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研究成果の概要（和文）：本課題では、国際標準となりうるSNPシステムをウシ、ブタ、ニワトリおよびヤギにおいて
構築し、アジア在来家畜に対する遺伝的多様性解析を目的とした。最終的に、ウシでは121SNP、ブタでは101SNP、ニワ
トリでは76SNP、ヤギでは58SNPからなるSNPシステムを構築した。このSNPシステムを用いてアジア在来4家畜種の遺伝
的多様性解析を行った結果、品種や地域分岐、遺伝的混在程度を明らかにし、アジア在来家畜の遺伝的多様性維持には
、本研究で示したような遺伝的指標を用いて評価される地域・希少系統を保持することが重要であるとの結論を得た。

研究成果の概要（英文）：The aim of this study was to develop SNP system and estimate genetic diversity of 
Asian cattle, pig, chicken and goat. We developed the SNP system consisting of 121 SNPs in cattle, 101 SNP
s in pig, 76 SNPs in chicken and 58 SNPs in goat. Using these SNP systems, we revealed genetic divergence 
of the breeds and populations, and degree of genetic admixture among breeds/populations. In order to conse
rve the genetic diversity of Asian native livestock, regional and scarcity lineage, breed and population s
hould be maintained by using genetic indices obtained from genetic markers, such as SNP system developed i
n this study.

研究分野：
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
(1) アジア在来家畜研究の意義：在来家畜は、
祖先となった野生種と近代品種の間に位置
する地域の自然環境や文化に適応した多様
な家畜群で、近代的諸品種を派生させた母体
（遺伝子プール）である。特にアジアは、ウ
シ、ブタ、ニワトリなど重要な経済家畜の野
生原種が現在も生息し、野生原種から近代品
種に至る家畜化スペクトラムの全容がみら
れる世界的にも稀有な地域である。したがっ
て、アジア在来家畜は多様性に富み、未来を
見据えた人類の遺伝資源プールとして極め
て貴重である。一方、アジア地域においては
近代品種による寡占化により遺伝的均一化
が進み、その多様性評価の実施と保全策の策
定が急務である。 
 
(2) 一 塩 基 多 型 （ Single Nucleotide 
Polymorphism: SNP）の適用と国際標準 SNP
システム構築： SNP は全ゲノム解析や検出技
術開発にともない、DNA マーカーの主流にな
りつつある。しかし、現在流通している DNA
チップやアレイは、ヒトの疾病や家畜の経済
形質を解析するゲノムワイド相関解析等を
対象とした高密度 SNP アレイであり、コスト
や必要機器の面から必ずしも多様性解析に
適しているものではない。また、多様性解析
の SNP は分析する対象段階（種、品種、集団）
によって適したSNPが選出される必要がある。
特に現存のSNPアレイは欧米品種の家畜に対
して十分な多型が得られることを前提とし
ているため、アジア在来家畜の分析には偏っ
た遺伝子頻度を有するSNPが多く含まれてい
る。しかし、アジア在来家畜を含んだ検討に
基づく、低コストな国際標準 SNP システムの
構築はされていない。 
 加えて今後、形質に関連した遺伝子多型に
よる情報も多様性を理解する上で重要とな
ってくると思われるが、このような観点を持
った SNP システムはこれまで存在しない。 
 
(3) 多様性解析と保全策戦略：以上のような
背景から、アジア在来家畜の多様性を理解し、
その遺伝資源としての保全策を策定するこ
とは重要かつ急務である。アジア数十カ国の
在来家畜に対する SNP 分析の結果は、かつて
得られなかったゲノム情報による地域家畜
集団相互間の遺伝的分化と類縁関係を明ら
かにでき、また重要形質に対する多型の分析
によりアジア全域の在来家畜集団に対して
先駆的な遺伝情報を示すことが可能となる。 
 
２．研究の目的 
本課題では、遺伝的多様性解析に恒久的な
利用が可能で国際標準となる汎用性の高い
SNP システムをウシ、ブタ、ニワトリにおい
て構築する。この SNP システムを用いること
により、数十カ国のアジア在来家畜に対し集
団内外の遺伝的多様性解析を行い、地域家畜
集団相互間の遺伝的分化と類縁関係、遺伝的

構造を明らかにする。また、この SNP システ
ムには家畜の重要形質に関連するSNPも含め、
アジアレベルでの遺伝子多型分布について
も調査する。最終的に、この SNP 情報から各
集団における遺伝構造解析を行い、アジア在
来家畜の遺伝的多様性維持に必要な保全策
を提唱することを目的とした。 
 
