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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

（量的形質遺伝子座）の探索QTL
～藤良系種雄牛Ａにおける 領域の探索～Q T L

＊＊田淵 一郎・小江 敏明 ・高野 淳＊

鳥取県農林水産部畜産課 畜産技術協会附属動物遺伝研究所＊ ＊＊

要 約

藤良系種雄牛Ａ（以下、藤良系Ａとする）における 領域を、マイクロサテライトマーカー（以下、 とすQTL MS

る）を用いたゲノムワイド連鎖解析（一次解析 、及び染色体ワイド連鎖解析（二次解析）により探索し、３つの枝）

肉形質（枝肉重量・脂肪交雑・ロース芯面積）に関わる 領域を検出した。QTL

枝肉重量に関わる 領域は 番染色体の 付近に位置し、そのアリル置換効果 、有意水準 ％で有QTL 8 90cM 31.2kg 0.1

意を示した。脂肪交雑は 番染色体の 付近に位置し、アリル置換効果 、 ％水準で有意。ロース芯面積17 20cM 0.92 0.1

は 番染色体の 付近、アリル置換効果2 、 ％水準で有意を示した。17 16cM .74cm 12

藤良系Ａは県有藤良系種雄牛Ｂ（以下、藤良系Ｂとする）を父に持つことから、検出された３つの 領域につQTL

いてその優良ハプロタイプの由来を調査した。その結果、３つすべての 領域における優良ハプロタイプは父方QTL

（藤良系Ｂ）由来であることが判明した。

今後は藤良系Ｂを三代祖までに持つ肥育牛を用いてその効果を検証するとともに、種雄候補牛の選抜に活用してい

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

法）の視点からとえられてきた 。その統計育BLUP 1 ）

種学の理論では、全兄弟牛の期待育種価は同じ値にな

る。しかし、実際は全兄弟においても親からの遺伝子

の伝わり方は違うはずである。さらに正確な選抜を行

うには、統計育種学だけではなく、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、黒毛和種においていくつか

の 領域が推定されており 、実際に選抜のQTL 2)3)4)5)6)9)10)

指標として活用しているとの報告もある 。
2)7)

そこで我々は、これまでの統計育種学と 領域のQTL

情報を併用した新たな育種改良手法の確立に向けて、

黒毛和種種雄牛における新たな 領域の探索を進めQTL

ている。

、 、 、本報では 過去に報告 した気高系種雄牛Ａ
11)12)13)14) B

Ｃに続き、藤良系Ａにおける 領域を探索し、優良QTL

ハプロタイプの由来を調査したので、その概要を報告

する。

材料及び方法

１ 一次解析

性染色体を除く29常染色体上における 領域を探QTL

索するため、 を用いたゲノムワイドな連鎖解析をMS

実施した。

（１）材料

藤良系Ａの精液および同種雄牛の肥育産子186頭（去

勢158、雌28）の腹腔内脂肪からフェノール・クロロホ

DNA 20ng/μlルム抽出法により を抽出し、濃度は全て
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に調整したものを一次解析に使用した。

（２） 遺伝子型の解析MS

藤良系Ａ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持つ を選定すMS

る必要がある。一次解析では、性染色体を除く 常染29

色体上にある マーカーについて、藤良系Ａの遺MS500

伝子型を解析し、そのうちヘテロと判定した の中MS

から、概ね 等間隔で配置される マーカーを20cM 200

選定した。

遺伝子型の解析は既報により、 反応によるMS PCR

遺伝子増幅後、 シーケンサー（ を用いてDNA ABI3700)

電気泳動した。遺伝子型の判定は、 とGENESCAN

の解析ソフトを用いた。Genotyper

（３） 解析QTL

判定した 遺伝子型と解析サンプルの枝肉格付デMS

ータの 解析は、解析ソフト を用いてインQTL glissado

ターバルマッピング法を実施した。無作為抽出の条件

は 間隔の 回とした。1cM 10000

２ 二次解析

一次解析で検出された 領域について、さらに領QTL

MS域を狭め、信頼度を高めるため、解析サンプルと

数を増やして染色体ワイドな連鎖解析を実施した。

（１）材料

一次解析に供した藤良系Ａの精液および同種雄牛の

肥育産子186頭（去勢158、雌28）の サンプルに、DNA

新たに肥育産子82頭（去勢）の サンプルを加えDNA

、 （ 、 ） 。て 合計268頭 去240 雌28 で二次解析を実施した

（２） 遺伝子型の解析MS

解析 を高密度に配置するため、一次解析で検出MS

QTL MS92された 領域を持つ8番と17番染色体上にある

マーカーについて藤良系Ａの遺伝子型を解析し、その

うちヘテロと判定した の中から、概ね 等間隔MS 5cM

で配置される マーカーを選定した。40MS

遺伝子型の解析は既報により、 反応によるMS PCR

遺伝子増幅後、 シーケンサー（ を用いてDNA ABI3730)

