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研究成果の概要（和文）：本研究では、染色体セグメントモデルを用いた遺伝的評価法（マ
ーカーアシスト BLUP法）ならびに大量の SNP型情報の利用を想定した遺伝的評価法に
おける演算手法の検討を行った。複数の演算手法について検討を加え、シミュレートした
データならびにマウスおよび牛の実データを用いて、それらの手法の有効性を調べた。染
色体セグメントモデルを用いたマーカーアシスト BLUP 法の演算アルゴリズムを確立し、
理論とシミュレーションによる検討の結果、本手法の有効性が示された。また、SNP型情
報を利用する複数の遺伝的評価法の演算手法について検討を加えた結果、多数の SNP 効
果を説明変数とするベイズ法などの手法は、育種価推定の正確度の点で、ポリジーンモデ
ルによる混合モデル法よりも有望であることが示唆された。 
 
研究成果の概要（英文）：In this study, a computing procedure and system for genetic 
evaluation of resource animals using the chromosome segment model was considered. 
Those for the genetic evaluation using a large amount of SNP data were also 
investigated considering several approaches. Using simulated and actual data of 
hetero-stock mice and cattle, validities of those computing procedures were examined. 
Based on the theory and simulation study, the genetic evaluation of resource animals 
using the chromosome segment model was shown to be useful. Bayesian methods fitting 
SNP effects appeared to be relatively accurate and promising, in terms of estimation 
of total genetic merit, compared with the mixed model method using the polygene model. 
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１．研究開始当初の背景 

(1) 多数の量的形質遺伝子座（QTL）によ
って支配されている量的経済形質の遺伝的

改良を推進していく上では、選抜対象個体
の遺伝能力を的確に予測することが第一義
的に重要である。現行の遺伝的評価法では、
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形質データと血統データとを利用し、いわ
ゆる「ポリジーンモデル」を用いた最良線
形不偏予測（BLUP）法による能力予測が
行われている。 

 
(2) 研究開始当初の段階では、ゲノムの全
域にわたるマイクロサテライトのような
DNA マーカーの連鎖地図が作成され、
DNA マーカー情報をも利用したゲノム育
種およびマーカーアシスト選抜（MAS）の
ための種々の遺伝的評価法すなわちマーカ
ーアシスト BLUP 法の開発が進められて
いた。しかし、その際、典型的な遺伝モデ
ルである「単一 QTLモデル」や「複数 QTL
モデル」では、QTLの染色体上の位置が既
知である必要があり、通常の QTL マッピ
ング法では、QTL 位置の信頼区間が広く、
大きな推定誤差を伴うことから、MAS に
実用する上での制約条件となっていた。 

 
(3) 最近では事情が大きく変わってきてい
る。すわなち、牛、豚、鶏などをはじめと
して、数万～数十万の一塩基多型（SNP）
の遺伝子型情報の利用が可能となり、ゲノ
ム育種における最先端の課題は、大量の
SNP 型情報を利用した遺伝的評価法の開
発・改良へと急速に変化してきている。 
 

２．研究の目的 

(1) 申請者らが、近年、構築した「染色体
セグメントモデル」と呼ばれる新たな遺伝
モデルの基礎理論を用いて、個体の遺伝子
型値の汎用型予測システムを確立する。こ
こでは、従来の「ポリジーンモデル」と申
請者らの「染色体セグメントモデル」とを
理論的に統合し、育種現場で実際に利用す
ることのできる、“汎用染色体セグメントモ
デルによるマーカーアシスト BLUP 法”の
確立を目指す。また、その具体的演算プロ
グラムを完成させる。 
 
(2) ゲノムの全域にわたる大量の SNP デ
ータの利用を想定し、それらを用いて個体
の遺伝能力を予測するための複数の解析手
法とそれらの計算アルゴリズムについて検
討を加える。また、モンテカルロシミュレ
ーションによるデータならびにマウスおよ
び和牛の実データを用いて、それらの手法
の有効性を調べる。なお、大量の SNP 型
情報の利用状況下での関連データでは、
SNP 遺伝子型やハプロタイプの総数すな
わち説明変数の総数が膨大な数にのぼる一
方、非説明変数である分析対象形質の測定
値を備えた個体の総数ははるかに少数とな
る。したがって、この種の数値解析問題に
取り組む上では、いわゆる p＞n 問題に対
応する優れた解析手法についての演算シス

