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序　　 文

本年報は平成19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、黒毛和種を主た

る研究対象として、DNA育種手法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、国際コンソーシアムの努力によってウシゲノムのほとんどの領域のDNA配列が公

開されるに至りました。これによってヒト・マウスゲノム情報の利用性は格段に進歩し、

遺伝子同定の道筋は明らかになりました。遺伝子が同定されれば、分子的なメカニズム

の研究から、脂肪交雑や増体の様相が明らかとなり、DNA情報に基づいた改良だけでなく、

飼養管理面の改善が図れるかもしれません。QTL責任遺伝子を同定することは依然として

困難でありますが、平成19年度において増体に関わる遺伝子の特許申請まで至ったこと

を特筆しておきたいと思います。これからは、肉質・肉量だけでなく抗病性・繁殖性な

ども視野に入れたQTL解析を進めるため、私どもの研究開発力を一段と優れたレベルに発

展させていきたいと思います。

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関係機関の各位に厚くお礼申

し上げます。

平成20年３月

社団法人畜産技術協会　附属動物遺伝研究所

所長　　杉本　喜憲
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第１節　設立の経緯と沿革
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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
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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

（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。また、経済形質の解析では脂肪交雑や枝

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、家畜疾病の事業

では、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。

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年度からの「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年度からの「牛肉の品種鑑定技術開発事業」は平成17年度で終了した。これら２つの事

業において、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。

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

種実証事業）」および「牛有用性ゲノム等探索・知的財産化事業」が始まり、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19年度の成果については以下詳

述している。

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19年度末には所長を含む管理部門３名、研究部門13名（研究員７名、研究

補助員６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 海外の状況（米国・サンディエゴ、平成20年1月）
平成19年度までの主な進展としては、ウシゲノム配列がBtau_4.0に更新されたことと、50K

SNPチップが開発され、市販されるようになったことが挙げられる。
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、平成16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、次いで、
平成17年３月に、6x WGS配列が公開された。そして、平成18年８月に初のウシゲノムドラフト
配列（Btau_3.1）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）から作成されていたが、染色体上には局所的な配列のつなぎ
間違いが多く含まれていた。これらのつなぎ間違いをBACフィンガープリントコンティグ地図や
ヒトゲノム･イヌゲノムとのシンテニー情報などを加えることにより改善したものがBtau_4.0で
あり、平成19年10月に公開された。Btau_4.0は、ESTのカバー率から、95％のゲノムをカバーし
ていると推定されている。まだ、小さなギャップや多少のつなぎ間違いが残されているものの、

Btau_3.1と比べるとかなり使いやすくなった感がある。
アメリカ、カナダなどの研究グループから成るウシHapMap国際コンソーシァムは、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等によりSNPを開発してきたが、さらに
必要な数のSNPを確保するため、次世代型DNAシークエンサーを用いてリシーケンシングを行っ
た。ホルスタイン、アンガス、その他の肉牛混合品種の計66頭を用いて、5千万配列を読み、

62K（6万2千個）のSNP候補とそのアリル頻度を得た。そこから開発した24KのSNPを加えること
で、平均間隔52kb（中央値37kb）の50K SNPチップの開発に漕ぎ着けた。50K SNPの多型性は19
品種で調べられており、全体での平均マイナーアリル頻度は0.25 であった。Khatkarら（2007）
による15K SNPを用いたウシゲノムの連鎖不平衡度の解析では、ハプロタイプブロックの平均長
は約70 kbと算定されており、このSNPチップを用いることによりウシのゲノム解析が加速され
ることが期待される。50K SNPチップは、平成19年12月にイルミナ社から市販されるようになっ
た。

50K SNPチップを用いて、アルバータ大（カナダ）やINRA（フランス）でRH地図が作成され、

Btau_4.0も14番染色体では配列のつなぎ間違いが残っていると思われること（BACフィンガープ
リント地図とRH地図は一致している）が報告されている。また、ミズーリ大（アメリカ）では、

50K SNPチップを用いてホルスタイン種のQTLマッピングを行っており、ミルクの生産性に関し
て、すでに知られているDGAT1領域の検出とともに、その近傍に、タンパク質含量についての異
なるピークを検出している。

盪 今後の進め方

50K SNPチップが開発されたことで、ウシゲノムの相関解析が進展することが予想される。相
関解析の利点として、（1）家系によらない解析ができる、（2）効果の比較的小さいQTLも検出で
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表１．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

きる、（3）半きょうだい家系解析よりも狭いQTL領域にマッピングできる等が挙げられる。動物
遺伝研では、これまでに半きょうだい家系解析で多くの経済形質QTLをマッピングしてきた。こ
れからは、相関解析の手法を用いることによって、脂肪壊死症のように半きょうだいサンプル
を収集するのが困難な形質や、繁殖性のように１つのQTLの効果があまり大きくないと予想され
る形質についても解析できると考えられる。しかし、ヒトでの解析と異なり、黒毛和種では互
いの個体に血縁関係があったりするために系統特異的な遺伝子型の偏りの影響を無視できない
可能性がある。まずは、黒毛和種における50K SNPの多型性を調べてチップの有用性を検証する
とともに、解析方法を検討･確立する必要がある。

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19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18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18年度までの成果を表１
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19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
父由来アレ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。この成果を活用して、農家が保留を希望する雌牛について、乳頭欠損のリスクの低い
個体を選抜できる。平成19年度は160頭のDNA診断を行い、３つのリスクハプロタイプを持たな
い個体89頭を保留対象とした。
原因遺伝子を決定するため、３つのリスク領域に存在し、哺乳類の乳頭形成に必須の遺伝子

を探索することとした。マウス新生児の乳頭部位において皮膚組織と比べ発現量の変化してい
る遺伝子を約30種見出した。それらのウシ相同遺伝子の内、最も効果の大きいATPP1領域の遺伝
子について特定種雄牛の遺伝子配列を調べた。平成19年度までにアミノ酸変異を有する遺伝子1
種を検出した。平成20年度は、この遺伝子の型と疾病との関連性を中心に解析を進めていく。

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。原因遺伝子
の同定に成功し、DNA診断法を確立した（論文投稿中）。

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。
平成19年度は、候補領域を3Mbまで絞ったが、依然として多数の候補遺伝子が存在する。そこ

で、次世代シーケンサーを用いてこの領域のDNA配列を解読することを始めた。平成20年度には
解読が終了する予定である。



盻 国内および海外の状況
英国のデキスター種に見られるブルドッグ子牛はすでに19世紀に報告されており、1904年に

はメンデル遺伝様式が推定されていた。Raadsmaら（オーストラリア、Sidney大）は、この疾病
の原因遺伝子は軟骨の重要な成分であるAggrecanタンパク質をコードしていることを見出した
（Mammalian Genome,18:808-814,2007）。ゲノム中の８つの候補領域を対象にマイクロサテライ
トを使ってホモ接合性マッピングを行い、発症牛特異的にホモになっている領域を捜した。マ
ップされた領域にAggrecan遺伝子が存在し、その第11エクソンにおける４塩基挿入というフレ
ームシフト変異を同定した。この変異のため機能的なタンパク質が形成されなくなり、軟骨形
成ができなくなっていると予想された。

