色体レベル１％または５％有意で検出された。これらのうち、

BTA ６の脂肪交雑QTLはQハプロタイプが共通であり、BTA 4と10の脂肪交雑QTLはqハプロタイプ
が共通であった。
（国際動物遺伝学会第30回大会、2006年8月、ブラジル）

学会発表５.

題　目：４番染色体上脂肪交雑QTL（Marbling-3）の相関解析によるファインマッピング
発表者：横内　耕１、溝口　康１、岩本英治２、渡邊敏夫１、高須賀晶子１、杉本喜憲１

所　属：１畜技協・動物遺伝研、２兵庫県農水総技セ
要　旨：BMS（脂肪交雑等級）は肉用牛の重要な経済形質であるが、その責任遺伝子はまだ報告
がない。我々は以前、黒毛和種1家系（N=872）の半兄弟家系解析から、脂肪交雑QTLを４番染色
体上の35-85cMに検出した（ISAG2004）。
今回、この種雄牛Aとは兄弟牛である種雄牛Bについて、同様に半兄弟家系（N=341）を構築し、
４番染色体上の37のマイクロサテライト（MS）マーカーを用いて家系解析を行った。その結果、
やはり有意な脂肪交雑QTLが30-80cMに検出され、４番染色体中央部に共通の脂肪交雑QTLが位置
していると予想された。
そこで、40から80cMの領域に新規にMSマーカーを開発し、計83のMSマーカーを用いて種雄牛A

と種雄牛Bのハプロタイプを比較した。種雄牛Bは種雄牛Aと共通のqを父牛から受け継いでおり、
優良Qはいずれも母牛由来であることがわかった。さらに、これらの母牛は同じ県内の黒毛和種
繁殖雌牛集団に属するにも関わらず、両Qの間で５cM以上の広範囲に渡って共通している領域は
認められなかった。この脂肪交雑QTLが県内の共通祖先牛由来（IBD）であるとすると、Qの中の
より狭い共通領域に含まれていると考えられる。
次に、黒毛和種集団における種雄牛BのQと脂肪交雑との関連について検討する目的で、相関

解析を行った。対象として、両母牛が属する同じ県内市場に出荷された黒毛和種肥育牛307頭
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(BMS≧8,116頭;BMS≦4,191頭）を用いた。40から80cMの領域に配置した多型性の高い53のMSマ
ーカーを用いて型判定を行い、各QアリルとBMSとの相関を検定した。その結果、QとBMSが最も
強く相関しているMSマーカー（P=0.0058）は、qとは異なり、半兄弟家系解析において最大のス
コアが検出された領域に位置していた。さらに、このMSマーカーはQが共通な10の連続するMSマ
ーカーの一つであって、それにより構成される２cMの共通領域は集団内でLDブロックを形成し
ていた。現在、われわれはさらなる解析のため、LDブロック内にある既知遺伝子周辺のSNPを検
索中である。
（第30回国際動物遺伝育種学会大会、2006年８月、ブラジル）

学会発表６.

題　目：第２の乳房炎抵抗性遺伝子の同定
発表者：杉本真由美１、杉本喜憲２

所　属：１家畜改良セ、２畜技協・動物遺伝研
要　旨：Walkway chief markを祖父とする６半兄弟種雄牛家系の娘牛478頭について初産次平均
体細胞数との連鎖解析を行った結果、第21番染色体にLOD scoreが28という強い連鎖が見られた。
第９回及び第10回学術集会において発表したとおり、当該家系ではforebrain embryonic zinc-
finger like（FEZL）遺伝子のグリシン鎖において12個のグリシン（12G）が体細胞数の高い個
体では13個（13G）となる多型が見いだされ、転写因子であるFEZLはInterleukin-8等のサイト
カインの発現を高めることが確認できている。そこで、第21番染色体における乳房炎抵抗性遺
伝子がFEZLの影響を受けていないかどうか調べるため、12G/12GFEZL、12G/13GFEZL、

13G/13GFEZLを持つ個体の３群に分けて連鎖解析を行ったところ、13G/13GFEZLを持つ個体にお
いて、解析頭数が478頭から224頭に減るにもかかわらず、LOD scoreが35というより強い連鎖が
見られた。この結果は、第21番染色体における乳房炎抵抗性遺伝子はFEZLによる発現調節を受
けていることを示している。Microarray解析、real-time PCR及びluciferase解析により、第21
番染色体上に位置する遺伝子のうち、insulin-like growth factor 1 receptor（IGF1R）遺伝
子がFEZLによる発現調節を受け、さらにそのpromoter領域において体細胞数の高い個体ではシ
トシンの数が増えるという多型を見いだした。IGF1RはFEZLとともに、乳房炎抵抗性に関与する
と考えられる。
（日本乳房炎研究会第11回学術集会、2006年10月、つくば）

学会発表７.

