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要 約

岡山県基幹種雄牛「花茂勝２」において、産肉形質に関連するＱＴＬを推定するた

め、前報 の１次解析において染色体レベル 0.1 ％有意水準でＱＴＬが推定された 5、157)

番染色体（枝肉重量）及び 6 番染色体（ロース芯面積）、並びに 18 番染色体（BMS

No.）を対象としてさらに詳細に配置したＤＮＡマーカーを用いて既報と同様にマーカー

型の判定及び連鎖解析を実施した。

その結果、枝肉重量について 5、6、15 番染色体に、ロース芯面積について 6 番染色体

に BMS No.について 18 番染色体にＱＴＬが推定された。これら 5 カ所について、ハプロ

タイプ効果を検証したところ、枝肉重量において相加的なハプロタイプ効果が認められ

た。また、6 番染色体に推定された枝肉重量及びロース芯面積に関連するＱＴＬは、ほ

ぼ同じ領域に推定されており、同一のＱＴＬである可能性が推測された。

今回推定されたＱＴＬは、表現型との相関が高く、ハプロタイプ効果も確認されたた

め、有効な選抜指標となることが期待される。

黒毛和種 産肉形質 ＤＮＡマーカー ＱＴＬキーワード：

緒 言

黒毛和種における育種改良は、ＢＬＵＰ法等の

統計遺伝学的手法で算出した育種価を用いるのが

一般的である。これに加えて種雄牛の優良遺伝子

を特定し、その遺伝子情報を選抜に活用すれば、

育種改良の正確度が向上し、効率化が期待できる。

しかし、黒毛和種の育種改良で重視されている枝

肉重量や脂肪交雑といった産肉形質は、複数の遺

伝子により支配されている量的形質であることか

ら、遺伝子の特定は困難である。

一方、近年、ＤＮＡマーカーを用いて産肉形質

と関連する量的形質遺伝子座（ＱＴＬ）が多数同

定され 、その遺伝子情報を活用した選抜手法1)2)3)

が取り組まれている 。4)

この手法では、種雄牛及びその産子からなる半

兄弟家系を用いてＤＮＡマーカーと産肉形質との

連鎖解析を実施し、ＱＴＬの推定を行うが、推定

されるＱＴＬは家系や系統ごとに異なる。

前回、既報 で解析を実施した「利花」とは5)6)

血統の異なる「花茂勝２」の家系を用いて１次解

析を実施した結果、5、15 番染色体（枝肉重量）

及び 6番染色体（ロース芯面積）に染色体レベル

0.1 ％有意水準でＱＴＬが推定された 。また、7)

産肉形質の中で重視される BMS No.に関するＱＴ

Ｌは、18 番染色体に染色体レベル 5 ％有意水準

で推定された。今回は、この 4本の染色体を対象

として２次解析を実施し、より詳細なＱＴＬ領域

を推定した。

材料及び方法

１ ＤＮＡサンプル

「花茂勝２」産子 379 頭（去勢）の腎周囲脂

肪組織又は血液を用い、ＤＮＡサンプルを調整

した。調整方法は既報 により、抽出したＤＮ5)

Ａは 20ng/µl に希釈して判定用ＤＮＡサンプル

として用いた。

２ ＤＮＡ型の判定及び連鎖解析

5、15、6、18 番染色体に、（社）畜産技術

協会附属動物遺伝研究所供与のＤＮＡマーカー

各 21、20、22、26 個を配置し、既報と同様に

ＤＮＡ型を決定した。平均マーカー間隔は１次
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解析より狭め、5、15、6、18 番染色体でそれ

ぞれ、6.76cM、5.78cM、6.19cM、3.32cM であ

った。

連鎖解析は解析プログラム（glissardo

build 179、（社）畜産技術協会附属動物遺伝

研究所）を用いて実施した。

また、環境効果を補正する目的で、平成 21

年 4 月に公表された第 29 回育種価 8)も併せて

用いた。

結 果

１ 連鎖解析の結果

枝肉重量について 5、6、15 番染色体に、ロ

ース芯面積について 6 番染色体に、BMS No.に

ついて 18 番染色体に計 5 カ所のＱＴＬが推定

された（表１）。

これら 5カ所のＱＴＬについて、ハプロタイ

プ効果を検証した結果は次のとおりであった。

表 1 「花茂勝２」のＱＴＬ解析結果

形質 染色体 位置 F IC 置換効果 寄与率 染色体ワイズ FDR*1

枝肉重量 5 74 22.2 0.89 21.00 0.054 *** 0.000
枝肉重量 6 44 15.2 0.97 16.82 0.036 ** 0.003
枝肉重量 15 42 26.9 0.88 23.15 0.065 *** 0.000
ロース芯面積 6 44 18.1 0.97 3.02 0.044 *** 0.002
ＢＭＳ 18 74 18.5 0.92 0.90 0.045 *** 0.006
枝肉重量（育種価） 5 74 20.8 0.89 9.764 0.051 *** 0.000
枝肉重量（育種価） 6 44 12.1 0.97 7.221 0.029 ** 0.006
枝肉重量（育種価） 15 44 18.6 0.86 9.429 0.045 *** 0.000
ロース芯面積（育種価） 6 44 14.2 0.97 1.302 0.034 ** 0.001
29育脂肪交雑 18 74 10.4 0.92 0.121 0.025 * 0.022
*1False discovery rate（偽陽性混入率）