Georgesら（ベルギー、Liege大）は、Belgian Blue種に見られる劣性遺伝性疾患CMD1
（Congenital muscular dystonia type 1）のマッピングをイルミナ60K SNPチップで、CMD2
（Congenital muscular dystonia type 2）のマッピングをアフィメトリックス25Kチップをを用
いて行い、各々原因遺伝子の変異の同定に成功した（学会発表）。

眈 今後の進め方
黒毛和種の乳頭欠損症について、ウシ新生児からの組織を多数入手することが研究の進展に

重要と思われる。前肢帯筋異常症について、次世代シーケンサーで候補領域の全配列を解読し、
原因遺伝子の同定を目指す。Georgesらは前章2）-盻に記載したようにSNPチップを用いてCMD1
とCMD2のマッピングに成功したが、400種のマイクロサテライトでの連鎖解析ではマッピングで
きなかったそうである。今後、常染色体性劣性遺伝病のマッピングにおいてSNPチップが有効か
もしれない。平成20年度にはSNPチップを用いる手法について考慮したい。

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19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19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、

― ６ ―
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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19
年度までの収集の状況は表２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３万２千
となった。

年度 収集数

1,054

14 2,503

15 5,387

18 5,827

19 7,330

16 4,922

17 4,634

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。

表２．平成19年度までの黒毛和種DNA
サンプル収集状況
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蘯-2 ウシ経済形質解析のまとめ
蘯-2-1 ウシ経済形質解析に関わる平成18年度までの事業成果
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３に示す。

表３．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

合　　計 31,657
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蘯-2-2 ウシ経済形質解析に関わる平成19年度の事業成果
盧 半きょうだい家系のQTLマッピング
道県を中心とした黒毛和種の経済形質解析の結果が蓄積している。これらの結果に一定の

基準を示し、平成18年度までにまとめたQTLマップに加え、新しく平成19年度の改訂版QTLマ
ップを作成した（図１）。
盪　同一種雄牛を始祖とする複数半きょうだい家系のQTL解析（新規）
互いが半きょうだいである複数の種雄牛の家系とそれらの父種雄牛（以下、祖父牛）を統

合すれば、大きな3世代家系を構成できる。これを解析の対象とすれば、祖父牛に由来する

QTLの探索が可能となる。対象とした祖父牛は、遺伝的能力は高い（BMS № 推定育種価

+3.69、ロース芯面積 同+11.81）が、産子数が少なく、半きょうだい家系作成は困難であっ
た。しかしながら、孫世代の産子を統合して3世代家系（表４）を構成し、祖父牛に由来する

QTLを検出する手法の開発を試みた。

表４．対象家系の構成*

種雄牛 川　幸 菊安舞鶴 義安福 安秀165 広　順 貴安福 安重福

所有機関 長崎県 岩手県 秋田県 山形県 事業団 事業団 事業団

産 子 数 103 54 74 51 90 44 63

*産子数の合計は479頭（すべて去勢）。対象形質として、BMS No.、枝肉重量、ロース芯面積、および
バラ厚を選んだ。表現型値は家系ごとに標準化した。

解析の手順は
① 祖父→父、父→産子、祖父→産子の順にハプロタイプ伝達確率を算出、
② 伝達確率を産子表現型値へ線形回帰、
③ QTLの有無の検定、遺伝モデルの推定（「ヘテロQTLモデル（第１ハプロタイプ=Q）」、「同（第
２ハプロタイプ=Q）」、「ホモQTLモデル」）である。
シミュレーションより、本家系を用いた場合、５％有意水準で63％／80％程度のQTL検出力が

期待できることがわかった（それぞれヘテロモデル／ホモモデル）。解析の結果、BMS №9ヵ所、
枝肉重量２ヵ所、ロース芯面積５ヵ所がQTL領域としてマップされた（染色体ワイズP<0.05）。
バラ厚ではマップされなかった。計16ヵ所中、11ヵ所がヘテロQTL、５ヵ所がホモQTLモデルと
推定された。これらのうちBMS №で２ヵ所（BTA19：ヘテロモデル、BTA19：ホモモデル）、ロー
ス芯面積で３ヵ所（BTA1：ヘテロモデル、BTA23：ヘテロモデル、BTA28：ホモモデル）がP<
0.01でマップされた。これら５ヵ所中、３ヵ所はこれまでに検出されていない新規のQTLであっ
た。

2）ウシ経済形質解析に関わる平成19年度の事業成果と平成20年度の実施計画
半きょうだい家系のQTLマッピングでは、家系を増やし、重複して検出できるQTLを見出す。

また、一定の基準を設けて共通のQTL マップを更新する。
同一種雄牛を始祖とする複数半きょうだい家系のQTL解析では、１次スクリーニングを完了さ

せる。さらに、パラメータの信頼区間推定、多重検定により生ずる疑陽性の率を算出した後、
有望なQTL領域について２次スクリーニングを行い、信憑性を確認する。
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図１．ＱＴＬマップ
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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平成19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Gene_1が有力な候補となった。Gene_1は

600 bpのnon-coding RNAであり、ウシ脂肪細胞分化系（東北大学麻生先生により樹立）で発現
が増加し、レチノイン酸添加でさらに促進された。そこで、Gene_1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を特定することを始めた。
平成19年度はGene_1領域の一塩基多型（SNP）を探索し、Q頻度４％、脂肪交雑への寄与率

１％の条件で責任SNP候補を12個特定した。これらのSNPはGene_1の5’上流20kbから30kbに位置
している。COS7とBIP細胞系でエンハンサー活性をレチノイン酸添加で調べたが、転写を促進す
る活性を検出できなかった。これら12個のSNPはいずれもMarbling-1のQと強く連鎖しているこ
とから選抜に有効であると思われる。
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）
平成18年度までにMarbling-2領域を７番染色体セントロメア側の４cMまで狭めており、その

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Q vs. 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
いる。
平成19年度は、データの解析を行い、発現に差の見られたいくつかの候補遺伝子を見出した。

それらの中にはINSR, ANGPTL4, JUNBなどがあった。発現の変化を解析するためのサンプルを採
取するため、新たにロース部位からの経時的なバイオプシーを始めた（平成20年11月に完了の
予定）。また、次世代シーケンサーを用いてMarbling-2領域４cMのDNA配列を解読することを始
めた。平成20年度に責任遺伝子の同定を目指している。
蘯-3-3．Marbling-3（脂肪交雑-3）の解析（兵庫県との共同研究：新規）
これまで黒毛和種半兄弟家系解析から、複数の家系において脂肪交雑QTLが４番染色体上に検

