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１．親子鑑別

子は両親から半数の染色体を遺伝する。したがって，両親と子
の遺伝子型に矛盾があれば親子関係は否定される。しかし，矛盾
がなくても少数の遺伝子座のみを検査しただけでは親子関係を証明したこと
にはならない。

２．遺伝病の原因遺伝子の解明
家畜・家禽における遺伝病の原因遺伝子の解明が必要。

〔ウシの例〕
・白血球粘着不全症(BLAD)
・ウリジル酸合成酵素欠損症
・シトルリン血症
・バンド3欠損症
・第XIII因子欠損症
・筋肥大症

などの遺伝病の原因遺伝子が明らかにされ，遺伝子診断法も確
立されている。

３．QTL解析とは

・量的形質 ← たくさんの遺伝子座ポリジーンに支配されている

・QTL ← DNAマーカーと量的形質との連鎖を調べる

・QTLの位置を連鎖地図上にマッピングする

４．QTL解析は何故必要か
• 遺伝率の低い形質（繁殖形質など）

通常の選抜では改良は困難 →他品種からの遺伝子導入 → 当該形質に
関与する遺伝子のみ効率的に導入したい

• 負の遺伝相関のある複数形質の改良
通常の選抜では改良は困難 →ポリジーンの中には影響が大きな遺伝子

があるかもしれない

• 世代間隔の短縮
生まれるとすぐにDNA検査が可能

Quantitative Trait Loci （量的形質遺伝子座群）

① 膨大な経費と労力がかかる。

• マーカーの開発

• 連鎖地図作成のための家系の構築

• 形質値の測定

• マーカー数 × 個体数 のタイピング

②その家系にしかマーカーアシスト選抜はできない。

③QTLをマッピングできても，遺伝子までたどりつくには，さら
に長い道のりが必要。

５．QTL解析の問題点

これまでの統計遺伝学的育種改良法をさらに発展させるため，

経済形質を支配しているゲノム上の遺伝領域，あるいは遺伝

子を特定し，その情報を家畜育種に利用する。

家畜ゲノム解析の目的

QTL analysis（QTL解析：quantitative trait loci）
量的形質遺伝子座の遺伝的解析

成長速度や筋肉中脂肪量などの量的形質の発現は，複数
の遺伝子によってコントロールされていると考えられて
いる。これらをコントロールする遺伝子の染色体上の位
置をQTLという。

・

遺伝情報を利用した家畜の改良

染色体（ゲノム）に遺伝学的解析に必要な
目印（マーカー，marker）を探す
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染色体上には遺伝子（gene）の存在する特定の位置があり，染色