（１）枝肉重量に関連するＱＴＬ

5 番染色体ＱＴＬにおける効果のあるハプ

ロタイプを Q5、もう一方のハプロタイプを

q5 とし、産子をハプロタイプ別に分けたと

ころ、Q5 及び q5 集団の平均値は 478.7kg 及

び 456.5kg で、Q5 に枝肉重量を 22.2kg 重く

する効果がみられた（表２）。

表 2 5 番染色体ハプロタイプ別の枝肉重量

6 番染色体ＱＴＬにおける効果のあるハプ

ロタイプを Q6、もう一方のハプロタイプを

q6 とし、産子をハプロタイプ別に分けたと

ころ、Q6 及び q6 集団の平均値は 475.3kg 及

び 460.2kg で、Q6 に枝肉重量を 15.1kg 重く

する効果がみられた（表３）。

ハプロタイプ 頭数 平均値 ± 標準偏差

Q5 149 478.7 ± 40.9a

q5 150 456.5 ± 41.4b

ab：異符号間に有意差（p<0.001）

表 3 6 番染色体ハプロタイプ別の枝肉重量

15 番染色体ＱＴＬにおける効果のあるハ

プロタイプを Q15、もう一方のハプロタイプ

を q15 とし、産子をハプロタイプ別に分けた

ところ、Q15 及び q15 集団の平均値は

478.9kg 及び 457.3kg で、Q15 に枝肉重量を

21.6kg 重くする効果がみられた（表 4）。

表 4 15 番染色体ハプロタイプ別の枝肉重量

また、保有するハプロタイプの組み合わせ

で産子を分け、各集団の枝肉重量平均値を比

較した。各集団における枝肉重量平均値は表

5 のとおりであり、ｔ検定の結果、a-e、a-f、

ハプロタイプ 頭数 平均値 ± 標準偏差

Q6 167 475.3 ± 41.7a

q6 167 460.2 ± 40.4b

ab：異符号間に有意差（p<0.001）

ハプロタイプ 頭数 平均値 ± 標準偏差

Q15 137 478.9 ± 40.3a

q15 160 457.3 ± 39.4b

ab：異符号間に有意差（p<0.001）
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a-h、b-e、b-f、b-h、c-f、c-h、d-f、d-h、

f-g、g-h 間において有意差が認められた

（表 6）。

表 5 各ハプロタイプの保有状況及び枝肉重量平

均値

表 6 平均値に有意差が見られたタイプ及び危険

率

（２）ロース芯面積に関連するＱＴＬ

6 番染色体ＱＴＬにおける効果のあるハプ

ロタイプを Q6、もう一方のハプロタイプを

q6 とし、産子をハプロタイプ別に分けたと

ころ、Q6 及び q6 集団の平均値は 53.2cm2 及

び 50.2cm2 で、Q6 にロース芯面積を 3.0cm2

大きくする効果がみられた（表 7）。

表 7 6 番染色体ハプロタイプ別のロース芯面積

（３）BMS No.に関連するＱＴＬ

18 番染色体ＱＴＬにおける効果のあるハ

プロタイプを Q18、もう一方のハプロタイプ

を q18 とし、産子をハプロタイプ別に分けた

ところ、Q18 及び q18 集団の平均値は 6.1 及

び 5.2 で、Q18 に BMS No.を 0.9 高くする効

果がみられた（表 8）。

表 8 18 番染色体ハプロタイプ別の BMS No.

ハプロタイプ 頭数 平均値 ± 標準偏差

Q6 174 53.2 ± 7.2
a

q6 174 50.2 ± 6.2
b

ab：異符号間に有意差（p<0.001）

ハプロタイプ 頭数 平均値(kg) ± 標準偏差
a: Q5/Q6/Q15 28 485.7 ± 44.3
b: Q5/Q6/q15 21 491.1 ± 40.6
c: Q5/q6/Q15 25 471.5 ± 31.8
d: q5/Q6/Q15 25 477.1 ± 34.5
e: Q5/q6/q15 28 458.8 ± 37.7
f: q5/Q6/q15 33 450.8 ± 37.7
g: q5/q6/Q15 20 475.5 ± 44.1
h: q5/q6/q15 25 441.9 ± 35.0

危険率 平均値に有意差が見られたタイプ間
p <0.001 a-h,b-f,b-h,d-h
p <0.01 a-f,b-e,c-h,d-f,g-h
p <0.05 a-e,c-f,f-g