３．研究の方法 
ウシ、ブタ、ニワトリそれぞれに対し、高
密度 SNPアレイの情報を用い候補 SNPを選出
する。選出候補となる SNP は互いに連鎖関係
を持たないこと、解析する集団に対して適度
な遺伝子頻度を有することが重要となる。こ
のような観点から 300程度の候補 SNPを選出
する。また、利用可能な家畜の重要形質に関
連する SNP についても選出する。 
この選出した候補 SNP から、DigiTag2 法を
用いた国際標準 SNP システムを構築する。
DigiTag2 法のシステムは 96 SNP の単位とな
っているため、96×2=192 SNP までの SNP パ
ネルを構築する。 
構築した国際標準 SNP システムを用い、ア
ジア在来家畜集団の解析を行う。申請時は記
述しなかったが、アジア在来ヤギの重要性を
鑑み、ヤギの SNP システム構築についても取
り組んだ。得た SNP 情報から、各種の遺伝解
析を実施し、地域集団間の類縁関係や集団内
での多様性、集団間でのゲノム交雑度を推定
する。さらに、SNP 情報から各集団における
ヘテロ接合度や集団間の遺伝距離指数解析
を行い、多様性維持に必要な保全策を提唱す
る。 
 
４．研究成果 
(1) ウシにおけるSNPシステム開発と遺伝的
多様性解析：ウシにおける候補 SNP を検討し
た結果、ウシでは 192 SNP による DigiTag2
システムを構築した。さらに遺伝子頻度や検
出精度を検討した結果、121 SNP が解析に適
した SNP であることを示し、これを国際標準
SNP パネルと位置づけ、遺伝的多様性解析を
試みた。 
アジア在来ウシに対する解析では、黒毛和
種、土佐褐毛和種、肥後褐毛和種、日本短角
種、無角和種、韓牛、日本ホルスタイン、ア
ンガス、ヘレフォードの北方系牛品種に加え、
インド系牛も含むモンゴル、ラオス、カンボ
ジア、ミャンマー、ベトナム、ブータン、バ
ングラデシュの在来牛、合計 16 品種・集団
を各 30 個体研究に供した。構築した SNP パ
ネルによる SNP 検出を行い、このデータから
様々な遺伝的指数の算出や遺伝構造解析を
実施した。 
その結果、北方系牛はインド系牛と比較し
て遺伝的多様性が高いことが推測された。イ
ンド系牛の多様性の低さは、家畜化された時
期が北方系牛と比べて新しく、家畜化起源が
限定されていることが考えられた。遺伝構造
解析では、北方系牛とインド系牛が明確に分