テムの開発が不可欠となる。 
 

３．研究の方法 

1) すべての個体がDNAマーカー情報を完
備している状況を想定し、染色体セグメン
トモデルによる遺伝的評価システム、すな
わち全個体の量的形質に関する相加的遺伝
子型値の最良予測システムを構築した。染
色体セグメントモデルに関して、IBD行列
（同祖性確率行列）の形成法、IBD行列の
逆行列の計算法について理論的に再整理し、
数値積分手法を応用した実用的方法を検討
した。また、染色体セグメントモデルによ
る混合線形モデルを構成し、遺伝分散・環
境分散が既知である場合の混合モデル方程
式と染色体セグメント（MQTL）効果およ
び残りのポリジーン（RQTL）効果の予測
式を導出した。以上の結果を用いて、
Fortran90/95 言語による演算プログラム
を作成し、遺伝的評価のための演算システ
ムを構築するとともに、シミュレーション
により、方法の有効性を調べた。 
 
2) 大量の SNP型情報を想定した場合にお
ける遺伝的評価法として、ベイズ推定法に
属する複数の手法およびカーネル多変量解
析に関連した手法を取り上げ、具体的な演
算手法を構築した。ベイズ推定法に属する
アプローチについては、(1) 各 SNP座にお
ける遺伝分散がそれぞれ異なると仮定した
遺伝モデルを想定したアプローチ（いわゆ
るベイズ A法）、(2) 多数の DNAマーカー
座のうちの大半における遺伝分散を０と仮
定したアプローチ（いわゆるベイズB法）、
(3) 各 DNA マーカー座における遺伝分散
がすべて等しいと仮定した遺伝モデルによ
るアプローチ、(4) ベイジアン Lasso アプ
ローチ、(5) SNP群を相対的に効果の小さ
い群と効果の大きい群とに大別して取り扱
ったアプローチなどを取り上げた。カーネ
ル多変量解析に関するアプローチでは、ガ
ウス・カーネルなどのいくつかのカーネル
を用いた。 
 これら種々の方法について、用いるべき
事前分布な ど を決め る と と も に 、
Fortran90/95 言語による演算システムを
構築した。ついで、モンテカルロシミュレ
ーションにより、これらの方法の有効性に
ついて検討した。さらに、実データとして、
英国 Wellcome Trust センターのヘテロス
トックマウスの関連データベースから、約
1,900個体の測定値・血統情報と 11,037の
SNP の情報の分析用データセットを作成
し、解析に供した。また、黒毛和種去勢肥
育牛 673頭の枝肉重量の記録と 39,422 個
の SNP 座の遺伝子型データを含む分析用
データセットを作成して、解析に供した。 



 

４．研究成果 

(1) 表 1 は、20cM のフランキングマーカ
ー区間に 2cM間隔で九つの QTL（MQTL）
を含む遺伝モデルを設定し、ランダム交配
による 5世代をシミュレートした場合の各
BLUP法による育種価予測値の相対的正確
度の結果である。 

 本シミュレーションでは、MQTL は相
加的遺伝分散の 30%を説明し、18cMの位
置に相加的遺伝分散の 20%を説明するメ
ジャーQTLが位置するとした。したがって、
マーカーによってマークされた MQTL 以
外の QTL（RQTL）によって説明される相
加的遺伝分散の割合は 70%であった。マー
カーのアリル数は 4とした。 

まず、マークされた QTLsについての真
の平均 IBD 情報を利用したモデルによる
BLUP 法（IBD-BLUP）における MQTL
効果およびトータル育種価の予測値の正確
度は、あらかじめ期待されたように最も高
かった。しかし、このようなアプローチは、
シミュレーションにおいてのみ可能であり、
現実の遺伝的評価では、真の平均 IBD情報
を用いることは不可能である。一方、仮想
QTL位置を X cMとした単一 QTLモデル
による複数の BLUP 法（QM-X）では、X
が真の値から隔たるにつれて正確度が低下
し、X がマーカー区間外に想定されたとき
には明らかに正確度の低下が認められた。
したがって、正確度の低下の程度は真の
QTL 位置と仮想位置との差に依存してい
た。マーカー区間内に単一 QTL 位置を仮
定しない「染色体セグメントモデルによる
BLUP法」のトータル育種価の予測値の正
確度は、IBD-BLUP法の場合に比べると劣
るものの、QM-X法での最も高い値にほぼ
匹敵していた。また、染色体セグメントモ
デルによる場合には、MQTL 効果および
RQTL効果の予測値の正確度はバランスが
とられていた。 
 シミュレーションでの設定条件を種々に
変化させた検討も行ったが、真の QTL 位
置を仮定しない染色体セグメントモデルに
よる BLUP法の正確度は、真の QTL位置