出されている（Takasuga et al.,Mammalian Genome,2007）。それらのうち血縁関係にある２頭
の種雄牛に注目し、ハプロタイプ比較と相関解析によってQTL候補領域を46cM付近の約２cMの領
域に絞り込んだ。46cM付近の候補領域は27個のBAC cloneあるいは４個のscaffold配列によって
カバーされ、全長が3.2Mbと推定される。Scaffold配列をもとにQ/q個体でヘテロなSNPを探索し、
候補領域内になるべく均等になるように25のSNPマーカーを配置した（最大GAP<300kb）。国内黒
毛和種一般集団からBMS_High,Low集団を作成し、これらのSNPマーカーを用いて相関解析を行っ
た。その結果、セントロメア側から2.8MbのSNPマーカーにおいて最小となるP値（P=1.5×10-5）
が得られた。さらに、全頭の型判定結果をもとに連鎖不平衡度の計算を行ったところ、このSNP
マーカーはテロメア側の約0.7MbのLDブロックに含まれていることがわかった。ウシ４番染色体
はヒト７番染色体に相同領域を持ち、ウシの46cM付近の候補領域はヒト7q22.1-22.2の約3Mbの
領域にシンテニーを持つ。テロメア側の0.7MbのLDブロックには、ヒトの相同領域に４つの遺伝
子（Gene_1, Gene_2, Gene_3, Gene_4）が認められた。そこでこれらの遺伝子を責任遺伝子の候補
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と考え、exon内の変異探索と発現解析を行った。Gene_1についてはORF内にSNPは検出されず、
3’UTRに1SNPのみが検出された。筋間脂肪組織での発現が確認されたことから現在Q,qハプロタ
イプ間での発現比較を行っている。Gene_2についてはexon 5, 7, 8, 12, 14にSNPが検出され、exon
7以外はアミノ酸置換が予想される。しかしながら、筋間脂肪および筋組織での発現は見られな
かった。Gene_3についてはexon 3にアミノ酸置換を伴わないSNPと、3’UTRの3 SNPが検出され
た。発現解析の結果、Q/Q型の筋間脂肪組織ではq/q型に比べて高発現していることがわかった。
また、脂肪細胞分化に伴い発現が増加することからも有力な候補遺伝子であると考えられる。

Gene_4についてはexon内にSNPが検出されず、筋間脂肪組織での発現は確認されたが、ハプロタ
イプ間で発現量の差はみられなかった。
平成20年度はMarbling-3の責任遺伝子を決定し、DNA診断の対象となりうるSNPを機能的に証

明する。

蘯-3-4．CW-1（枝肉重量-1）の解析（鹿児島県との共同研究）
平成18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。CW-1領域
は、729kbであり、３個の候補遺伝子の存在がわかった。本領域内に含まれる３個の遺伝子につ
いてそれぞれBACクローンを純系マウスであるC57BL/6に導入したトランスジェニックマウス
（Tgマウス）を作成した。
平成19年度は作成したTgマウスの成長実験（雄・雌それぞれ個体数18匹以上の集団を20週ま

で調べる）を行った。C57BL/6マウスをTgマウスと交配して作成した同腹の非Tgマウス（Wt）を
対照として用いた。Gene_1及びGene_3ではTg、Wt同腹仔間の成長曲線に差はなかった（P>
0.05,n=16～18）。Gene_1はウシ、Tgマウスともにユビキタスな発現を示し、ウシでは脳、Tgマ
ウスでは腸でより強い発現が見られ、TgマウスにおけるGene_1の発現量は、Wt同腹子の1.8～

3.1倍であった。Gene_3もウシ、Tgマウスともにユビキタスな発現を示し、ウシでは脳・骨格筋、

Tgマウスでは骨格筋でより強い発現が見られ、TgマウスにおけるGene_3の発現量は、Wt同腹子
の約1.1～1.9倍であった。

Gene_2ではWt同腹仔に対してTgマウスの体重増加が遅く、Tgマウスの体重はWt同腹仔よりも
有意に小さかった（male;10-weeks,P<0.02,n=5～11,female;20-weeks,P<0.02,n=6～13）。Tgマ
ウスにおける導入遺伝子の発現は脳で最も強く、ウシにおける発現様式と酷似した。Gene_2の
発現様式はウシ、Tgマウスともに骨格筋で強く、他臓器でも広く観察された。
以上、CW-1の責任遺伝子はGene_2である可能性が最も高いという結果を得たが、今後、n=18

まで増やして結果を確実にする必要がある。
蘯-3-5 CW-2（枝肉重量-2）の解析（鹿児島県、熊本県等との共同研究：新規）
黒毛和種半きょうだい家系において、ウシ６番染色体上に検出された枝肉重量QTL（CW-2）は、

14番染色体上のCW-1と同程度に大きな効果を持っている（寄与率5.7％、アリル置換効果24kg）。
他の黒毛和種２家系と褐毛和種２家系においても、これとほぼ同じ領域に枝肉重量または体重

QTLが検出されてきた。これらの優良型（Q）ハプロタイプの比較および連鎖不平衡（LD）マッ
ピングを行うことによって責任領域を狭め、責任遺伝子の同定を目指した。
６番染色体上に体重または枝肉重量QTLが検出された家系（黒毛和種種雄牛A、B、C、褐毛和

種種雄牛D、E）のうち、種雄牛AとBは、QTL領域全体で同じQハプロタイプ（Q1）を持っている
（瀬戸口ら、日本動物遺伝育種学会第７回大会）。一方、種雄牛Cは、これらとは異なるQハプロ
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タイプ（Q2）を持っていた。また、種雄牛Eは、種雄牛DのQハプロタイプ（Q3）を受け継いだ産
子種雄牛である。種雄牛A-Eで検出したQTLが同じものならば、Q1、Q2、Q3に共通するハプロタ
イプが見つかるはずである。そこで、種雄牛AのQTL領域（38-55cM）について、マイクロサテラ
イトマーカー39個（＜860kb間隔）を配置して、種雄牛A-Eのハプロタイプを比較した。その結
果、Q1、Q2、Q3に共通で、かつ、すべての種雄牛においてヘテロ接合である領域を１箇所（約
600kb）見出した。
この領域が枝肉重量と相関していることを確認するために、家系C（黒毛和種）と家系D（褐

毛和種）において、産子の母方由来アリルを用いてLDマッピングを行った。まず、38-55cMの領
域で、父からQを受け継いだ産子とqを受け継いだ産子に分け、それぞれについて、隣接する２
マーカー毎に母由来アリルがQアリルを持つ個体と持たない個体との間で、枝肉重量の平均値の
差のt検定を行った。尚、家系Cでは、母由来アリルに種雄牛Cと同じQ2をもつ個体はほとんどい
なかったため、母由来アリルがQ1を持つ個体とそれ以外の個体との間でt検定を行った。父から
qを受け継いだ産子において、家系Cでは38-50cMの広い範囲で低いP値が観察されたが、家系Dで
は46cMと50cMに２つのピークが見られた（P=0.01）。46cMのピークは上記の600kbに相当してお
り、50cMのピーク領域は46cMのピーク領域と連鎖不平衡にあったことから、約600kbの共通Q領
域がCW-2の責任領域であると結論した。また、父からQを受け継いだ産子ではp値がそれほど下
がらないことから、Qの効果は優性または不完全優性であると推定された。
次に、CW-2約600kbに存在する４遺伝子について、種雄牛Aを用いてタンパク質翻訳領域のSNP