岐することが示された。北方系牛の 10 集団・
品種は緩やかなクラスターを互いに形成し
ており、その中でもヨーロッパ品種とアジア
集団が別々のクラスターを形成することが
示された。しかし、日本短角種と無角和種は
ヨーロッパ品種とクラスターを形成し、この
2 品種はヨーロッパ品種から遺伝的影響を大
きく受けていることが示唆された。 
Structure による集団構造解析の結果、ΔK
法の最適 Kは K=2 であり、前述の解析と同様、
北方系牛とインド系牛の明確な分岐が示さ
れた。K=3 の時、日本ホルスタインはヨーロ
ッパ品種とアジア集団の遺伝的混在が示さ
れ、この品種の過去における日本在来牛の遺
伝的貢献が示唆された。K=11 では、すべての
北方系牛集団・品種は独立したクラスターを
形成し、地域分化が進んでいることを示唆し
ていた。K=13 では、モンゴル在来牛では異な
る祖先起源による混在した遺伝的構造を示
した。インド系牛はほとんどの場合において、
すべての集団が一つのクラスターを形成し、
東南アジア諸国におけるインド系牛の遺伝
的斉一性が認められた(K=2-11, 16)。一方で
K=8、12-15 では、ブータン在来牛とバングラ
デシュ在来牛がその他インド系牛の暗いス
タート分岐し、やや異なる遺伝的関係を有し
ていることが示された。同様に K=14 では、
ベトナム在来牛が北部個体と南部個体で異
なった遺伝構造を示した。これはベトナム集
団においては、南北で異なった品種の導入や
飼育形態によることを示しているのかもし
れない。 
このように、和牛品種の遺伝的位置関係、
東南アジア在来牛における遺伝的斉一性、モ
ンゴルやベトナムでは遺伝的混在や地域分
化の推定が可能であった。 
現在の主たる改良目標でありウシの経済
的価値に直接繋がる、肉形質と乳形質に関わ
るとされた遺伝子多型14個の遺伝子頻度を、
11 集団 270 個体を用いて算出した。調査した
遺伝子多型は、肉形質との関連が報告された
9個の遺伝子多型（EDG-1、AKIRIN2、GH、MC4R、
RORC、FASN、SREBP-1、SCD、CAPN-1）と乳形
質との関連が報告された 5 個の遺伝子多型
（OLR-1、DGAT1、GHR、Pit-1、ABCG2）を用
いた。本研究では形質に好ましい影響がある
とされる方のアリルを優良アリルとして頻
度を算出した。その結果、肉形質に関わる多
型と比較すると乳形質に関わる多型は概ね
優良アリル頻度が高い傾向にあった。また、
肉形質に関わるどの多型も優良アリルの方
に固定されている集団は観察されなかった。
これは、黒毛和種などの厳しい交配システム
による選抜がなされている集団においても、
依然マーカーアシスト選抜の利用によって、
さらなる改良の可能性が残されていること
を示唆する結果となった。 
このように、各国における形質関連遺伝子
の基礎的情報を提示することにより、マーカ
ーアシスト選抜に他集団の導入の必要性の 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
有無、改良の余地の有無などの重要な情報が
得られた。特に分子遺伝学的研究がほとんど
行われていない集団のデータが得られたこ
とは、世界中で共有する情報として重要な価
値があると考えられた。 
次いで、疾病との関連が報告された 6遺伝
子多型の遺伝子頻度を調査した。そこで黒毛
和種集団で遺伝病の原因遺伝子として同定
された 4 遺伝子多型（F11（F1115）、LYST、
CL-16、WFDC-1）とホルスタイン集団で遺伝
病の原因遺伝子として同定されたF11遺伝子
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図ウシの SNP システムによる STRUCTURE
解析. 1:アンガス、2:ヘレフォード、3:
ホルスタイン、 4:韓牛、5:土佐褐毛和種、
6:肥後褐毛和種、7:日本短角種、8:無角
和種、9:黒毛和種、10: モンゴル、11:ラ
オス、12:カンボジア、 13:ベトナム、 14:
ミャンマー 、15:ブータン、16:バングラ
デシュ 



多型（F1176）と乳房炎抵抗性が報告された
FEZL 遺伝子多型について調査した。黒毛和種
集団で、他集団よりも遺伝病の原因となるア
リルが比較的高頻度で観察された。また、韓
牛やホルスタインで遺伝病の原因となるア
リルが観察されたことや、ホルスタイン以外
で FEZL の遺伝子多型の多様性が調査された
ことは重要な情報であると考えられた。 
 
(2) ブタにおけるSNPシステム開発と遺伝的
多様性解析：ブタにおける候補 SNP を検討し
た結果、ブタでは 177 SNP による DigiTag2
システムを構築した。さらに遺伝子頻度や検
出精度を検討した結果、101 SNP が解析に適
した SNP であることを示し、これを国際標準
SNP パネルと位置づけ、遺伝的多様性解析を
試みた。 
アジア在来豚に対する解析では、5品種 96
頭（ランドレース、ラージホワイト、バーク
シャーおよびメイシャンは各々19 頭、デュロ
ック 20 頭）、奄美島豚 32 頭、ラオスとカン
ボジア在来豚 50 頭（ラオス 24、カンボジア
26）、ニホンイノシシ 25 頭（群馬で捕獲 4、
島根 5、岐阜 4、広島 12）を研究に供した。 
分子系統樹では、アジア系品種とヨーロッ
パ系品種にわかれた。標準 5品種およびリュ
ウキュウイノシシ、ニホンイノシシ、マンガ
リッツァは単独のクレイドを形成した。マン
ガリッツァはデュロックならびにバークシ
ャー、ランドレースの近傍に位置した。リュ
ウキュウイノシシは東南アジア在来豚なら
びにニホンイノシシの中間部に位置した。東
南アジア在来豚は単独のクレイドを形成せ
ず、広範囲に散在した。ベトナム在来豚はラ
オスおよびカンボジア在来豚より比較的ま
とまって位置していた。またラオスおよびカ
ンボジア在来豚はメコン川東岸に位置する
カンボジア在来豚ならびにベトナム国境沿
いの山岳部に分布しているラオス在来豚は
クレイドを形成する傾向にあった。一方、メ
コン川西岸に分布するカンボジア在来豚な
らびにラオス首都（Vientiane）近辺に生息
するラオス在来豚は散在する傾向にあった。 
主成分分析の結果、2 つの主成分の寄与率
は 33.99%であった。欧米系品種および、リュ
ウキュウイノシシ、メイシャンなどのアジア
系集団・品種とに分かれ、分子系統樹の樹形
を概ね支持する結果となった。メイシャンは
他の品種と混在しておらず、リュウキュウイ
ノシシおよび東南アジア在来豚、ニホンイノ
シシからも離れて位置していた。一方、 リ
ュウキュウイノシシは東南アジア在来豚と
混在していた。ニホンイノシシは東南アジア
在来豚ならびにリュウキュウイノシシとは
わずかに離れて位置した。 
Structure による集団構造解析を行った。
ΔK法では、 最適 Kは K=2 であった。これは
本研究で用いたブタおよびイノシシ集団を
遺伝子構成の異なる2つの集団に分けること
ができるということを示している。欧米系品