ハプロタイプ 頭数 平均値 ± 標準偏差

Q18 140 6.08 ± 2.07
a

q18 177 5.20 ± 1.84
b

ab：異符号間に有意差（p<0.001）

２ 直接検定牛におけるハプロタイプ保有調査

「花茂勝２」産子である直接検定牛３頭につ

いてハプロタイプの保有調査を行い、結果を表

9 に示した。領域全体を挟むマーカー間の距離

は、5 番染色体で 23.52cM、6 番染色体で

16.03cM、15 番染色体で 17.76cM、18 番染色体

で 18.5cM であった。なお、組み換えのため判

定不可能なものについては組み換えと示した。

調査の結果、ハプロタイプの保有にばらつきが

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。

表 9 直接検定牛におけるハプロタイプ保有調査

結果

考 察

今回 6番染色体に推定された枝肉重量及びロー

ス芯面積に関連するＱＴＬは、ほぼ同じ領域に推

定されている。枝肉重量とロース芯面積にはゆる

やかな相関があることが報告されていることから
9)、これらは同一のＱＴＬである可能性が推測さ

れた。

また、他の家系解析 10)11)12)においてもほぼ同じ

領域に枝肉重量に関するＱＴＬが推定されていた

ことから、本ＱＴＬは、家系間を超えて共通する

ＱＴＬである可能性が推測された。

これまで、複数のＱＴＬが相加的な効果をもつ

ことが報告されている 2)3)。今回の結果において

も、枝肉重量に関連するＱＴＬにおいて、相加的

なハプロタイプ効果が認められた。このことから、

複数のＱＴＬの組み合わせを指標にすることによ

り、より効果的に優良な後継牛を選抜することが

可能であると考えられた。

実測値及び育種価の連鎖解析の結果を比べると、

枝肉重量についてはＱＴＬ領域及び有意水準がほ

ぼ同様であったが、ロース芯面積及び BMS No.に

ついてはＱＴＬ領域はほぼ同様であったものの、

有意水準は育種価で実測値よりやや減少した。こ

のことから、ロース芯面積及び BMS No.の補正方

法について再度検討する必要性が示唆された。

また、ハプロタイプ保有調査においては、ＱＴ

Ｌ領域が 20cM 前後であればＱＴＬの有無が判定

枝肉重量 枝肉重量
枝肉重量及び
ロース芯面積 BMS No.

5 15 6 18

A Q5 組み換え Q6 組み換え

B q5 q15 Q6 組み換え

C q5 Q15 q6 q18

直検牛

形質

染色体
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可能であることが示された。一方、あるマーカー

において、産子が示すマーカー型が父牛のそれと

全く同じである場合、どちらの型を受け継いだの

かが判定不可能である。このことが、本結果の組

み換えとした領域にも見られた。このため、解析

に用いるマーカーは、マーカー型数がなるべく多

いものを選定するべきであると考えられた。

今回推定されたＱＴＬは、表現型との相関が高

く、ハプロタイプ効果も確認されたため、有効な

選抜指標となることが期待される。

今後は、本結果を「花茂勝２」の後継牛選抜の

指標として活用するとともに、他の岡山県種雄牛

におけるＱＴＬの調査に有効活用していきたいと

考える。

引 用 文 献

1)K.Mizoshita,et.al.(2004):Quantitative

trait loci analysis for growth and carcass

traits in a half-sib family of purebred

Japanese Black(Wagyu) cattle.

J.Anim.Sci.82,3415-3420.

2)小林ら(2007):ＤＮＡ情報を利用した飛騨牛の

育種改良手法の確立に関する研究(第 3 報).岐

阜県畜産研究所研究報告,1-9.

3)阿部ら(2005):黒毛和種基幹種雄牛における脂

肪交雑に関するＱＴＬ領域の検索.島根県立畜

産試験場研究報告第 38 号,9-13.

4)平本圭二(2005):ＤＮＡマーカーを用いた育種

と岡山県の種畜改良のこれから.養牛の友 2005

年 6 月号,30-32.

5)古川ら(2004):ＤＮＡマーカーを指標とした牛

の育種手法の開発に関する研究(第 1 報).岡山

県総合畜産センター研究報告第 15号 34-38.

6)黒岩ら(2008):ＤＮＡマーカーを指標とした牛

の育種手法の開発に関する研究(第 2 報).岡山

県総合畜産センター研究報告第 17号 1-3.

7)中藤ら(2009):ＤＮＡマーカーを指標とした牛

の育種手法の開発に関する研究-岡山県基幹種

雄牛「花茂勝２」におけるＱＴＬ領域の推定

(第 1報)-.岡山県総合畜産センター研究報告第

18 号,1-4.

8)岡山県総合畜産センター(2009):第 29 回育種価

評価概要.

9)A.Takasuga,et.al.(2007):Identification of

bovine QTL for growth and carcass traits in

Japanese Black cattle by replication and

identical-by-descent mapping.Mamm Genome.

18(2),125-136.

10)瀬戸口ら(2005)：牛の発育及び肉質に関する

遺伝子の探索（第７報）.鹿児島県肉用牛改良

研究所報告第 10 号,17-19.

11)小江敏明(2006):マイクロサテライトマーカー

を用いた気高系種雄牛のＱＴＬ解析.養牛の友

2006 年 10 月号,74-78.

12)古田ら(2008)：ＤＮＡマーカーを指標とした

褐毛和種肉用牛の形質選抜技術の開発.熊本県

農業研究センター畜産研究所平成 19 年度試験

成績書,73-75.