がマーカー区間外の場合でも相対的に優れ
ていた。 
 

(2) SNP情報を利用した各種のベイズ法の
演算手法とプログラムは、良好に機能し、
演算の体系が確立された。表 2は、ヘテロ
ストックマウスのデータを用いて交差確認
を行い、6 週齢体重、体長、アルカリホス
ファターゼ活性および高比重リポタンパク
質の 4形質を取り上げて、各種のベイズ法
などによる育種価予測値と表現型値との相
関をみたものである。 

形質によって、相関のレベルには差異が
認められたものの、SNP情報を利用した各
種のベイズ法間に相関の大きな差異は認め
られなかった。メジャージーンによる制御
が明らかとなっているアルカリホスファタ
ーゼ活性および高比重リポタンパク質では、
ベイズ法における相関は、通常の相加的血
縁行列を用いた BLUP 法における相関に
比べて明らかに高く、ベイズ法による育種
価推定法の有効性が確認された。 
 

(3) 表 3は、50K SNPデータを利用した黒
毛和種肥育牛の枝肉重量の遺伝的パラメー
タ推定の結果である。 
黒毛和種去勢肥育牛の枝肉重量および

SNP 情報を用いて、線形回帰分析による
LODスコアの高い SNP 81個(P＜0.0001)
から 4,216 個(P＜0.05)を選択した。選択
SNP およびポリジーン効果を取り上げた
モデルにより、ベイズ法を用いて分散成分
の推定を行った。ここでは、血統情報に基
づく相加的血縁行列の代わりに、すべての
SNP データを利用して作成したゲノム関
係行列を用いた。LOD スコアの高い SNP
数を増加させるに従い、残差分散はわずか
に減少し、また SNP により説明される遺
伝分散は増加した。一方、LODスコアの低
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103.38
103.82
103.95
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103.02
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101.29
103.89
105.40

MABLUPモデル トータル育種価 MQTL効果

123.92
125.93
127.47
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126.57
123.86
111.73
126.73
138.97

RQTLs効果

94.46
94.27
93.83
93.16
93.10
93.96
96.86
94.06
90.81

表1. マーカー区間に9つのQTLsが存在する状況（9番目の18cMに位置するQTLが
遺伝分散の20％を説明）における各BLUP法の相対正確度（マーカーアリル数は4） 1)

１） 値は従来のマーカー情報を用いないBLUPに対する相対値で％表示している
２） QM-X：仮想QTL位置をXcMとした単一QTLモデル
３） マーカーハプロタイプモデル
４） 染色体セグメントモデル
５） マークされたQTLsについての真の平均IBD情報を利用したモデル

表2. 交差確認における育種価予測値と表現型値との相関
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３G法,  ゲノム関係行列を利用したBLUP法による育種価予測値
A法,  相加的血縁行列を利用したBLUP法による育種価予測値



い SNP(P＞0.1; 32,590個)により説明され
る遺伝分散は、ほぼ 0であった。取り上げ
た SNP 数が少ない場合は、ポリジーン効
果のみを取り上げたモデルによる遺伝率推
定値よりも若干低かったが、SNP数を増加
させるにともない、同等の値となった。し
たがって、SNP情報に基づくゲノム関係行
列を用いる方法も有望な方法の一つである
と考えられた。 
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P<0.05
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遺伝分散
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遺伝分散

（ポリジーン）

遺伝分散

（トータル）

遺伝率

P>0.1

GRM分散成分

有意確率

括弧内の値は標準誤差

表3. 50K SNPデータを用いた肥育牛枝肉重量に
関する遺伝的パラメータの推定値


