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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（第２報）～
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要 約

気高系種雄牛Ｂにおける BMS 領域の推定（第１報）により、BMSのアリル効果1.1の優良遺伝領域を推定した。そ

の時、我々は第１報の研究の結果から、上記の領域ほど有意ではないが若干有意と考えられる BMS 領域を３カ所、

推定していた。これらから合計すると気高系種雄牛Ｂにおいて４カ所のBMSに関する QTL の存在が示唆された。そこ

で、我々はこの４カ所の領域について解析頭数を増やし（372頭から366頭増やし738頭）、アリル効果を推定した。そ

の結果、４カ所全ての優良遺伝領域を持っている個体と全て持ってない個体の平均値はそれぞれ、8.00±1.54、6.24

±1.84となり、その効果（平均値の差）は1.76であった。今後は、これらの結果を活用し、種雄候補牛及び繁殖雌牛

の選定に応用していきたい。

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。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)9)10)
、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

の新たな QTL領域の推定を急いでいる。

本報では、第１報の研究をさらに深め、種雄牛 B の

BMS 領域４カ所について、解析頭数を増やしアリル効

果の推定を行った。

材 料 及 び 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

738 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 738 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、ヘテロの遺伝子型をもつマイクロ

サテライトマーカーを選定する必要がある。その結果、

BMS領域1,2（第１報で報告した領域）,3,4にそれぞれ2

5,10,26,12の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（ABI37

00)により電気泳動した。型判定は、GENESCANとGenoty

perの解析ソフトを用いた。

３ QTL解析

産子738頭のBMSの格付けデータと合計73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。
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結 果

以下に BMS領域４カ所におけるQTL解析結果を図-1、

図-2、図-3、図-4に示した。

図-1 BMS領域1の F値及び IC

BMS 領域１は 80 ～ 100cM の領域で最大 F 値 13.26

を示した。また染色体のマーカー情報量（IC：infomation

contents）は平均 0.79であった。（図-1）

図-2 BMS領域２の F値及び IC

BMS領域２は 30～ 40cMの領域で最大 F値 23.79を
示した。また染色体のマーカー情報量（IC：infomation

contents）は平均 0.79であった。（図-2）
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図-3 BMS領域３の F値及び IC

BMS 領域３は 0 ～ 30cM の領域で最大 F 値 12.99 を
示した。また染色体のマーカー情報量（IC：infomation

contents）は平均 0.91であった。（図-3）

図-4 BMS領域４の F値及び IC

BMS領域４は 50～ 60cMの領域で最大 F値 15.84を
示した。また染色体のマーカー情報量（IC：infomation

contents）は平均 0.90であった。（図-4）

次にこれらの最大 F 値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-5、図-6、図-7、

図-8に示した。
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図 5 BMS領域１の遺伝子型の違いによるヒストグラム

BMS領域１において優良遺伝領域を受け継いだ息牛

は 335 頭、受け継いでない息牛は 387 頭であった。そ

れぞれの平均値は 7.57 ± 1.90、7.03 ± 1.95 であり、T

検定の結果、P 値=0.000168 で有意差が認められた。ア

リル効果（定義：平均値の差）は 0.54 と推測された。

（図-5）

図6 BMS 領域２の遺伝子型の違いによるヒストグラム

BMS領域２において優良遺伝領域を受け継いだ息牛

は 360 頭、受け継いでない息牛は 337 頭であった。そ

れぞれの平均値は 7.64 ± 1.83、6.93 ± 2.04 であり、T

検定の結果、P 値=1.57E-06 で有意差が認められた。ア

リル効果は 0.71と推測された。（図-6）
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図 7 BMS領域３の遺伝子型の違いによるヒストグラム

BMS領域３において優良遺伝領域を受け継いだ息牛

は 380 頭、受け継いでない息牛は 347 頭であった。そ

れぞれの平均値は 7.56 ± 1.92、7.04 ± 1.94 であり、T

検定の結果、P 値=0.000307 で有意差が認められた。ア

リル効果は 0.52と推測された。（図-7）

図 8 BMS領域４の遺伝子型の違いによるヒストグラム

BMS領域４において優良遺伝領域を受け継いだ息牛

は 347 頭、受け継いでない息牛は 378 頭であった。そ

れぞれの平均値は 7.61 ± 1.85、7.03 ± 2.02 であり、T

検定の結果、P 値=5.6E-05 で有意差が認められた。ア

リル効果は 0.58と推測された。（図-8）

次に BMS の４領域について４つとも優良遺伝領域

を受け継いだ息牛と４つとも受け継いでない息牛に分

け、BMS-No を比較した。その結果を図-9 に示した。

0

10

20

30

40

50

60

70

80

90

100

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

BMS-No

個
体
数

優良遺伝領域を受け継い
だ個体

優良遺伝領域を受け継い
でない個体

0

10

20

30

40

50

60

70

80

90

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

BMS-No

個
体
数

優良遺伝領域を受け継い
でない個体

優良遺伝領域を受け継い
だ個体



- 18 -

図 9４つの BMS領域の遺伝子型を

考慮したヒストグラム

BMS を４つとも受け継いだ息牛は 51 頭、４つとも

受け継いでない息牛は 38 頭であった。それぞれの平均

値は 8.00± 1.54、6.24± 1.84であり、T検定の結果、P

値=3.99E-06 で有意差が認められた。アリル効果は 1.76

と推測された。

考 察

前回の第１報では、１つの QTL のアリル効果を推定

したにすぎなかったが、今回の研究では４つのアリル

効果について、それぞれ推定することができた。QTL

にも効果の大きいものや、効果の小さいものなど、様

々である。枝肉重量や BMSなどの量的形質は多数の遺

伝子によって支配されており、１つ１つの効果は小さ

いが、それらを組み合わせることによって表現型値に

違いが生じると考えられている 。よって、効果が小8)

さいと思われる QTL であっても、その情報を活用して

いくべきであると考えている。小林ら 、阿部ら も、9) 10)

ＢＭＳにおいて複数の QTL 領域を検出しており、それ

らを組み合わせることにより、より有効なマーカーア

シスト選抜ができると述べている。

我々が最終的な目標とするのは遺伝子情報を用いた

効率の良い黒毛和種の育種改良である。よって、これ

ら QTL 解析が単なる学術的な知見だけに終わることな

く、育種の現場で、その威力を発揮できるように努め

る必要がある。今後は、単に効果の大きい QTL を検出

するだけでなく、小さな効果の QTL も大切な育種改良

への情報ととらえる、貪欲さが必要であると考えてい

る。そして同時に、それを現場で活用していく際の裏
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付け資料として様々なサンプルを用いた QTL 効果の検

証等が重要になってくるのである。
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