電気泳動した。遺伝子型の判定は、アリル解析ソフト

を用いた。HyperGT2.exe

（３） 解析QTL

解析は、解析ソフト を用QTL glissado1.11.5,build220

いてインターバルマッピング法を実施した。無作為抽

出の条件は 間隔の 回とし、性・と場補正を1cM 10000

加えた。

３ 優良ハプロタイプの由来調査

藤良系Ａは県有種雄牛「藤良系Ｂ」を父に持つ。こ

のことから、藤良系 で検出された 領域にあるA QTL

マーカーについて、藤良系 及びその肥育産子９MS B

頭の遺伝子型を解析し、藤良系 のハプロタイプを特B

定。藤良系 の優良ハプロタイプが父母のどちら由来A

かを調査した。

結 果

一次解析の結果、 番染色体上に枝肉重量に関わる8

領域が検出され、 番染色体上に脂肪交雑に関わQTL 17

る 領域が検出された。QTL

これら 番、 番染色体について、解析サンプルと8 17

数を増やして二次解析を実施したところ、 番染色MS 8

QTL体については一次解析と同様、枝肉重量に関わる

領域が、 番染色体については脂肪交雑と新たにロー17

ス芯面積に関わる 領域が検出された （表１）QTL 。

枝肉重量に関わる 領域は 番染色体 付近QTL 8 90cM

において最大 値 と高い値を示し、アリル置換効F 30.8
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果は 、 ％水準で有意を示した （表 、図 ）31.2kg 0.1 -1 -1。

図 番染色体－枝肉重量領域の 値-1 8 F

脂肪交雑に関わる 領域は 番染色体 付QTL 17 20cM

近において最大 値 を示し、アリル置換効果はF 16.4

と高く、 ％水準で有意を示した （表 、図 ）0.92 0.1 -1 -2。

図 1 番染色体－脂肪交雑領域の 値-2 7 F

QTL 17 16cMロース芯面積に関わる 領域は 番染色体

付近において最大 値 を示し、アリル置換効果はF 10.8

、 ％水準で有意を示した （表 、図 ）2.74cm 1 -1 -32
。

また、藤良系 で検出された３つの枝肉形質に関わA

る 領域について、その優良ハプロタイプの由来をQTL

調査したところ、３つの領域すべて父方の藤良系 由B

来であることが判った （図 ）。 -4

図 1 番染色体－ロース芯面積領域の 値-3 7 F

考 察

今回、藤良系 において、３つの枝肉形質に関わるA

領域を検出した。特に８番染色体で検出された枝QTL

肉重量に関わる 領域は、その効果量31.2kg、信頼QTL

度30.8と高く、非常に優良な領域であることが示唆さ

れた。この 領域は他県の藤良系種雄牛からも検出QTL

されており、今後責任遺伝子が特定されることが期待

される。また、 番染色体で検出された脂肪交雑とロ17

、 、ース芯面積に関わる 領域は ほぼ同じ位置にありQTL
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優良ハプロタイプも同じであることから、両形質を同

時に改良可能な優良領域である。

枝肉重量や脂肪交雑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 一つ一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大きな

違いが生じると考えられている 。また、小林ら 、阿8) 9)

部ら も、脂肪交雑において複数の 領域を検出しQTL10)

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。

これまで我々は黒毛和種種雄牛において、枝肉形質

に関わる の 領域を検出し、その成果を種雄候15 QTL

補牛の選抜に活用している。今回藤良系 で検出したA

３つの 領域の優良ハプロタイプは、いずれも藤良QTL

系 由来であることが判明した。この藤良系 は、現B B

在においても県内繁殖雌牛の母方祖父、曾祖父におい

て高い割合で供用されている県を代表する種雄牛であ

り、この３つの 領域は種雄候補牛の選抜に非常にQTL

有効な指標となり得る。今後は藤良系 を三代祖までB

に持つ肥育牛サンプルを用いてその効果を検証すると

、 、ともに 新たな種雄候補牛の選抜の指標として活用し

効率的な黒毛和種の育種改良に貢献したいと考えてい

る。
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