題　目：熊本系褐毛和種集団の枝肉重量およびロース芯面積に関する多座位相関解析
発表者：渡邊 真司１、小邦 朋子２、松本 道夫２、渡邊 敏夫３、横内 耕３、杉本 喜憲３、三宅 武１、
山田 宜永１、佐々木 義之４

所　属：１京大院農、２熊本農研セ畜研、３畜技協・動物遺伝研、４ビッグ研究所㈱
要　旨：【目的】近年、育種改良にQTL情報を用いることが注目を集めており、多くの経済形質
に関するQTLが染色体上に特定されてきている。演者らは、熊本系褐毛和種集団の枝肉重量およ
びロース芯面積に関するQTLをBTA6の58cM～106cMの領域に推定した（日本畜産学会第106回大
会）。そこで本研究では熊本系褐毛和種集団の連鎖不平衡を利用し、推定されたQTL領域を狭め
ることを目的とした。
【方法】材料として、１頭の種雄牛から由来する半きょうだい320頭およびBTA 6の51cM～111cM
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に散在する18個のマーカー型情報（平均マーカー間隔は3.4cM）を用いた。表現型値として枝肉
重量とロース芯面積を用い、320頭の表現型値は肥育牛55,513頭のフィールド記録からBLUP法に
よりBLUE値を用いて補正した。組換え率を利用して父方由来配偶子を100回反復推定し、マーカ
ー型に基づいて判定される母方由来配偶子を100セット得た。解析では５％以下の頻度であった
マーカーアリルを欠測値として処理した。多座位相関解析にはKilpikariとSillanpaa（2003）
の方法を用い、100万回のMCMCサイクルのうち100回に１回サンプルを抽出した。100セットの母
方由来配偶子について解析した結果を平均し、事後確率を推定した。
【結果】表現型と相関のあるマーカー座数に関する事後確率から枝肉重量では２個のマーカー座
を含むモデルが37.1％、およびロース芯面積では１個のマーカー座を含むモデルが46.3％と全
体で最も多かった。本研究では、枝肉重量では60.2cMと54.2cMおよびロース芯面積は85.8cMの
マーカー座の近傍にQTLが存在すると考えられた。しかし、データセットごとにモデルに取り込
まれた候補マーカー座の順位が上下し、正確度についてはさらなる検討が必要だと考えられた。
（第７回日本動物遺伝育種学会大会、2006年11月、鹿児島）

学会発表８.

題　目：大分県産黒毛和種の父方半きょうだい家系を用いたQTL検索
発表者：藤田達男１、横内　耕２、渡邉直人１、佐藤文明１、伊藤雅之１、伊東克久１、渡邊敏夫２、
杉本喜憲２

所　属：１大分農林水産研畜産、２畜技研・動物遺伝研
要　旨：【目的】大分県産黒毛和種の育種改良に応用可能な効率的で精度の高いDNA育種手法の
実用化に向けて、肉用牛経済形質に関与する遺伝子座を検出する。
【方法】本県を代表する種雄牛「糸福」の半きょうだい家系（去勢肥育牛229頭）について、250
マーカーの遺伝子型データと産肉６形質（枝肉重量（CW）、日増体量（DG）、ロース芯面積、バ
ラの厚さ、皮下脂肪の厚さ、BMS.ナンバー(BMS)）の枝肉データまたは育種価の２通りの表型値
を用いてQTL解析プログラムGlissadoで解析。育種価は、母数効果として市場、出荷年度および
肥育農家または地域の効果を、共変量として肥育期間および肥育期間終了時日齢への２次まで
の回帰の効果を考慮。CWとDGに陽性効果のあったBTA 8、BMSに陽性効果のあったBTA 14、BTA
18およびBTA 21に更にマーカーを追加し、合計275マーカーを用いて２次スクリーニングを実
施。
【結果】Genome-wise ５％水準で有意なQTLを、枝肉データを用いた解析で23領域、育種価を用
いた解析で21領域検出。この内Lod scoreが10.5以上のQTLは８領域あり、これらは枝肉データ
と育種価の両方の解析結果に共通して検出。BMSに陽性効果のあったBTA 14のQTLは、２次スク
リーニングで消滅。CWとDGに陽性効果のあったBTA 8のQTLは共通領域（80-120cM）にあり、こ
れらのアリル置換効果は枝肉データで30kg、89g、育種価で12.4kg、31g。BMSに陽性効果のあっ
たBTA 18（70cM～テロメア側）、およびBTA 21（40-60cM）の両QTLのアリル置換効果は、それぞ
れ枝肉データで1.07、1.00、育種価で0.7、0.49。BTA 18とBTA 21の両QTLを組み合わせたBMSの
アリル置換効果は相加的で、枝肉データで2.1、育種価で1.14であった。
（第７回日本動物遺伝育種学会大会、2006年11月、鹿児島)

学会発表９.

