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研究成果の概要（和文）：　本研究では、ミャンマー、ラオス、ベトナムの山岳地帯におい小型在来馬の調査と
DNAサンプルの収集を行い、アジア在来馬集団の遺伝的多様性と集団間の類縁関係を明らかとすることを試み
た。ミャンマーにて184個体、ラオスにて71個体、ベトナムにて167個体のDNAサンプルを収集し、それらのDNAを
用いて、ミトコンドリアDNAおよびY染色体マーカーのハプロタイプ、およびマイクロサテライトマーカーといく
つかの機能的遺伝子の遺伝子型を調べた。その結果、いずれの集団も母系の遺伝的多様性は高く独自の遺伝的構
成を持つこと、父系では一部に西洋系品種の遺伝的影響を受けていることが明らかとなった。

研究成果の概要（英文）：　In the present study we investigate genetic diversity and relation of 
Asian native horse populations using DNA samples collected from mountainy ranges Myanmar, Laos, and 
Vietnam. We collected 184, 71, and 167 DNA samples of native horses in  Myanmar, Laos, and Vietnam, 
respectively, and investigated haplotypes of mitochondrial DNA and Y chromosomal markers as well as 
genotypes of microsatellite markers and several functional genes. The results indicated that genetic
 diversities of maternal lineages are high in these populations and the have unique genetic 
compositions, while a part of these populations showed genetic influences of western breeds in 
paternal lineage. 

研究分野： 動物遺伝学
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１．研究開始当初の背景 
ウマは歴史的に人類にとって最も重要な

家畜の一つであったが、近年の産業化に伴っ

て飼育頭数は世界的に大きく減少し、その遺

伝的多様性の減少が危惧されている。したが

って、将来に向けてウマのもつ遺伝子資源を

保全し継承していくことが重要であること

は言うまでもない。特に、アジアの各地域に

小集団として存在する在来馬は、西洋系品種

とは隔離された固有な遺伝的特徴をもつ貴

重な希少集団と考えらえるが、その遺伝的特

徴は必ずしも明らかとなってはいない。アジ

ア在来馬は北方系の中型馬と、南方系小型馬

に分類され、このうちの中型馬についてはモ

ンゴル在来馬を中心にその特徴はある程度

調べられているが、南方系小型馬については

その遺伝的な特徴を体系的に解析したデー

タはほとんどない。一方でこれらの南アジア

諸国では、近年の経済的発展はめざましく、

それに伴いウマの飼育頭数は激減している。

したがって、アジア在来馬の遺伝的多様性の

保持と遺伝子資源として保存のために、これ

らの南アジアの小型馬を中心にアジア在来

馬の遺伝学的特性を明らかとすることは、き

わめて重要な課題である。 

 