を検索した。検出したSNPのうち、アミノ酸置換を伴うGene_3_SNP1は、種雄牛５頭すべてがヘ
テロで持っていた。また、黒毛和種去勢牛7990頭の枝肉重量上位、下位集団各96頭をタイピン
グしたところ、このSNPの相関性が最も高く（P=1.2x10-11）、また、優良型ハプロタイプを見分け
る良いマーカーとなることがわかった（特許申請中）。

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19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（脂肪交雑-1）の解析では、さらに細胞系を変えてエンハンサー活性を調べる。
活性が検出できなければ、これまで想定されていない機能があるかもしれない。シミュレーシ
ョンして調べるべき黒毛集団のサイズを決め、相関解析を行う。DNA育種に有用なSNP情報を得
る。

Marbling-2（脂肪交雑-2）の解析では、種雄牛Aおよびその半兄弟の種雄牛Bの塩基配列4cM
（3.5Mb）を次世代シーケンサーで解読し、連鎖するSNPアリルを見出す。

Marbling-3（脂肪交雑-3）の解析では、Gene_1のハプロタイプ間での発現量比較を行い候補
遺伝子となりうるか検討するとともに、Gene_3については発現量と脂肪細胞分化との関連を調
べる目的で、細胞系を用いた解析を計画している。候補が絞れたら、KOマウスを作成し、脂質
代謝系への効果を調べる。

CW-1（枝肉重量-1）の解析では、解析個体数が不十分なGene_2、Gene_3について個体数を確
保する。Gene_2に絞ることができたら、機能的なSNPを決める。全農と共同でGene_2-KOウシを
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作成しており、この実験でKOウシの増体が優れていることを示し、最終的な同定とする。また、

Gene_2の機能を調べる。Gene_2は1,566塩基で構成されるsingle exonの遺伝子で、その最大ORF
にコードされるアミノ酸が100残基以下（ORF;210bp,70aa）であることから、non-coding RNAと
考えられる。増体の変化が観察されたGene_2BAC-Tgマウスの発現プロファイルを調べることか
ら標的遺伝子の解析を始める。

CW-2（枝肉重量-2）の解析では、Gene_3の機能解析を中心に進める。Gene_3がコードするタ
ンパク質は種間の保存性が高いが、SNP1に対応するアミノ酸残基は、Q型、q型、ヒト（とマウ
スは同じ）、ラットでそれぞれ異なっていた。このタンパク質は染色体凝縮に関わるとともに、
遺伝子発現制御への関与が示唆されている。見いだしたアミノ酸置換による機能の差を調べる
ために、Q型、q型cDNAの強制発現によって遺伝子発現に差が見られるか否かを細胞レベルで検
討する。また、KOマウスやノックインマウスの作成を行い、成長に対する効果を個体レベルで
調べる。

4）ウシ抗病性遺伝子座の解析

盧 研究年次：平成７年～平成1９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19年度には乳房炎について進展があった。

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）
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。
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。また、染色体21番のQTLについて、候補遺伝子IGF1R
のプロモーター活性を支配するSNPを見いだした。培養細胞系を用いた実験から、IGF1R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。
平成19年度は、培養細胞系を用いた実験で、IGF1Rの発現の上昇が、細菌の捕食性を阻害する

ことを示した（特許申請中）。

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。最近、米国農務省・ミズーリ大学・アルバータ大学は米国イルミナ社と共同でDNAマーカー
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である一塩基多型SNPを多数開発し、50K SNPチップを完成させた。米国農務省のベルツビル研
究所が中心となって50K SNPチップの型判定に基づいたゲノミック評価法という新手法をホルス
タイン種種雄牛の選抜に適用する動きがあり、抗病性も対象にするらしい。

眈 今後の進め方
日本ホルスタイン登録協会などと共同で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。

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19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。平成18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、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）の有意な領域を得た。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、アルギニン（N）からセリン（S）へのアミノ酸変異が検出された。
平成19年度はアミノ酸変異の効果を調べた。タンパク質の活性をアフリカツメガエル卵母細

胞で調べたところ、S型の方がN型より活性が高かった。供卵牛の成績では、Sを1アリル有する
と採卵数は平均3個増えた。S/S、S/N、N/Nの遺伝子型を持つ雌牛の卵胞形成を超音波で調べた
ところ、小卵胞形成数に有意な差が認められた。これらの結果をまとめ、特許申請した。

盻 黒毛和種脂肪壊死抵抗性（県との共同研究：新規）
これまでに各地のNOSAIに依頼して脂肪壊死が主因の患畜を約500頭集めてきた。このうち４

才以上の経産牛は200頭以上であった。そこで、繁殖雌牛の脂肪壊死抵抗性を調べることとし、
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全国の共同研究機関に依頼して直腸検査で脂肪壊死の認められない雌牛サンプルを約500頭集め
た。平成19年度はこれらの集団を用いたゲノムワイド相関解析に着手した。イルミナ50K
Bovine SNPを用いて、健常集団と疾病集団のアリル頻度の偏りから候補領域を見つける手法で
ある。

眈 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（ア
フィメトリックス社）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。

眇 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。
黒毛和種過排卵処理への反応性について、見出した変異と採卵性の関連をウシだけでなく、

ノックアウトマウスやノックインマウスを使って調べていく。また、黒毛和種の繁殖性一般と
の関連も今後調べていく予定である。
脂肪壊死抵抗性について、サンプル数を増やして一次スクリーニングを終了させる。有望な

染色体が見つかったら、多数のマイクロサテライトマーカーを調べて領域を絞る。
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response to the forebrain embryonic zinc finger-Like transcription factor。第30回日
本分子生物学会年会･第80回日本生化学会大会 合同大会、2007年12月、横浜。

5．Takano, A., Mizoshita, K., Takasuga, A., Sugimoto, Y. : Identification of a
causative gene for carcass weight QTL(CW-1)in Japanese black cattle population by
mouse transgenesis strategy. Plant & Animal Genome XVI. 国際植物動物ゲノム学会第16
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回大会、2008年１月、サンディエゴ、米国。

6．溝口　康、平野　貴、杉本喜憲：黒毛和種の脂肪交雑に関わる責任遺伝子の同定。キースト
ンシンポジア2008、2008年２月、バンフ、カナダ。

7．渡邉直人、三宅　武、藤田達男、山田宜永、横内　耕、渡邊敏夫、杉本喜憲、佐々木義之：
大分県黒毛和種半きょうだい家系の脂肪交雑に関するMQEM-HSプログラムを利用した複数QTL
マッピング。日本畜産学会第109回大会、2008年３月、水戸。

8．瀬戸口浩二、高須賀晶子、渡邊敏夫、木之下明弘、磯部知弘、池田省吾、林　史弘、山口
浩、杉本喜憲：黒毛和種枝肉重量QTL（CW-2）に連鎖するSNPと間接検定成績との関連性。日
本畜産学会第109回大会、2008年３月、水戸。

３）講演

1．高須賀晶子：黒毛和種経済形質のゲノム解析。第13回動物遺伝育種シンポジウム、「動物ゲ
ノム解析と新たな家畜育種戦略」、2007年11月、つくば。

４）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：ウシ脂肪交雑QTL（Marbling-3）の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：【目的】我々はこれまでに、黒毛和種牛の複数の半きょうだい家系において脂肪交雑