種（ラージホワイト、ランドレース、デュロ
ック、バークシャー、マンガリッツァ）なら
びに一部のアグーは緑色の要素、リュウキュ
ウイノシシおよび東南アジア在来豚（ラオス、 
カンボジア、 ベトナム）、メイシャン、ニホ
ンイノシシなどは赤色の要素から構成され、 
分子系統樹ならびに主成分分析と一致した。
平均尤度法では、 最適 Kは K = 6 となった。
欧米系品種は緑色の要素から成り、概ね類似
した集団構造であった。一方、アジア系集
団・品種は多様な集団構造であった。リュウ
キュウイノシシは青色の要素から構成され
ていた。この要素はリュウキュウイノシシの
みに見られ、独自の集団構造をとっていた。
ニホンイノシシは赤色の要素、メイシャンは
赤色ならびに茶色の要素から構成されてい
た。一方、東南アジア在来豚は均一な集団構
造をとらず多様な遺伝子構成であった。 
東南アジア在来豚が遺伝的に多様である
ことはこれまで多く報告されている。ベトナ
ム在来豚にはピンク色の要素があり、これは
ラオスならびにカンボジア在来豚にはあま
り存在しない要素であった。このことから、 
ベトナム在来豚の集団構造はラオスならび
にカンボジア在来豚のそれと異なることを
明らかにした。 
リュウキュウイノシシおよび他のイノシ
シ、ブタのミトコンドリア DNA を解析した過
去の報告では、リュウキュウイノシシはベト
ナム在来豚と同じクレイドに属していた。主
成分分析においても、ベトナム在来豚とリュ
ウキュウイノシシは混在しており、 過去の
報告と一致した。一方、分子系統樹ではリュ
ウキュウイノシシならびにベトナム在来豚
は同じクレイドに属しなかったこと、ならび
に集団構造解析ではリュウキュウイノシシ
にはベトナム在来豚の要素は含んでおらず、 
独自の要素が構成されていることを明らか
にした。このことからリュウキュウイノシシ
およびベトナム在来豚は類似した遺伝子構
成を持たないことが示唆された。リュウキュ
ウイノシシの遺伝的な位置をより明らかに
するため、今後は奄美大島および西表島など
に生息するリュウキュウイノシシなども解
析に加える予定である。 
本分子系統解析システムの精度を測るた
め、 総合同値確率を算出した。総合同値確
率は 1.95×10-28であった。これは少なくとも
10-27 頭のブタならびにリュウキュウイノシ
シ、ニホンイノシシの個体識別が理論上可能
な精度であることを示している。全世界で飼
育されているブタは約約 9.7×108頭であり、
本分子系統解析システムを用いれば個体識
別が十分可能であり、本解析システムは非常
に有用な分子系統解析法であるといえた。 
 
(3) ニワトリにおけるSNPシステム開発と遺
伝的多様性解析：ニワトリにおける候補 SNP
を検討した結果、ニワトリでは 96 SNP によ
る DigiTag2 システムを構築した。さらに遺