題　目：鹿児島黒牛における枝肉重量遺伝子座の効果検証
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発表者：瀬戸口浩二１、高野　淳２、溝下和則３、山口　浩１、渡邊敏夫２、杉本喜憲２

所　属：１鹿児島県・肉改研、２畜技協・動物遺伝研、３鹿児島県・南薩家保
要　旨：【目的】鹿児島黒牛の経済形質に関する遺伝子座を同定し、種雄牛選抜の指標の一つ
として利用するために、父方半兄弟家系を用いたQTL解析を行っている。これまでに我々は、県
有種雄牛AおよびBの各々の家系解析において、枝肉重量QTL（CW-1、CW-2）を14番および６番染
色体上にマップした。今回はCW-1、CW-2ともに優良遺伝子型Qをヘテロに持つ県有種雄牛C
（sireC）の産子を用いて、これらの遺伝子座の効果検証を行ったので報告する。
【方法】CW-1、CW-2領域に各々20個のマイクロサテライトマーカーを配置し、sireCの産子（去
勢肥育牛）289頭についてマーカーの型判定を行った。CW-1、CW-2各々において、Qホモ（Q/Q）、
Qヘテロ（Q/-）、non-Q（-/-）に分類し、t検定を実施した。
【結果】CW-1における遺伝子型の分布はQ/Q：92頭、Q/-：137頭、-/-：59頭と、Qタイプが高頻
度に保存されていることが分った。このときの平均枝肉重量はQ/Q：441.8kg、Q/-：425.1
kg、-/-：399.0kgとそれぞれに有意差（P < 0.01）がみられた。一方で、CW-2における遺伝子
型の分布はQ/Q：29頭、Q/-：124頭、-/-：111頭であった。平均枝肉重量はQ/Q：445.0kg、Q/-
：432.1kg、-/-：410.7kgで、Q/Q、Q/-と-/-間で有意差（P < 0.01）がみられた。
CW-1、CW-2両領域がQ/Qである産子、non-Qである産子集団間における枝肉重量の差は60.6kg

（P < 0.01）と、相加的な効果を持つことが明らかとなった。従って、これら２つのQハプロタ
イプの選抜が、枝肉重量の育種改良に役立つ可能性が示唆された。
（日本動物遺伝育種学会第7回大会、2006年11月、鹿児島）

学会発表10.

題　目：黒毛和種父方半きょうだい家系によるQTL解析
発表者：平野　貴１、井上和也２、渡邊敏夫１、杉本喜憲１

所　属：１畜技協・動物遺伝研、２宮崎県畜試
要　旨：【目的】家畜の経済形質の多くはQTLであり、これらを特定することでマーカーアシス
ト選抜を利用した効率的な育種が可能となる。我々は黒毛和種の肉質（特に脂肪交雑）に関す
るQTLを特定し、そのDNA情報を育種選抜に利用するために、黒毛和種肥育牛の大規模な父方半
きょうだい家系を用いてQTL解析を進めている。今回は、宮崎県で供用されている種雄牛の父方
半きょうだい家系を用いた解析の結果を報告する。
【方法】解析に用いた父方半きょうだい家系は231頭の去勢肥育牛からなり、これらに対して全
常染色体をカバーする240個のマイクロサテライトマーカーの型判定を行った。ゲノミックDNA
は、枝肉共進会で採材された全血または腎周囲脂肪から抽出した。得られた各枝肉成績の中で、
体重、枝肉重量、ロース芯面積、皮下脂肪厚、BMS、バラ厚を表現型としてQTL解析を行った。
各Genotypeは、ABI3700シークエンサーで電気泳動した後GenescanおよびGenotyperソフトウェ
アによって決定した。
【結果】今回の解析により、<５％Chromosome-wise レベルで11カ所のQTLが検出された。特に、

BTA20のBMSに関するQTLとBTA14のバラ厚（cm）に関するQTLは、<５％Experiment-wiseと強い有
意水準で検出された。それぞれのアレル置換効果は0.98と0.5であり、寄与率は5.6％と9.8％だ
った。BMSに関するQTL領域について近縁種雄牛や繁殖雌牛のQハプロタイプの保有状況を調べた
ところ、Qハプロタイプは祖父牛に由来することがわかった。さらに、祖父牛の息牛でQハプロ
タイプを持つ別の種雄牛でも、このハプロタイプはBMSに同様の効果を持つことが示された。
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（第７回日本動物遺伝育種学会大会、2006年11月、鹿児島）

学会発表11.