体は一列に並んだ遺伝子からなっている。

各遺伝子間はそれぞれ特定の距離があり，連鎖地図（linkage 

map）は遺伝子の相対的位置を染色体に沿って示したものである。

連鎖地図上の遺伝子の位置を遺伝子座（locus，複数形loci）と呼

び，同一遺伝子座にのり個体間で変異がある遺伝的特徴を対立遺

伝子（allele）と呼んでいる。

一つの遺伝子座にある二つの対立遺伝子の

連鎖地図の作成

組み合わせを遺伝子型（genotype）といい，

二つの対立遺伝子が同じ型のときホモ接合

体（homozygote），異なる型のときヘテロ

接合体（heterozygote）という。

家畜ゲノム解析は，染色体（ゲノム）に遺伝学的解析に必要な
目印（マーカー，marker）を探すことから始まった。

・

父から受け継いだものか，あるいは母から受け継いだものかを
判定できる。

マーカーのほとんどはマイクロサテライトと呼ばれる，2塩基の
繰り返し配列である。

欧州，米国が中心となってマーカーの開発が進められている。

マーカーの条件としては

・

Maker Assisted Selection, MAS

リソースファミリー（ 「資源家系」＝解析用実験家系）

親から子，または孫への染色体の分離と形質の分離を調査するため
につくられた実験家系で主にＱＴＬの解析に用いられる。

牛の筋肉内の脂肪量に関与する複数の遺伝子の染色体上の

位置を求めよう
脂肪量の高い

黒毛和種
脂肪量の低い

西洋種×第１代

Ｆ１

Ｆ１同士の交配（あるいは第１世代と戻し交配）

Ｆ１世代

脂
肪
含
量

個体の変動

Ｆ２世代

Ｆ２世代
この形質の分離は，筋肉内脂肪量に関与する遺伝子が黒

毛和種側から伝わったか西洋種側から伝わったかによる。

脂
肪
含
量

個体の変動

Ｆ２世代

染色体のどの部分に筋肉内脂肪量に関与する遺伝子が存

在するかを推定する（連鎖解析）ことが出来る。

筋肉内脂肪量は黒毛和種と同じように高いものから西洋種
と同じように低いもの，またその中間にあるものまで分離して
表れてくる。

マイクロサテライトマーカー
を指標として

ウシ第１９番染色体上のFASN（Fatty Acid Synthase，脂肪酸合成酵素）遺伝子→食味ウシ第１９番染色体上のFASN（Fatty Acid Synthase，脂肪酸合成酵素）遺伝子→食味
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×