伝子頻度や検出精度を検討した結果、76 SNP
が解析に適した SNP であることを示し、これ
を国際標準 SNP パネルと位置づけ、遺伝的多
様性解析を試みた。 
アジア在来鶏に対する解析では、10 集団
(ブロイラー、レイヤー、ロードアイランド
レッド、インギー鶏、薩摩鶏、アローカナ、
ライトサセックス、白色プリマスロック、小
国、土佐地鶏)とヤケイ 4集団(セキショクヤ
ケイ、アオエリヤケイ、セイロンヤケイ、ハ
イイロヤケイ)の合計 14集団 240個体を研究
に供した。 
本システムによる集団の遺伝的多様性を
評価したところ、セキショクヤケイ、ブロイ
ラー、薩摩鶏、ロードアイランドレッドで遺
伝的多様性が高く、アローカナ、インギー鶏、
レイヤーで低く評価された。特にインギー鶏
は、FISも正の値を示していることから近親交
配が少なからず進んでいることが考えられ
る。また、2 集団(小国、アローカナ)で集団
内に明確に異なる2つの遺伝的要素が見られ
たこと、3集団(薩摩鶏、土佐地鶏、セキショ
クヤケイ)で遺伝的に複雑な集団構造が観察
され、Wahlund 効果も見られた。つまり、こ
れら5集団は遺伝子頻度の異なる複数の分集
団から構成されていると考えられた。薩摩鶏、
土佐地鶏、小国、セキショクヤケイにおける
分集団化は、採材の場所や系統・亜種などに
起因するものと考えられた。また、アローカ
ナの 2 つの分集団における遺伝的多様性は、
正反対であることが分かった。他方、土佐地
鶏は、いずれの解析結果からも他の集団と比
較して遺伝子構成の異なる集団であると推
察された。 
次に、集団間の遺伝的類縁関係を検討した。
pair-wise FST値による系統樹からは、セキシ
ョクヤケイ、小国、土佐地鶏のクラスター、
薩摩鶏、インギー鶏、ライトサセックスのク
ラスター、その他のコマーシャル鶏 5集団の
クラスターの 3つに分けられた。さらに、コ
マーシャル鶏5集団のクラスター内で卵用品
種のクラスター、卵肉兼用・肉用品種のクラ
スターに分かれた。小国と土佐地鶏がセキシ
ョクヤケイと同じクラスターに収束したこ
とから、この 2品種が、本研究で用いたニワ
トリの中でセキショクヤケイに近いことが
示唆された。しかし、pair-wise FST値から、
小国と土佐地鶏は遺伝的に離れていると考
えられた。また、薩摩鶏とインギー鶏が、コ
マーシャル鶏と同じクラスターに収束した
ことから、薩摩鶏とインギー鶏は、小国や土
佐地鶏に比べて選抜が進んだ集団であるこ
とが推察された。 
 
(4) ヤギにおけるSNPシステム開発と遺伝的
多様性解析：ヤギについては、その他の家畜
種のようなゲノム情報やSNP情報は存在して
いなかった。したがって、家畜ヤギの新しい
SNP マーカーを開発するため、ウシやヤギの
ゲノム情報を利用し、機能遺伝子のイントロ

ン中の多型を探索した。ヤギにおける候補
SNP を検討した結果、58 SNP によるパネルシ
ステムを構築した。経費と時間の観点から
DigiTag2 法によるシステム開発は行わず、通
常の PCR-RFLP による遺伝的多様性解析を試
みた。 
 これらのマーカーを用い、10 集団からなる
アジア在来ヤギに対して遺伝学的分析を行
った。系統樹や主成分分析による遺伝的類縁
関係は、概ね地理学的な位置関係と一致する
ことが明らかとなった。STRUCTURE 分析では、
この 10 集団が 6 つのクラスターに分類でき
ることが示され、またミャンマーとカンボジ
ア集団においては、地域によって遺伝的な混
在状態が見られた。これは近隣集団やインド
改良品種からの遺伝的流入が原因であるこ
とが示された。家畜化起源からの距離と遺伝
的多様性との相関を調べたところ、負の相関
が認められた。この結果は、西アジアが家畜
ヤギの主たる家畜化起源である仮説を支持
していた。 
 
(5) 総括：本研究では、国際的に使用可能な
SNP システムを構築した。これらのシステム
は、ウシでは 121 SNP、ブタでは 101 SNP、
ニワトリでは 76 SNP、ヤギでは 58 の SNP か
ら構築される。本システムを用いた遺伝構造
解析の結果から、ウシ、ブタ、ニワトリ、ヤ
ギのアジア在来家畜の品種や地域分岐、遺伝
的混在程度を明らかにすることができた。 
アジア在来家畜全体における遺伝的多様
性維持のためには、本研究で示した遺伝的指
標を用いて評価される地域系統や希少系統
を保持することが重要であるとの結論を得
た。 
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