題　目：連鎖解析による第２のウシ乳房炎抵抗性遺伝子の同定とその機能解析
発表者：杉本真由美１、杉本喜憲２

所　属：１家畜改良セ、２畜技協・動物遺伝研
要　旨：【目的】ウシ乳房への常在細菌感染で生じる乳房炎は、国内のホルスタイン種の20-
30％に発生する。乳房炎に罹ると、生産乳の出荷停止や治療費の負担だけでなく、完治は困難
なため感染牛の廃棄と新規更新の経費がかかり、全国で年間690億円の被害をもたらしている。
年間3000億円と云われる牛乳生産高と比べ、その負担は大きい。現在、集団選抜法により乳牛
における乳生産性の遺伝的能力は充分改良されているが、生産経費を下げるためには、乳房炎
抵抗性を遺伝的に高めることが急務である。そこで、連鎖解析を用いた抵抗性遺伝子の同定を
行った。
【方法と結果】祖父牛を共有する６頭の種雄牛の半姉妹家系を用いて、297頭の抵抗型ウシと181
頭の感受型ウシを選択タイピングすることにより、乳房炎抵抗性遺伝子候補を２つ同定した。
第１の乳房炎抵抗性遺伝子は、神経発達に関与する転写因子と知られているforebrain
embryonic zinc finger-like（FEZL）遺伝子であった。感受型ウシでは、FEZL遺伝子の12グリ
シン鎖に３塩基の挿入が見られ、13グリシン鎖に変異することにより、tumor necrosis factor
α（TNFα）やinterleukin（IL）８等の免疫関連遺伝子の発現誘導の程度が低下していた。第
２の乳房炎抵抗性遺伝子を同定する過程において、我々はFEZL遺伝子が当該遺伝子の発現調節
に関与することを見いだした。FEZL遺伝子を過剰発現させた乳腺細胞のMicroarray解析、real-
time PCR及びluciferase解析により、insulin-like growth factor 1 receptor (IGF1R)が最も
有力な第２の乳房炎抵抗性遺伝子候補であった。感受型ウシは、13グリシン鎖であるFEZL遺伝
子とプロモーター領域におけるシトシン鎖が長いIGF1R遺伝子を持ち、IGF1R遺伝子の発現量が
抵抗型ウシより高いことが確認されたのである。IGF1R遺伝子の発現を抑えた線虫は細菌感染に
強いことが既に報告されており、ウシにおいてもIGF1R遺伝子の発現が高くなると乳房炎に罹り
やすいのかもしれない。我々の結果は、乳房炎抵抗性を遺伝的に高める新しい方法を提供し、

FEZL及びIGF1Rは自然免疫応答にも関与していることを示唆している。
（日本免疫学会第36回学術集会、2006年12月、大阪）

学会発表12.

題　目：Linkage mapping of locus responsible for Forelimb-girdle Muscular Anomaly of
Japanese black cattle on BTA 26
発表者：１Masoudi Ali Akbar、２横内　耕、３内田和幸、４大和田孝二、１Abdol Rahim Abbasi、
１辻　岳人、２杉本喜憲、１国枝哲夫
所　属：１岡山大院自然科学、２畜技協・動物遺伝研、３宮崎大学農、４NOSAI宮崎
要　旨：前肢帯筋異常症は黒毛和種の常染色体上劣性の遺伝病であり、肩の異常な形態と震え
を症状とする。病理所見からは、前肢帯の筋群に形成不全が見られた。我々はこの疾病の原因
遺伝子を見つける目的で、連鎖解析による候補領域のマッピングを行った。同一地域の黒毛和
種集団から、父方半きょうだい家系（３頭の種雄牛を含む）に属する26頭の発症牛を集め、DNA
を調製した。全染色体上に配置した258のマイクロサテライトマーカーを用いて発症との関連を
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調べたところ、26番染色体のテロメア側にあるマーカー群が発症と有意に連鎖していることが
わかった。そこで、この領域にさらにマーカーを追加しハプロタイプを検討した結果、候補領
域を10cMにまで絞り込むことができた。ヒトあるいはマウスとの比較地図から、この領域には

N-RAPやPDZ8など原因遺伝子となりうる複数の候補遺伝子が含まれている。

(第107回日本畜産学会大会、2007年３月、東京)
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３．委員会、会議等の開催

１）肉用牛ゲノム研究・開発委員会

この委員会は、動物遺伝研究所が行う肉用牛のゲノム研究、開発事業のあるべき方向並びに
研究開発成果の応用方向などについて審議し、必要な助言をいただくものとして開催されてい
る。
平成18年度の委員会は平成19年２月22日東京で開催された。議事内容は次の通りであった。

① 「ウシゲノム有効活用促進事業（肉用牛DNA育種実証事業）」の概要
② 動物遺伝研究所における平成18年度研究成果と次年度事業の実施について
③ 話題提供「イネゲノムベンチャーの活動」
④ 全体討議