QTLが４番染色体上に検出してきた。それらのうち父方半兄弟である２頭の種雄牛の家系に注目
し、ハプロタイプ比較と相関解析によってQTL候補領域の絞り込みを行った。その結果、46 cM
付近の約2cMの領域が両種雄牛の優良型Qハプロタイプで保存され、そのQハプロタイプは特定地
域の一般集団でBMS（脂肪交雑等級）と相関していることがわかった（国際動物遺伝学会2006）。
本報告では、2cMの候補領域内にSNPマーカーを開発し、国内黒毛和種一般集団を用いた相関解
析によって候補領域のさらなる絞り込みを行った。
【方法と結果】４番染色体上46cM付近の候補領域は約3Mbと推定され、27のBAC clonesあるいは4
のscaffold sequencesによってカバーされている。scaffold sequencesをもとに種雄牛のゲノ
ム配列を調べ、候補領域内に均等に分布する25のSNPを得た（<300kb間隔）。国内黒毛和種一般
集団として、東京芝浦・十勝・大阪南港市場に出荷された黒毛和種去勢牛824頭（BMS_high:
409頭,BMS≧9）（BMS_low:415頭,BMS≦4）（いずれも１種雄牛につき息牛５頭まで）より採取し
たDNAサンプルを用いた。これらについて25のSNPマーカーの型判定を行い、allequinｃ○ソフト
ウェアによって隣接する２つのSNPマーカーから構成されるペアワイズのハプロタイプ頻度を推
定した。それらのうち、QハプロタイプのBMS_highとBMS_lowの各集団における頻度の違いを検
定したところ、セントロメア側から2.7Mbの位置にあるSNPマーカーにおいて最小となるP値が得
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られた（P<0.0001）。また、SNPマーカーの型判定結果をもとにLD（連鎖不平衡度）の計算を行
ったところ、このSNPマーカーは700kbのLDブロックに含まれていることが明らかとなった。し
たがってQTLの責任遺伝子はこのLDブロックに含まれていると考えられる。ヒトの相同領域と比
較したところ、このLDブロック内には４つの既知遺伝子が位置していた。それらの中で、脂肪
細胞分化に伴い発現量が増加する２つの遺伝子について調べたところ、いずれの遺伝子内にも
ハプロタイプ間でアミノ酸置換を伴うような変異は検出されなかったが、うち１つの遺伝子は

Q/Q個体群の筋間脂肪組織においてq/q個体群と比較して約５倍に発現量が増加していることが
わかった。
（日本分子生物学会第30回大会、2007年12月、横浜）

学会発表２．

発表者：西村翔太１、高須賀晶子１、渡邊敏夫１、杉本喜憲１

所　属：１畜技協・動物遺伝研
要　旨：演者らは黒毛和種牛の脂肪交雑QTLのマッピングを目的として、ゲノムワイドの相関解
析を行った。脂肪交雑基準値（BMS.No.1-12）に関して、屠場で収集した去勢牛１万３千頭の上
位と下位それぞれ約５％の集団から192頭ずつ384頭を抽出した。半兄弟は各集団で10頭以内に
なるようにした。これらの個体について、10K SNP Array（Affymetrix）のタイピングを行い、
上位158頭、下位157頭の計315頭と、6441個のSNPについて解析した。集団の構造化の補正を行
うためにEIGENSTRATのプログラムを用いて主成分分析を行い、上位と下位の集団で有意差のあ
る成分について補正した。解析の結果、10番染色体上に位置するSNPのp値が3.8×10-6と最も低
かった（Armitage’s trendテスト）。これをGenomic controlで補正した値は1.2×10-4であった。
ゲノムワイド解析に用いた個体384頭について、シーケンシングでこのSNPのタイピングを行い

2×2表でFisherの正確検定を行ったところ、P=3.16×10-7であった。このSNPを含む領域に半き
ょうだい家系解析ですでに脂肪交雑QTL（染色体レベル、P＜0.05）が検出されているので、こ
のSNPの周辺約1.8Mbに450ｋb間隔でマイクロサテライトマーカー５個を配置し、384頭について

2×n表でFisherの正確検定を行ったところ、SNPを含む領域でp値が最も低かった（P=9.0×10-4）。
家系解析で得られているBMSを高めるハプロタイプQとその対立ハプロタイプqの頻度を比較する
と、Qハプロタイプ頻度は上位集団で0.21、下位集団で0.13であったのに対し、qハプロタイプ
頻度は上位集団で0.13、下位集団で0.22であった。家系解析で検出されたQTL領域とゲノムワイ
ド相関解析で検出されたSNPの位置が一致したことから、この領域に脂肪交雑QTLが存在するこ
とが確認された。
（第30回日本分子生物学会年会、2007年12月、横浜）

学会発表３．

題　目：ウシ６番染色体上の枝肉重量QTL（CW-2）に連鎖するアミノ酸置換SNPの同定
発表者：高須賀　晶子１、瀬戸口　浩二２、古田　雅子３、平野　貴１、渡邊　敏夫１、杉本　喜憲１

所　属：１動物遺伝研、２鹿児島県肉改研、３熊本県農研セ
要　旨：【目的】黒毛和種種雄牛Aの父方半きょうだい家系で見出されたウシ６番染色体上の枝
肉重量QTL（CW-2：瀬戸口ら、日本動物遺伝育種学会第７回大会、2006）は、黒毛和種種雄牛B
および褐毛和種種雄牛Cの家系においても見出された。本研究では、これら３家系で見出された

CW-2は同祖であると仮定し、ハプロタイプ比較によるファインマッピングで３種雄牛において
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共通かつヘテロな領域に存在する遺伝子のSNPを検索した。
【方法と結果】枝肉重量QTL領域（38-55cM）を多型性マイクロサテライトマーカー39個（＜

860kb間隔）でハプロタイプ再構成を行い、３種雄牛間のハプロタイプを比較した。その結果、
３種雄牛で共通かつヘテロ接合である優良型（Q）ハプロタイプ領域を１箇所（約600kb）見出
した。この領域に存在する４遺伝子について、エキソン内のSNPを検索したところ、アミノ酸置
換を伴うSNPを５個見出した。これらについて、黒毛和種去勢牛7990頭の枝肉重量上位、下位集
団各96頭をタイピングすると、３番目のSNPの相関性が最も高く（P=1.2x10-11）、かつ、Qアリル
と強く連鎖しており、CW-2の責任SNPである可能性が示唆された。
（第30回日本分子生物学会年会･第80回日本生化学会大会 合同大会、2007年12月、横浜）

学会発表４．

題　目：インスリン様成長因子１型レセプターによる食作用（オートファジー）の抑制は、転
写因子FEZL（Forebrain Embryonic Zinc Finger-Like）により解除される

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：インスリン/インスリン様成長因子シグナル（IIS）を抑制すると、熱ショック・酸化
的ストレス・紫外線傷害や病原菌などに対する抵抗性が増強され、寿命が延びる。たとえば、
ショウジョウバエのインスリン/インスリン様成長因子変異株であるdaf-2は細菌感染に対する
抵抗性が強く、寿命が延びる。しかしながら、IISが自然免疫の機能をどのように制御している
かは明らかではない。私たちはポジショナルクローニングと遺伝子の機能解析を行うことによ
り、ウシのインスリン様成長因子受容体（IGF1R）の発現を高めると食作用（オートファジー）
活性が抑制されることを見出した。
乳房炎は酪農産業において最も重要な問題の１つであり、菌の感染によって起こる乳腺の炎

