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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「利花号」とその産子において大規模半兄弟連鎖解析を実

施した。その結果、脂肪交雑に関して８番染色体に、ロース芯面積に関して１４番染色

体に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、マーカーアシスト選抜キーワード：

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。これに加えて個体の優良

遺伝子を特定し、遺伝情報を活用することにより、

選抜の正確度が向上し９、効率のよい育種改良を

行うことができる。

牛では、増体や脂肪交雑など経済的に重要な形

質は、複数の遺伝子による複雑な表現型を示す量

的形質であることから、遺伝子特定は困難であっ

た。しかし、近年これらの経済形質に関連する遺

伝子座（QTL）が多数同定され 、DNA マーカ１）２）

ーを用いた選抜手法の検討 も行われている。３）

岡山県においても新たな種雄牛造成並びに選抜

指標としての DNA マーカーを育種改良へ応用する

ため、県種雄牛「利花」号とその産子を用いた大

規模半兄弟家系での連鎖解析を行ったので、本報

ではその結果について報告する。

材料及び方法

１ 家系の構成

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。

２ 材料

材料は「利花号」産子去勢牛 298 頭の腎周囲

脂肪組織及び血液を DNA サンプルとし採取した。

また、環境効果の補正に育種価を用いる報告が

あることから 、平成 17 年８月に公表された４）

第 22 回育種価 で算出された肥育牛 288 頭の５）

育種価も併せて用いた。

３ ＤＮＡの調製

凍 結 保 存 し た 材 料 約 5 0 0 m g に

ProtenaseK(20mg/µl) 10µl、２%SDS 16µl、10

× PCR Buffer 40µl、蒸留水 318µl を加え、50

℃で一晩加温した。その後 95 ℃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 に希釈調製した。

４ 多型解析

多型解析に用いた染色体は、前報 の１次ス６）

クリーニングにおいて染色体レベル５％有意水

準で検出された８番染色体（脂肪交雑）及び、

９，14 番染色体（ロース芯面積）とし、２次

スクリーニングを実施した。動物遺伝研究所よ

り供与されたマイクロサテライトマーカーを、

各染色体に 28 個ずつ均等に配置し、PCR を行

っ た 。 得 ら れ た P C R 産 物 は、

DNASequencer(AppliedByosystems,373,377,310

0 型式)を用いて電気泳動し、ソフトウェア

GENESCAN672 、 GENOTYPER (AppliedT M T M

Byosystems）により遺伝子型を決定した。
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５ 連鎖解析

経済形質との連鎖解析は、解析プログラム

「glissardo build 131」を用いて実測値並び

に育種価について実施した。

６ 産子のハプロタイプ保持調査

「利花号」産子である直接検定牛・候補種雄

牛８頭について優良ハプロタイプを持っている

か否かについて調査を実施した。

結 果

１ 「利花号」産子の表現型値

サンプルに用いた「利花号」産子の各形質の表

現型値の平均は、脂肪交雑については、BMS No.

で 6.0 ± 1.7、ロース芯面積はについては 52.3

± 6.6cm であった。2

２ 連鎖解析結果

（１）脂肪交雑（BMS No.）

連鎖解析の結果、８番染色体に BMS No.と関連

する領域が、実測値で０～ 20、30 ～ 34cM の領域

に 0.1 ％有意水準で検出された。また、育種価を

用いた場合の領域は、０～ 22cM、32 ～ 34cM であ

り、実測値と同様の領域に 0.1 ％有意水準で検出

された(図１）。この BMS No.に対する効果は実

数値で最大 1.02、寄与率は７％であった。

このハプロタイプ別の頭数の割合を図２に示し

た。２つのハプロタイプをそれぞれハプロタイプ

１，ハプロタイプ２とし、その平均値を比較した。

ハプロタイプ１の産子の BMS No.の平均値は、

6.35 ± 1.69、ハプロタイプ２の平均値は 5.21 ±

1.53 であり、BMS No.が高くなるほどハプロタイ

プ１の割合も増加していた。

（２）ロース芯面積

14 番染色体に、ロース芯面積と関連する領域

図１　　　　８番染色体におけるBMS No.との関連領域
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が２カ所認められた。実測値で 40 ～ 42cM、56 ｃ