これらの議事の中で、動物遺伝研究所の18年度の活動の概要が資料に基づいて紹介された。
研究成果並びに活動方向については諒とされた。

肉用牛ゲノム研究・開発推進委員会委員
木下　良智　　　　（独）家畜改良センター理事長
国枝　哲夫　　　　　岡山大学農学部総合農業科学科教授
小島　信男　　　　　全国畜産関係場所長会会長
柴田　正貴　　　　（独）農業・食品産業技術総合研究機構理事（畜産草地研究所長）
新山　正隆　　　　（社）家畜改良事業団専務理事
菱沼　毅　　　　　（独）農畜産業振興機構副理事長
福原　利一　　　　（社）全国和牛登録協会会長
藤山　秋佐夫　　　　情報・システム研究機構国立情報学研究所教授

研究情勢報告者
美濃部　侑三　　　（株）植物ゲノムセンター代表取締役社長

２）肉用牛ゲノム研究・開発技術推進委員会

動物遺伝研究所が行う研究開発について、研究手法など技術的側面から審議し、助言をいた
だくとともに、研究開発成果の学術的評価もいただくものとして平成13年度よりこの委員会は
設置されている。平成18年度委員会は、平成19年２月６日動物遺伝研究所で開催された。議事
は次の通りであった。

①　先天性乳頭欠損症領域-1（ATPP-1）に存在する候補遺伝子の探索
②　経済形質遺伝子座

(a) 黒毛和種の脂肪交雑遺伝子QTL（Marbling-3）のファインマッピング
(b) 黒毛和種の脂肪交雑遺伝子QTL（Marbling-1）の責任遺伝子の同定に向けて
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(c) 黒毛和種の枝肉重量遺伝子QTL（CW-1）の責任遺伝子の同定に向けて
(d) ゲノムワイド相関解析の現況、および、枝肉重量QTL（CW-2）領域の品種間ハプロタイプ
比較

③ 平成18年度のその他の研究成果と平成19年度の研究計画について
④ 動物遺伝研究所の研究推進に対する評価及び助言について

肉用牛ゲノム研究・開発技術推進委員会委員
猪子　英俊　　　　　東海大学医学部分子生命学科教授
居在家義昭　　　　　岩手大学農学部獣医学科教授
菅野　純夫　　　　　東京大学大学院新領域創成科学研究科教授
野村　哲郎　　　　　京都産業大学工学部生物工学科教授
美濃部　侑三　　　（株）植物ゲノムセンター代表取締役社長

３）技術推進委員会

この委員会は、平成18年度から動物遺伝研究所が行う「牛有用性ゲノム等探索・知的財産化
事業」のあるべき方向並びに研究開発成果の応用方向などについて審議し、必要な助言をいた
だくものとして開催されている。
第１回技術推進委員会は平成18年10月11日に東京で開催された。議事は次の通りであった。
① 畜産における知的財産化をめぐる動きについて
② 牛有用性ゲノム等探索・知的財産化事業の推進について

(a) 牛有用性ゲノム等探索・知的財産化事業の目的と概要について

(b) 事業達成目標について
③ 牛有用ゲノム、特に、牛の繁殖関連遺伝子、脂肪代謝関連遺伝子の探索について
④ 討議

第２回技術推進委員会は平成19年１月30日に東京で開催された。議事は次の通りであった。
① 牛有用性ゲノム等探索・知的財産化事業の進捗状況について

(a) 肉用牛の脂肪交雑、 SNP-DNAチップによる相関解析

(b) 枝肉重量、繁殖性、ミルク生産性、乳房炎抵抗性等
② 当該事業の平成19年度計画について
③ 討議

(a) 進捗状況（達成度）について

(b) 解析実施手法について

技術推進委員会委員
塩谷　康生　　　　（独）農業・食品産業技術総合研究機構草地畜産研究所研究管理監
菅野　純夫　　　　　東京大学大学院新領域創成科学研究科教授
畳　　伸吾　　　　　道南NOSAI北部支所家畜診療センター支所長
新山　正隆　　　　（社）家畜改良事業団専務理事
向井　文雄　　　　　神戸大学農学部教授
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安江　　博　　　　（独）農業生物資源研究所ゲノム研究グループ上席研究員

４）全国DNA育種推進会議

この会議は畜産新技術実用化対策事業の一環である「DNA育種基盤の確立」にかかる全国推進
会議である。平成13年度からは動物遺伝研究所と道県の研究機関との共同研究はこの事業の枠
組みの中で実施されることになったもので、平成12年度までの連絡調整会議に相当する。平成

18年度における共同研究参画機関は21の道県（北海道、青森、岩手、宮城、秋田、山形、福島、
茨城、岐阜、兵庫、鳥取、島根、岡山、広島、佐賀、長崎、熊本、大分、宮崎、鹿児島、沖縄）
であり、本事業の枠組み外で動物遺伝研究所と共同研究を行っている（独）家畜改良センター、
（社）家畜改良事業団も本推進会議に参加した。
第１回の平成18年度全国DNA育種推進会議は平成18年10月３日動物遺伝研究所で開催された。