症である。乳房炎感受性のウシは、IGF1R遺伝子の発現制御領域に存在するシトシンストレッチ
（C stretch）が比較的長く、そのため、発現が高くなった。乳房炎抵抗性に影響する転写因子

FEZLの抵抗型はC stretchに結合することでIGF1Rタンパク量を減少させたが、感受型はできな
かった。IGF1Rの発現増進（=IIS増強）による免疫機能への影響をウシ乳腺由来細胞系で調べた
ところ、乳房炎原因菌の１つであるStreptococcus agalactiaeに対する食作用活性を阻害し、
その阻害は食作用増強活性を示す薬剤rapamycinによって回復できた。したがって、FEZLの感受
型とIGF1Rの長いC stretch型を持つウシは、その食作用が低下するため乳房炎感受性を示すと
考えられる。哺乳類のFEZL-IGF1R経路は 自然免疫を制御している。
（第30回日本分子生物学会年会、2007年12月、横浜）

学会発表５．

題　目：遺伝子改変マウスを用いた黒毛和種枝肉重量QTL（CW-1）の責任遺伝子同定に向けて
発表者：高野淳１、溝下和則２、高須賀晶子１、杉本喜憲１

所　属：１畜技協・動物遺伝研、２鹿児島県・肉改研
要　旨：【目的・方法】これまでに我々は、相関解析およびハプロタイプ比較によって黒毛和
種枝肉重量QTL（CW-1）をBTA14セトロメア付近1Mbに絞り込んだ（溝下ら、2005年）。1Mb内に位
置する３遺伝子（Gene_1,Gene_2, Gene_3）のタンパク質コード領域にアミノ酸変異は見いだせ
ず、また、CW-1Qとnon-Qである６ヶ月齢の去勢牛における遺伝子発現量を比較した実験からも、
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責任遺伝子の同定に結びつく有力な証拠は得られなかった。そこで、責任遺伝子を同定するた
めに、BACトランスジェニック（Tg）マウスを作成し、各候補遺伝子のTgマウスにおける導入遺
伝子の発現量と成長に関する表現型との関係を調べた。
【方法・結果】各候補遺伝子において、導入遺伝子の発現レベルの高い１系統のTgマウスを繁殖
させ、その産子の体重を週齢毎に測定し成長曲線を描いた。定量的PCRにより、ウシにおける候
補遺伝子の発現様式とTgマウスにおける導入遺伝子の発現様式を比較するとともに、各Tg系統
においてWt同腹仔に対して何倍発現量が変化したか調べた。その結果、Gene_3Tgマウスの体重
増加がWt同腹仔よりも有意に小さいことがわかった（オス8weeks;P=0.0041）。Tgマウスにおけ
る導入遺伝子の発現は脳で最も強く、ウシにおける発現様式と酷似した。以上より、Gene_3が

CW-1の責任遺伝子である可能性が最も高いという結果を得た。今後、機能的なSNPを見つけ、増
体との関係を調べる必要がある。
（国際植物動物ゲノム学会第16回大会、2008年１月、米国）

学会発表６．

題　目：黒毛和種の脂肪交雑に関わる責任遺伝子の同定
発表者：溝口　康、平野　貴、杉本喜憲
所　属：畜技協・動物遺伝研究所
要　旨：【目的】脂肪細胞機能や代謝に関わる遺伝的変異は、ヒトにおけるメタボリック症候
群や家畜における肉質や経済的価値に大きな影響を与える。脂肪交雑は、筋肉内に脂肪が沈着
するという特徴を持つ。これまでに、我々は父方半きょうだい家系を用いて21番染色体テロメ
ア側に脂肪交雑関連領域を同定し、２つの異なる集団において母方アリルのみを用いた相関解
析を行い、関連領域を約350kbに限局化した。本研究では責任遺伝子の同定を目的として、関連
領域に存在する遺伝子の変異と発現量を調べ、候補遺伝子の絞り込みを行った。
【方法と結果】
関連領域に存在する12種の遺伝子のエキソンについて種雄牛AのSNP探索を行ったが、アミノ酸
置換を伴うSNPは存在しなかった。優良遺伝子型Qとそうでない遺伝子型qをそれぞれ保有してい
る肥育個体の筋間脂肪において、発現量の異なる遺伝子を調べた。３種の遺伝子Gene_1.
Gene_2,Gene_3は、筋間脂肪においてq/-と比べてQ/qの発現量が22～94倍高かった。Gene_2,
Gene_3にはヒト・マウスの相同遺伝子が存在するが、Gene_1には存在しなかった。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、Gene_1.Gene_2,Gene_3の経
時的発現量を調べた。筋間脂肪部位において、Gene_1は26ヶ月と28ヶ月の間で増加し、遺伝子

b,cは28ヶ月以降に増加した。Gene_1発現量はGene_2,Gene_3発現に先立ち増加することから、

Gene_1発現がGene_2,Gene_3発現の起因である可能性が考えられた。Gene_1を導入した3T3-L1細
胞を用いてwestern blottingを行ったがシグナルは検出されず、Gene_1はnon-coding RNAであ
る可能性が示唆された。レチノイン酸添加したウシ脂肪前駆細胞株において分化誘導後、

Gene_1は、有意に増加した。こうしたことから、Gene_1は、筋肉内への脂肪沈着に影響してい
ると考えられる。
（キーストンシンポジア2008、2008年２月、カナダ、バンフ）

学会発表７．

題　目：大分県黒毛和種半きょうだい家系の脂肪交雑に関するMQEM-HSプログラムを利用した複
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数QTLマッピング
発表者：渡邉直人１、三宅　武２、藤田達男１、山田宜永２、横内　耕３、渡邊敏夫３、杉本喜憲３、

佐々木義之４

所　属：１大分県農林水産研究セ、２京大院、３畜技協動物遺伝研、４㈱BIG研
要　旨：【目的】和牛の枝肉形質など重要な経済形質の多くは量的形質であり、一般に複数の
遺伝子座（Quantitative Trait Loci、QTL）と環境因子によって支配される。これらの複数の

QTLを特定の染色体上にマッピングし、枝肉形質を支配する原因遺伝子の同定を行うことは和牛
の育種改良において非常に重要である。今回、第107大会で報告した複数QTLマッピングプログ
ラムMQEM-HS（Multiple QTL with Epistasis Mapping - HalfSib）を使用して大分県産種雄牛A
とその半きょうだい家系肥育牛373頭の脂肪交雑形質の解析を行ったので報告する。
【方法】全ゲノムを網羅する269の遺伝子マーカーを用いて、まず肥育牛373頭のハプロタイプを
決定した。次にBMS生データ、および、環境因子の影響を補正したデータを用意し、MQEM-HSプ
ログラムによる解析を行った。反復は4,000万回とした。
【結果】主効果を持つQTLが23番染色体に存在し、エピスタシス効果を持つQTLは５番と23番染色
体に存在する可能性が示唆された。今後、種々の大分県種雄牛の解析を行い、主効果を持つQTL
およびエピスタシス効果を持つQTLペアをさらに探求していく予定である。
（日本畜産学会第109回大会、2008年３月、茨城）

学会発表８.