×

A1       A1
M1      M1

A1       A1
M1      M1

A1  A1
M1        M1

A2       A2
M2      M2

A1        A2
M1       M2

A1          A2
M1         M2

A2         A2
M2        M2

・・・・・・・

最終目標

系統Ⅰ 系統Ⅱ

F1
系統Ⅰ

N2

＝系統Ⅰの形質＋体重 大

体重 大
体重 小
その他の形質が素晴らしい

A=遺伝子座
M=マーカー座

・A2をもった個体を選びたい
外見から判らないので
→M2をもった個体を選ぶ

戻し交配

系統Ⅰに戻し交配
→順次N3,N4,N5

最終的に系統Ⅰの遺伝子をもった
大型の新しい系統が得られる

岩手県農業研究センター試験研究成果書

種雄牛の産肉成績に関連するQTL 解析を行い，QTL 情報を後継種雄牛の選抜
に活用することをねらいとする。

遺伝子やマーカーの染色体上の位置を示す

物理地図

染色体または染色体断片を対象とした染色体レベルの地図

•in situ ハイブリダイゼーション法，雑種細胞を用いた地図

クローン化したDNAを直接用いたDNAレベルの地図

•制限酵素地図，整列化地図

連鎖地図

組み換えの頻度を尺度とした遺伝地図

染色体上には遺伝子の存在する特定の位置があり，染色体は

一列に並んだ遺伝子からなっている。

各遺伝子間はそれぞれ特定の距離があり，連鎖地図は遺伝子

の相対的位置を染色体上に示したものである。

この遺伝地図を作成するためには多数の遺伝子マーカーが必

要であり，タイプⅠマーカーとタイプⅡマーカーとがある。

細胞学的地図

物理地図

Last Update : 22th May, 2002

Markers and Genes mapped on Chromosome 12 

マーカーの位置 遺伝子の位置

第12染色体上に示されたマーカーと遺伝子

配偶子に受け継がれる染色体は元の遺伝子構成
とは異なっている。

・

体細胞で起こる有糸分裂 mitosis

分裂後の染色体構成は分裂前と変化はない。

生殖細胞で起こる減数分裂 meiosis 

相同染色体のクロマチン間で交叉による組換え現象が

起こる。
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減数分裂時の組換え現象
による染色体の再構成

相同染色体

姉妹染色分体

姉妹染色分体の切断

姉妹染色分体の再結合

非組換え型 45
組換え型 7
組換え型 5
非組換え型 43

動原体
A B C

a b c

a b c

A B C

a b c

A B C

a b c

A B C

A B C

A B c

a b c

a b C

組換え価

 近年，量的形質の発現に関与する複数遺伝子の染色体上の位置（QTL）を探

求する方法が開発され，これらの手法を用いて，食肉の軟らかさ，牛乳中のタ

ンパク質量あるいは家畜の成長速度などの重要な形質を支配する遺伝子座を

特定することが可能になってきた（QTL解析）。

 重要な生産性と連鎖するＤＮＡマーカーの型を特定することができれば，この

情報を用いて家畜の選抜を行うことができる（マーカーアシスト選抜（育種））。

 このような遺伝子育種は，従来の育種に必要であった時間，人員や施設等の

経済面において飛躍的な効率化をもたらすものと期待されている。

ＤＮＡマーカー

・他の塩基配列と区別ができ，検出が容易で，染色体上のおおよその位置が判っ
ていて，位置の指標として用いることができる配列のこと。

・例として，塩基配列の塩基置換による多型や単純な塩基配列の繰り返しの繰り
返し数に多型を持つマイクロサテライトマーカーがあげられる。

ＤＮＡ数個を単位とする短い配列の縦列的な繰り返しの

ことで，例えばＣＡ反復のマイクロサテライトマーカーは

ゲノム全体の数万ヵ所に散在している。

染色体の同じ位置について異なった個体を比較すると，

繰り返し数は個体間で異なっている場合があり，第１世代，

Ｆ１，Ｆ２のマイクロサテライトマーカーの繰り返し数を

測定すれば，Ｆ２染色体のどの部分が第１世代の雌からあ

るいは雄から受け継がれたかを知ることが出来る。

マイクロサテライトマーカー

連鎖地図（linkage map）→同一染色体上の遺伝子が一緒に遺伝
する割合を相対的な距離として直線状に記した地図

組換え価（recombination value）
２つの遺伝子の間で組換え現象の起こる頻度

連鎖（linkage）

２つの遺伝子座が組換え率1％で分離するとき，１センチモルガン
（centiMorgan, cM）離れているという。

１cMの距離はおよそ百万塩基対の物理的距離に相当する。

ゲノム解析研究の短期的な目標は染色体全域にわたる精度
の高い（平均2～5 cM間隔の）連鎖地図を作成することにある。

（1,000 kbp , 100万塩基対）

家畜ゲノムデータベース http://animal.dna.affrc.go.jp/agp/index-j.html
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http://www.informatics.jax.org/

PARM-PCR SSC12 probe
でラベルされたHSA 17 

DOP-PCR HSA 17 probe
でラベルされたSSC12

ブタ第12染色体 ヒト第17染色体

Last Update : 22th May 2002

SOX9
SRY (sex determining 
region Y)- box 9

12p11-p13 S/P Lahbib-Mansais et al. 1996. 

TK1 Thymidine kinase 1 12p S/C
Zhdanova et al. 1994; Thomsen 
and Zhdanova 1995. 

TP53 Tumor protein p53 12q12-q14 A/P Rettenberger et al. 1993. 

比較染色体地図の例

将来の技術利用
肉牛の脂肪交雑

乳牛の泌乳能力や
抗病性

豚の繁殖性
鶏の卵殻質

マーカーアシスト選抜法の特長

生産能力と相関関係の高いマーカーが特定できた場合，この
マーカーの情報を用い，受精卵の段階で，しかも多数の受精卵
について短時間で能力判定が行えることになり，従来の後代検
定の施設規模，家畜頭数，時間が大幅に効率化されることが予
想され（肉牛では５年→２.５年），経済的効果も大きい。

肉牛の成長と肉質

豚の産子数

乳牛の抗病性

鶏の抗病性

形質と連鎖するＤＮＡマーカーは当該遺伝子の近傍にある

染色体上のこの部分をさらに近距離で区切るＤＮＡマーカーを用い

れば，遺伝子の位置を決定することができる。

（複数のマーカーを用いて染色体上の区間を狭めて行けば，最終

的には遺伝子にたどり着く。）

遺伝子のＤＮＡ配列が明らかになれば，配列の変異と形質発現の

関係や当該遺伝子の機能が明らかになる。
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VRTN遺伝子

濃厚飼料多給型の飼養条件で最高の能力を発揮する

ホルスタイン，ランドレース，白色レグホーン

現在の
家畜

生産性
が低い
家畜

淘汰の運命

世界各地でそれぞれの地域の自然的・社会的環境条件下で長い
年月をかけて作り上げられ，成立してきた多くの品種を遺伝資源と
して保存しておくことが重要である。

融合

育種理論の課題

統計遺伝学的手法

ゲノム解析の成果

雑種強勢や近交退化の原因を遺伝子の形質発現の過程
から解析する必要がある。

雑種強勢の有効利用

遺伝子の多面作用→選抜限界を破る育種

採卵鶏の多産性の追求のあまり，就巣性を遺伝的に除去

孵卵器がないと繁殖ができない

和牛の育種でも，筋肉内に脂肪交雑を入れることを求めた

牛の正常な発育とどうかかわるのか

豚の産肉性偏重の育種が，肺容積を小さくしている

肺の慢性病多発