主要議題は次の通りであった。
① 動物遺伝研究所の新規事業について

(a) 肉用牛DNA育種実証事業

(b) 牛有用性ゲノム等探索・知的財産化事業
② 平成18年度事業の実施計画及び実施状況について

(a) 共同研究参加道県試験計画

(b)（独）家畜改良センター

(c)（社）家畜改良事業団
③ 動物遺伝研究所からの話題提供

(a) 連鎖不平衡（LD）を利用したQTLマッピング手法

(b) 半兄弟家系QTL解析のまとめーハプロタイプ比較の続き

(c) Marbling-3のLDマッピング
(d) Marbling-1、Marbling-2、CW-1の進捗状況
④ 事業に関わる特許等知的財産権の利・活用について

第２回の平成18年度全国DNA育種推進会議は平成19年２月27日東京で開催された。主要議題は
次の通りであった。
① 道県共同研究機関による平成18年度の事業成果の報告
② 動物遺伝研究所の進捗状況報告

(a) 黒毛和種脂肪交雑QTL（Marbling-1）の責任遺伝子同定に向けて
(b) 黒毛和種枝肉重量QTL（CW-1）の責任遺伝子の同定に向けて
(c) 枝肉重量QTL（CW-2）の品種間ハプロタイプ比較によるfine-mapping
(d) ゲノムワイド相関解析の現況
③ 事業成果のまとめと今後の進め方について
「同一種雄牛の後継種雄牛家系を合わせた解析について」
④ 新規事業、和牛有用遺伝子の解明促進（知的財産活用推進）について
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５）研究会等の開催

① 第１回家畜DNA西郷シンポジウムの開催
牛ゲノム解析の進展に伴い、フィールドにおけるDNA育種効果、責任遺伝子の機能解明に向け

た取り組みが重要な課題となってきた。そのため内外の関係する専門家を招待し、（独）家畜改
良センターと共同で、家畜DNA西郷シンポジウムを平成18年10月２日に開催した。

開催場所：（独）家畜改良センター講堂
主催：（独）家畜改良センター、（社）畜産技術協会

第１部 遺伝情報の家畜育種への応用

(1) QTL情報を利用した育種改良の可能性と今後の課題（佐藤正寛、（独）農業生物資源研究所）

(2) 遺伝情報の育種への利用効率（武田尚人、（独）農業・食品産業技術総合研究機構北海道農
業研究センター）

第２部　遺伝子発現の“場”と制御機構

(3) 生殖生理におけるプロスタノイドとその受容体の役割（杉本幸彦、京都大学大学院薬学研
究科）

(4) タイトジャンクションによる上皮バリア機能の制御とその異常による病態（古瀬幹夫、神
戸大学医学部）

② 招待講演
動物遺伝研究所では、ウシゲノム研究の進展を図るため、平成18年度において、次のような

研究者を招待し、動物遺伝研究所においてセミナーを開催した。

(1)「cDNA大量解析から見えてきた新しいゲノム像」、菅野純夫（東京大学大学院）、平成18年４
月28日

(2)「ウシ脂肪交雑責任遺伝子の探索-RNA発現量を基に選抜した遺伝子のSNPと育種価との相関
解析」、西村翔太（京都大学大学院）、平成18年５月１日

(3) ”Callipyge and Texel: functional analyses of microRNAs”、竹田晴子（ベルギー・リ
ェージュ大学）、平成18年６月27日

(4) “Polymoprhic miRNA-target interactions: a novel source of phenotypic variation.”
、Michel Georges（ベルギー・リェージュ大学）、平成18年11月28日

③ 動物遺伝育種シンポジウム組織委員会による第12回シンポジウム「動物ゲノム解析と新たな
育種戦略：食の安全・安心を目指す分子遺伝学からのアプローチ」を動物遺伝育種学会と共催
した。
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開催日：平成18年11月19日
開催場所：鹿児島大学共通教育棟（鹿児島市）

内容：
セッションI. 
(1) 牛肉の偽装表示を防ぐDNA品種鑑定技術（万年英之、神戸大学大学院自然科学研究科）

(2) ブタ畜産の最近の動向（安江　博、（独）農業生物資源研究所）

セッションII. 
(3) 地域特産鶏肉のDNA識別の現状と課題（高橋秀彰、（独）農業・食品産業技術総合研究機

構畜産草地研究所）

(4) 魚介類の原産地判別技術（山下倫明、（独）水産総合研究センター中央水産研究所）

④ 家畜ゲノム国際ワークショップ
（独）農業生物資源研究所、（社）農林水産先端技術産業振興センターと共催で家畜ゲノム国際
ワークショップ「家畜ゲノム情報の育種技術への活用と新需要創出、生活の豊かさの向上に資
する動物ゲノムインダストリー」を開催した。