題　目：黒毛和種枝肉重量QTL（CW-2）に連鎖するSNPと間接検定成績との関連性
発表者：瀬戸口浩二１、高須賀晶子２、渡邊敏夫２、木之下明弘１、磯部知弘１、池田省吾１、

林　史弘１、山口　浩１、杉本喜憲２

所　属：１鹿児島肉改研、２動物遺伝研
要　旨：【目的】我々はこれまでに黒毛和種の父方半兄弟家系を用いたQTL解析により、ウシ6
番染色体に枝肉重量QTL（CW-2）を検出し（瀬戸口ら、日本畜産学会第106回大会）、さらにCW-2
に連鎖するアミノ酸置換SNPを見いだしている（高須賀ら、第30回日本分子生物学会年会）。今
回、当所で実施した間接検定牛の検定成績を用い、このアミノ酸置換SNP型と発育、枝肉成績と
の関連性について検討した。
【方法】県有種雄牛36頭とそれらの息牛である間接検定牛各８頭（計288頭）の血液よりDNAを抽
出し、シークエンスによりアミノ酸置換SNP型（GG, GT, TT）を決定した。検定は（社）全国和
牛登録協会の種雄牛産肉能力検定法（間接法）により実施し、体重（４週毎）、体型（８週毎）、
枝肉成績を調査した。検定牛のうち検定除外（２頭）と検定中（16頭）のものを除いた270頭に
ついてSNP型と検定成績との関連性について検討した。
【結果および考察】SNP型は種雄牛についてはGG4頭、GT26頭、TT6頭、間接検定牛はGG49頭、

GT154頭、TT85頭であった。体重・体型については、体重・体高・十字部高、かん幅では開始時、
終了時ともにそれぞれで有意な差が認められた。枝肉成績では枝肉重量はそれぞれでロース芯
面積ではGG，GTとTT間で有意な差が認められた。また検定中の各ステージでの体重、体型の増
加量では、体重では８～16週で、体高、十字部高については0～8週でG型の存在により有意に大
きくなった。これらによりCW-2に連鎖するアミノ酸置換SNP型を利用した選抜が、発育ならびに
肉量の育種改良に役立つ可能性が示唆された。
（日本畜産学会第109回大会、2008年３月、水戸）
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３．委員会、会議等の開催

１）肉用牛ゲノム研究・開発推進委員会

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19年度の委員会は平成20年３月17日東京で開催された。議事内容は次の通りであった。

① 本事業における平成19年度の実施報告及び事業全体（２年間）の研究成果について
② 本事業における研究成果の評価について

ァ. 事業達成目標と自己評価について
ィ. 研究成果の評価についての全体討議

③ 動物遺伝研究所のその他の事業における本年度の成果及び平成20年度の実施計画について
④ 話題提供：豚ゲノム研究の現状と育種への応用
⑤ その他

これらの議事の中で、動物遺伝研究所の研究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
国枝　哲夫　　　　　岡山大学農学部総合農業科学科教授
鹿志村　均　　　　　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　　　　（社）中央畜産会副会長
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
矢野　秀雄　　　　（独）家畜改良センター理事長

話題提供（招聘講師）
小畑　太郎　　　　（社）農林水産先端技術産業振興センター農林水産先端技術研究所研究

第２部長

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19年度委員会は、平成20年２月１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。
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① 平成19年度の研究成果発表

(a) 同一種雄牛を始祖とする複数半きょうだい家系のQTL解析

(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) 黒毛和種枝肉重量QTL（CW-2）の責任遺伝子の同定に向けて
(d) 黒毛和種脂肪交雑QTL（Marbling-3）の責任遺伝子の同定に向けて

③ 平成19年度のその他の研究成果と平成20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
居在家義昭　　　　　岩手大学農学部獣医学科教授
猪子　英俊　　　　　東海大学医学部分子生命学科教授
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
廣川　　治　　　　（独）家畜改良センター理事
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
美濃部侑三　　　　（株）植物ゲノムセンター代表取締役社長

３）牛有用性ゲノム等探索・知的財産化事業技術推進委員会

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。
平成19年度の技術推進委員会は平成20年２月18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) SNP-DNAチップを用いたゲノムワイド相関解析

(b) マイクロサテライトを用いたゲノムワイド相関解析
② 当該事業の平成20年度計画について
③ 討議

技術推進委員会委員
居在家義昭　　　　　岩手大学農学部教授
河原　孝吉　　　　（社）日本ホルスタイン登録協会北海道支局情報分析課長
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
安江　　博　　　　（独）農業生物資源研究所ゲノム研究ユニット上席研究官
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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

19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19年度全国DNA育種推進会議は平成19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 和牛知的財産権取得・活用推進協議会について
② 動物遺伝研究所の今年度事業について

(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

(c) 和牛知的財産権取得・活用推進事業
③ 平成19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研究機関

(b)（独）家畜改良センター

(c)（社）家畜改良事業団
④ 動物遺伝研究所からの話題提供

(a) 同一種雄牛を始祖とする複数半きょうだい家系のQTL解析

(b) 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）の責任遺伝子の同定に向けて
(d) Marbling-1、Marbling-2、Marbling-3、ゲノムワイド相関解析の進捗状況

第２回の平成19年度全国DNA育種推進会議は平成20年２月26日東京で開催された。主要議題は
次の通りであった。

① 共同研究参加道県試験研究機関および家畜改良事業団による平成19年度の事業成果の報告
② 平成19年度の動物遺伝研究所の研究進捗状況の報告

(a) 同一種雄牛を始祖とする複数半きょうだい家系のQTL解析

(b) イルミナSNPチップを用いた脂肪壊死抵抗性QTLのゲノムワイド相関解析
③ 平成19年度事業成果のまとめと今後の進め方について

(a) QTLマップの更新について

(b) 共同研究機関への提案：黒毛和種繁殖性QTLおよび飼料効率QTL解析の可能性について
④ 和牛知的財産権取得・活用推進協議会について
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５）研究会等の開催

① 第２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19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　分子生物学の可能性
（1）一塩基多型を用いたヒト疾患遺伝子解析の進展と課題（山田　亮、東京大学医科学研究所
ヒトゲノム解析センター）
（2）オートファジー：生体防御にも働く細胞内自己消化システム（吉森　保、大阪大学微生物
病研究所）

第２部　肉質改良のための遺伝子解析
（3）牛の肉質改良のための脂肪交雑遺伝子の解明（麻生　久、東北大学大学院農学研究科）
（4）豚の肉質改良のための遺伝子解析とその利用（鈴木啓一、東北大学大学院農学研究科）

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19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動物遺伝育種に係わるセミナーを開催した。