M、66 ～ 82cM の領域に 0.1 ％有意水準で検出さ

れた（図３）。また、育種価を用いた場合の領域

は 32 ～ 34cM、40 ～ 46cM、66 ～ 82cM の領域で

0.1 ％有意水準、また 52 ～ 56cM で 1%有意水準で

検出された。実測値、育種価ともに 0.1 ％有意水

準を満たした領域は 40 ～ 42cM、66 ～ 82cM の範

囲であり、この２カ所をロース芯面積の優良遺伝

子領域 Lおよび Rとした。このロース芯面積に対

する効果は最大 3.89cm であった。2

L のハプロタイプ１の産子のロース芯面積の平

均値は 53.89cm 、ハプロタイプ２の平均値は、2

50.48cm であり、ハプロタイプ１を受け継いだ2

産子はハプロタイプ２を受け継いだ産子に比べ、

高い成績であった。同様に Rのハプロタイプ１の

産子のロース芯面積の平均値は 53.88cm 、ハプ2

ロタイプ２の平均値は、49.76cm であった。2

（３）産子のハプロタイプ保持調査

「利花号」産子である直接検定牛・候補種雄牛

８頭について優良遺伝子領域の保持調査を行った

結果を表２に示した。各優良遺伝子領域を受け継

いだものについては Q、受け継いでいないものに

ついてはｑで表した。また、途中組み替えが起こ

り、判定が不明なものについては Nとした。調査

の結果、父を同じとする産子の間にも優良ハプロ

タイプの保持にばらつきが見られたことから、選

抜におけるＤＮＡマーカーの有効性が示唆された。

図２　産子のハプロタイ プ別BMS No.の割合
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図３　ロース芯面積における１４番染色体の関連領域
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表２ 優良遺伝子領域保持調査結果

考 察

今回の解析で、８番染色体に脂肪交雑と関連す

る領域が、14 番染色体にロース芯面積に関連す

る領域がそれぞれ検出された。なお、１次スクリ

ーニングで９番染色体についてロース芯面積に関

連する領域が検出されていたが、２次スクリーニ

ングで頭数とマーカー数を増加した結果、５％有

意水準に達しなかった。解析頭数が少なかったこ

とから偽陽性として検出されたものと思われる。

一方で 14 番染色体については、これまで他の家

系でもロース芯面積 の他、脂肪交雑 や枝肉重７) ８)

量 で検出されている報告が複数あり、これらの２)

QTL との関連性については今後詳細な分析が必要

と思われる。

また、これまで直接検定牛の選抜は、血統、発

育能力、体型などの形質によって選抜が行われて

おり、その個体の産肉能力の判断は期待育種価の

みで判定されていた。直接検定時にこれらＤＮＡ

マーカーによる遺伝子情報を用いることにより、

選抜精度の向上が図られ、優良遺伝子を確実に選

抜することが期待できる。

しかし、今回検出されたＱＴＬは長いもので約

20cM の領域に及んだため、直接検定牛の保持調

査では途中組み替えを起こしている可能性のある

判定不明の牛が生じた。さらに精度高い判定を実

施するためには、新規にマーカーを追加し、ＱＴ

Ｌ領域を絞り込むことが必要である。

現在、岡山県では、優良種雄牛の作出において、

ＤＮＡマーカー情報を活用したマーカーアシスト

選抜をモデル的に実施している。今後は、後代検

定の結果などをもとにこの選抜方法の効果につい

て検討していく計画である。

形質 BMS

染色体 8
領域 Ｌ Ｒ

A Q８ q14L N
B ｑ８ N Q14R

C Q８ Q14L q14R

D Q８ q14L q14R

E Q８ Q14L N
F N Q14L Q14R

G ｑ８ q14L q14R

H ｑ８ Q14L N

ロース芯面積

14
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