開催日：平成18年11月９日
開催場所：日本自転車会館ホール、東京

内容：
第１部　家畜ゲノム解読の現状と今後の課題

(1) ワークショップのねらいと全体構成（粟田　崇、（独）農業生物資源研究所）

(2) 国際コンソーシアムによるブタ全ゲノム解読（Jonathan E. Beever, University of
Illinois）

(3) 日本におけるブタゲノム研究の現状と今後の展望（上西博英、（独）農業生物資源研究
所）

(4) 動物における比較ゲノム研究の現状と今後の展開（藤山秋佐夫、情報・システム研究機
構国立情報学研究）

第２部　家畜ゲノム情報の利活用

(5) ゲノム情報を活用したブタの抗病性育種（鈴木啓一, 東北大学大学院）

(6) ブタ肉質のDNAマーカーアシスト導入研究（井手華子、静岡県中小家畜試験場）

(7) ウシ肉質のDNA育種研究の現状と今後の展開（万年英之、神戸大学大学院）

(8) ブタ椎骨数に関与するQTLの単離とマーカーアシスト選抜への利用（美川　智、（独）農
業生物資源研究所）

(9) ヒトのモデルとしての家畜の活用と研究展開（門松健治、名古屋大学大学院）



４．委託研究
動物遺伝研究所の研究と深く関わりを持つテーマについて、平成18年度は次の５課題を研究

及び事業委託した。

1）ウシ筋肉内脂肪細胞株を用いた脂肪交雑関連遺伝子発現機構の解明（平成13年度より継続）
①委託先：東北大学大学院農学研究科
②委託研究者：麻生　久

2）黒毛和種種雄牛の多段階選抜におけるmajor genes情報の選抜指標としての効果（平成16年
度より継続）
①委託先：神戸大学農学部
②委託研究者：向井文雄

3）子牛の発育不全症に係わる遺伝的研究（平成17年度より継続）
①委託先：北里大学獣医畜産学部　大動物外科学研究室
②委託研究者：渡辺大作

4）ウシとブタ、ヒト、マウスにおける遺伝子転写領域の比較（平成15年度より継続）
①委託先：佐賀大学農学部
②委託研究者：和田康彦

5）ウシ遺伝子発現解析のための、in situハイブリダイゼーシヨン及びマイクロアレイに適し
たプローブの作成とそれを利用した解析（平成17年度より継続）
①委託先：（独）農業生物資源研究所ゲノム研究グループﾟ
②委託研究者：安江　博
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５．研修員の受け入れ

所　属　機　関　名 氏　　名 受け入れ期間

宮城県畜産試験場 千　葉　和　義 平18．４．19～４．28

岡山大学大学院自然科学研究科　
（イラン人、大学院生）

マスーディ　
アリアクバル

平18．５．23～６．28

青森県農林総合研究センター 木　村　　　勉 平18．６．６～６．９

京都大学大学院農学研究科（助教授） 山　田　宣　永 平18．６．26～６．30

大分県農林水産研究センター 渡　邉　直　人 平18．８．31～９．22

長崎県肉用牛改良センター 丸　田　俊　治 平18．９．14～10．６

岩手県農業研究センター 佐　藤　洋　一 平18．９．19～９．22

鳥取県畜産試験場 小　江　敏　明 平18．10．２～10．27

岡山県総合畜産センター 中　藤　由　紀 平18．10．４～10．17

茨城県畜産センター 藤　森　祐　紀 平18．10．10～10．13

沖縄県畜産センター 砂　川　隆　治 平18．10．23～10．27

宮崎県畜産試験場 井　上　和　也 平18．10．30～11．10

熊本県農業研究センター 古　田　雅　子　 平18．11．６～11．17

島根県畜産技術センター 中　村　亮　一 平18．12．４～12．18

佐賀県畜産試験場 片　淵　直　人 平18．12．８～12．22

茨城県畜産センター 藤　森　祐　紀 平18．12．11～12．15

山形県農業総合研究センター 中　嶋　宏　明 平18．12．25～12．28

茨城県畜産センター 藤　森　祐　紀 平19．１．19～２．２

兵庫県立農林水産技術総合ｾﾝﾀｰ 秋　山　敬　孝 平19．１．22～１．26

大分県農林水産研究センター 渡　邉　直　人 平19．１．22～３．２

佐賀県畜産試験場 片　淵　直　人 平19．２．５～２．16

熊本県農業研究センター 古　田　雅　子　 平19．２．５～２．16

沖縄県畜産研究センター 砂　川　隆　治 平19．２．７～２．21

宮城県畜産試験場 千　葉　和　義 平19．２．８～２．９

青森県農林総合研究センター
木　村　　　勉

平19．２．13～２．22
鈴　木　晶　夫

鹿児島県肉用牛改良研究所 瀬戸口　浩　二 平19．２．19～２．27

島根県畜産技術センター 中　村　亮　一 平19．３．７～３．20

岐阜県畜産研究所　 小　林　直　彦 平19．３．12～３．16
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６．職員の普及活動等