（1）「神経回路と繁殖の接点」、崎村建司（新潟大学脳研究所細胞神経生物学分野教授）、平成19
年9月6日
（2）「黒毛和種繁殖性の実態と遺伝的な影響」、青柳敬人（全国農業協同組合連合会ETセンター
所長）、平成19年9月6日
（3）“SNPs to Chips: Changing the paradigm of mapping and selection in cattle”（SNPか
らチップへ：ウシQTLマッピングとマーカーアシスト選抜手法の変化）、Dr. Tad S. Sonstegard
(Bovine Functional Genomics Laboratory, Beltsville Agricultural Research Center,
United States Department of Agriculture（米国農務省ベルツビル農業研究センターウシファ
ンクショナルゲノミックス研究室）), 平成19年11月21日

③ 動物遺伝育種シンポジウム組織委員会による第13回シンポジウム「動物ゲノム解析と新たな
育種戦略：先端的ツールは動物遺伝育種研究にどのように活用できるか？」を動物遺伝育種学
会と共催した。

開催日：平成19年11月25日
開催場所：つくば国際会議場（エポカルつくば）（つくば市）
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内容：
（1）「ヒトゲノムコピー数多型の全容」、石川俊平（東京大学先端科学技術センター・ゲノムサ
イエンス部門、大学院医学研究科人体病理学・病理診断学分野助教）
（2）「黒毛和種経済形質のゲノム解析」、�須賀晶子（（社）畜産技術協会附属動物遺伝研究所動
物遺伝研究部長）
（3）「ヒト・マウスのゲノムトランスクリプトーム解析で同定された内在性アンチセンス転写物
の発現解析」、清澤秀孔（（独）理化学研究所バイオリソースセンター開発研究員）
（4）「疾患モデルとしてのメダカ：突然変異の解析とアレイによるヒレ再生の解析」、工藤　明
（東京工業大学大学院生命工学研究科生命情報専攻教授）

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19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

6) モデル動物を利用した脂肪交雑形成遺伝子ネットワークの解明（新規）
①委託先：京都大学農学部
②委託研究者：山田宣永
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５．研修員の受け入れ

所　属　機　関　名 氏　名 受　入　期　間

長崎県肉用牛改良センター 丸　田　俊　治 平19.５.22～６.12

宮城県畜産試験場 千　葉　和　義 平19.６.７～６.15

青森県農林総合研究センター畜産試験場 鈴　木　晶　夫 平19.７.9～７.20

宮崎県畜産試験場 石　橋　大　輔 平19.７.17～８.31

山形県農業総合研究センター畜産試験場 中　嶋　宏　明 平19.８.１～８.10

島根県畜産技術センター 中　村　亮　一 平19.９.18～10.26

岡山県総合畜産センター 中　藤　由　紀 平19.10.５～10.12

茨城県畜産センター肉用牛研究所 藤　森　祐　紀 平19.11.26～12.７

宮城県畜産試験場 千　葉　和　義 平20.１.15～１.18

長崎県肉用牛改良センター 岡　部　　　裕 平20.１.21～２.11

青森県農林総合研究センター畜産試験場 鈴　木　晶　夫 平20.１.21～２.８

兵庫県立農林水産技術総合センター北部
農業技術研究センター

秋　山　敬　孝 平20.１.21～２.１

島根県畜産技術センター 中　村　亮　一 平20.１.28～２.15

大分県農林水産研究センター畜産試験場 渡　邉　直　人 平20.１.28～２.８

岐阜県畜産研究所 松　橋　珠　子 平20.２.４～２.15

鹿児島県肉用牛改良研究所 池　田　省　吾 平20.２.12～３.26

茨城県畜産センター肉用牛研究所 藤　森　祐　紀 平20.２.22～２.29

熊本県農業研究センター畜産研究所 古　田　雅　子 平20.２.27～３.５

鳥取県畜産試験場 小　江　敏　明 平20.２.27～３.13

佐賀県畜産試験場 大　坪　利　豪 平20.３.３～３.14

青森県農林総合研究センター畜産試験場 鈴　木　晶　夫 平20.３.３～３.14

宮城県畜産試験場 千　葉　和　義 平20.３.10～３.14
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６．職員の普及活動等

１）講演

1. 杉本喜憲：「ウシゲノム解析の現状とこれから」、平成19年度DNA解析に関する検討会、岐阜
県畜産研究所、2007年11月、高山。

2. 高須賀晶子：「黒毛和種経済形質のゲノム解析」、第13回動物遺伝育種シンポジウム・動物
ゲノム解析と新たな家畜育種戦略、2007年11月、つくば。
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

3. 平野　貴：「最新のウシゲノム研究について：1」脂肪交雑QTL領域　Marbling-2からの遺伝
子同定について、2）黒毛和種の乳頭欠損症のDNA解析について、3）黒毛和種の発育不良虚弱
牛のDNA解析について」、平成19年度客員研究員招聘事業に関するセミナー、岐阜県畜産研究
所、2008年3月、高山。



第３節　総 　 務
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１．職員名簿
（平成20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

研　究　員

補　助　員

補　助　員

補　助　員

補　助　員

補　助　員

補　助　員

杉　本　喜　憲

西　野　大　樹

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

西　村　翔　太

渡　辺　恵美子

塚　澤　浩　子

藤　井　友　子

金　内　由美子

丸　山　久美子

真　船　文　恵

退職・退任年月日 氏　　名 所　　属 備　　考

平成19年６月30日 高　田　耕　節 管理部長

平成19年12月14日 鳴　島　亜希子 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４月１日 西　村　翔　太 動物遺伝研究部研究員

平成19年７月１日 西　野　大　樹 管理部長

平成20年３月31日 塚　澤　浩　子 動物遺伝研究部補助員

平成20年３月31日 溝　口　　　康 動物遺伝研究部補助員
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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19年度購入の主要機器（単価百万円以上）

氏　名 出張先

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16回植物・動物ゲノム学会に参
加

用　　務

高　野　　　淳 アメリカ
米国サンディェゴ市で開催された
第16回植物・動物ゲノム学会に参
加

期　間

20.１.11- 20.１.18

20.１.11-20.１.18

機　　器　　名

イルミナSNPジェノタイピング
（イルミナBead Station 500GXW、Bead Xpress System）

１
ゲノムアナライザー（イルミナ社製次世代型DNAアナライザー

SY－301－1001a）

１

式　　数

溝　口　　　康 アメリカ
カナダバンフ市で開催されたキー
ストンシンポジア：第３回脂肪代
謝と肥満に関する会議に参加

渡　邊　敏　夫
オースト
ラリア

オーストラリア国における「ウシ
の有用遺伝子に関する特許取得状
況及び活用体制」の調査

20.２.18-20.２.25

20.３.23-20.３.31
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研 究 施 設 平 面 図
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５．購読雑誌一覧

１　Animal Genetics

２　Cell

３　Cell Metabolism

４　Genome Research

５　Genomics

６　Journal of Biological Chemistry

７　Mammalian Genome

８　Nature 

９　Nature Genetics

10 Nature Medicne

11 Nature Reviews Genetics

12 Nature Reviews Molecura Cell Biology

13 Science

14 The American Journal of Human Genetics

15 The Journal of Cell Biology

16 Trends in Genetics                 

17 細胞工学

18 実験医学

19 畜産技術
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