１）講演

1. 杉本喜憲：DNA解析研究に関する講演、黒毛和種の経済形質解析。平成18年度DNA解析に関す
る検討会、岐阜県畜産研究所、2006年10月、高山。

2. 渡邊敏夫：「ハプロタイプを用いた牛肉の品種鑑定」、JRA畜産振興事業に関する調査研究発
表会、2006年11月、東京。

3. 杉本喜憲：「黒毛和種牛における経済形質遺伝子（霜降り遺伝子と発育増進遺伝子）の探索」、

JRA畜産振興事業に関する調査研究発表会、2006年11月、東京。

4. 平野　貴：「黒毛和種大規模家系QTL解析の現状と展望」、平成18年度DNA解析に関する検討
会、岐阜県畜産研究所、2007年１月、高山。

5. 杉本喜憲：「家畜ＤＮＡ研究の成果と現状」、（社）家畜改良事業団家畜改良技術研究所、

2007年３月、前橋。

6. 杉本喜憲：「家畜ＤＮＡ研究の成果と現状、そして未来」、2007年３月、別府。

7. 杉本喜憲：「家畜ＤＮＡ研究の現状」、2007年３月、大分県農林水産研究センター畜産試験
場、竹田。



第３節　総 　 務
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１．職員名簿
（平成19年３月31日現在）

２．職員の異動
１）職員の採用

２）職員の退職・退任

所　　　属 職　　名 氏　　　名

所　　　　　長

管　　理　　部

動物遺伝研究部

所　　　長

部　　　長

補　助　員

部　　　長

主任研究員

研　究　員

研　究　員

研　究　員

研　究　員

補　助　員

補　助　員

補　助　員

補　助　員

補　助　員

補　助　員

補　助　員

臨 時 職 員

杉　本　喜　憲

高　田　耕　節

浅　比　紀　子

高須賀　晶　子

渡　邊　敏　夫

溝　口　　　康

平　野　　　貴

横　内　　　耕

高　野　　　淳

渡　辺　恵美子

塚　澤　浩　子

藤　井　友　子

鳴　島　亜希子

金　内　由美子

丸　山　久美子

真　船　文　恵

西　村　翔　太

退職・退任年月日 氏　　名 所　　属 備　　考

平成19年２月28日 相　馬　千　裕 動物遺伝研究部補助員

平成19年３月31日 星　　　優　美 動物遺伝研究部補助員

採用年月日 氏　　名 所　　属 備　　考

平成19年３月12日 西　村　翔　太 動物遺伝研究部臨時職員
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３．職員の海外出張

４．施設・機器の整備

１）施　設

研究施設の平面図は31ページの通り。

２）平成18年度購入の主要機器（単価百万円以上）

氏　名 出張先

渡　邊　敏　夫 ブラジル
ブラジル国ベロオリゾンテ市で開
催された第８回世界家畜生産応用
遺伝学会議に参加

用　　務

渡　邊　敏　夫 ブラジル

ブラジル国ポルトセグロ市で開催
された第30回国際動物遺伝学会

2006年大会に参加（上記遺伝学会
に引き続き旅程）

期　間

18.8.11 - 18.8.18

18.8.19 - 18.8.28

機　　器　　名

DNAシーケンサー（Applied Biosystems 3730xL-20）

１ルミノメーター（プロメガ社製　96ウエルプレート対応）

１

式　　数

高須賀　晶　子 ブラジル
ブラジル国ポルトセグロ市で開催
された第30回国際動物遺伝学会

2006年大会に参加

横　内　　　耕 ブラジル
ブラジル国ポルトセグロ市で開催
された第30回国際動物遺伝学会

2006年大会に参加

18.8.18 - 18.8.28

18.8.18 - 18.8.28

高須賀　晶　子 アメリカ
米国サンディェゴ市で開催された
第15回植物・動物ゲノム学会に参
加

19.1.12 - 19.1.19
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研 究 施 設 平 面 図



第４節　資 　 料
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５．購読雑誌一覧

１）Animal Genetics
２）Cell
３）Cell Metabolism
４）Current Biology
５）Genome Research
６）Genomics
７）Genes & Development
８）Journal of Biological Chemistry
９）Mammalian Genome
10）Molecular Cell
11）Nature 
12）Nature Genetics
13）Nature Medicne
14）Nature Reviews Genetics
15）Nature Reviews Molecura Cell Biology
16）Science
17）The American Journal of Human Genetics
18）The Journal of Cell Biology
19）Trends in Genetics
20）細胞工学

21）実験医学

22）畜産技術
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