２．研究の目的 

本研究では、アジア在来小型馬の特徴を

強く残していることが期待されるミャンマ

ー、ラオス、ベトナム等のアジア南部山岳

地帯の在来馬を対象として、現地における

調査と DNA サンプルの収集を行い、それ

らを用いてアジア在来馬の遺伝的特性と多

様性、さらに他のウマの集団との類縁関係

を明らかとすることを目的とする。また、

本研究により収集されたアジア在来馬の

DNA サンプルは、ウマの遺伝学的研究の

ため研究リソースとして整備、保存し、広

く世界の研究者に利用可能とすることを目

指す。 
 

３．研究の方法 
ミャンマー、ラオス、ベトナムよりなる

アジア南部山岳地帯を調査の対象として、

まずカウンターパートとなる相手国の研究

機関に基本的な実験が可能な実験室を立ち

上げた。具体的には、ミャンマーでは国立

獣医科学大学、ラオスでは国立農林研究所

畜産試験所、ベトナムではフエ農林大学を

カウンターパートとして、DNA の抽出と

PCR 法による初歩的な遺伝子の解析が可

能な実験環境を確立して。本調査に先立つ

予備調査は、ミャンマーについてはすでに

2012 年に実施しているが、ラオスについて

は 2014 年 7 月、ベトナムについては 2015

年 6 月と 2015 年 12 月から 2016 年 1 月に

実施し、各国において在来馬の特徴を残す

地域集団を特定した。これらの予備調査に

より得られた情報を元に対象地域を特定し、

本調査を実施して在来馬の血液サンプルを

採取するともに、飼育頭数、飼育形態、利

用実態等の聞き取り調査、体尺の測定、毛

色、年齢、家系等の個体情報を収集、記録

した。本調査はミャンマーについては、

2013 年 12 月から 2014 年 1 月に北東部の

山岳地帯を中心に、ラオスについては 2014

年 12月から 2015年 1月に北部山岳地帯を

中心に、ベトナムについては、2016 年 6

月から 7 月に北部山岳地帯を中心に実施し

た。 

その後、カウンターパートの研究施設に

立ち上げた実験室にて、採取された血液サ

ンプルより DNA を抽出した後に、PCR 法

による初歩的な遺伝子の解析を行った。さ

らにこれらの DNA サンプルを相手国にお

ける正規の手続きを経て日本に持ち帰り、

以下の遺伝学的解析を行った。 

ミトコンドリア DNA（mtDNA）の D-loop

領域内の 722-bpの断片をPCR法により増幅

し、塩基配列を決定した。Genbank に登録

されているウマmtDNA配列を参考配列とし



てハプロタイプを決定した。ウマの Y 染色体

では６座位の変異の有無によって 8 種類の Y

染色体ハプロタイプに分類される。これらの

変異を含む領域を PCR 法により増幅し、

PCR-RFLP 法および直接的な塩基配列の解

析により遺伝子型を決定し、これらの遺伝子

型から Y 染色体ハプロタイプを決定した。ま

た、国際動物遺伝学会により推奨されている

ウマの個体識別、親子判定に用いられるウマ

のゲノムを広く網羅する 31 座位の高多型マ

イクロサテライトマーカーについて、PCR 法

により増幅し、DNA シーケンサーを用いて

遺伝子型を判別した。それらの結果をもとに、

STRUCTURE 解析により、集団間の類縁関

係を解析した。 

ウマの歩様、運動特性、体高等に変わる遺

伝子の遺伝子型についても決定した。具体的

にはDMRT3遺伝子において301番目のコド

ンをセリンから終止コドンに変化させるナ

ンセンス変異、MSTN 遺伝子の第一イントロ

ンにおける塩基置換、LCORL 遺伝子の 5’領

域における塩基置換について、各種制限酵素

を用いた PCR-RFLP 法によって遺伝子型を

判別した。 

 

４．研究成果 

（１）DNA サンプルの収集 

ミャンマー、ラオス、ベトナムにおける調

査、サンプリングにより、ミャンマーでは 

シャン州、カチン州、バゴー地方域、ネピド

ー首都域にて、計 184 個体（雄 96 個体、雌

88 個体）、ラオスではルアンパバーン県、ウ

ドムサイ県、シエンクアーン県にて、計 71

個体（雄 36 個体、雌 35 個体）、ベトナムに

おいてはカオバン省、ハジャン省、ラオカイ

省、ディエンビエン省にて、 計 167 個体（雄

54 個体、雌 113 個体）の在来馬より DNA サ

ンプルを採取した。なお、ミャンマー在来馬

はその利用目的によって、輓曳用、駄載用、

儀式用に分類した。 

（２）mtDNA ハプロタイプの解析 

mtDNA D-loop 領域の解析の結果、ミャン

マーおよびラオスの在来馬の集団でそれぞ

れ、48 種および 14 種のハプロタイプが検出

され、それらはこれまでに報告されている 16

のハプログループのうち 9 および 7 のハプロ

グループに分類された。さらに、それらのう

ちミャンマーの４およびラオス４ハプロタ

イプは他のウマの集団に見られない全く新

規のハプロタイプであった。また、これらの

ハプロタイプの構成は、東アジアを中心とし

た他のアジア在来馬のハプロタイプの構成

と大きく異なっていた。これらのことからミ

ャンマーおよびラオスの在来馬の集団では、

母系の遺伝的多様性は高く、他のアジア在来

馬の集団とは異なる遺伝的特徴を持つこと

が明らかとなった。 

（３）Y 染色体特異的マーカーの解析 

Y 染色体には 8 種類のハプロタイプが存在

する。HT1 が始祖型とされており、世界的に

在来馬を含めた多くの集団に広く分布して

いる。他の 7 ハプロタイプはウマが家畜化さ

れた後に起こった変異や遺伝子変換によっ

て HT1 から派生したものであると考えられ

ている。HT2 はアラブ種に由来する西洋系品

種を中心に広く分布し、HT3 はサラブレッド

種とその関連品種のみに特異的にみられる。

また、HT4、5、6 は北欧系品種に特異的にみ

られるハプロタイプである。HT7、8 は中国

在来馬で報告されているハプロタイプであ

る。ミャンマー在来馬の集団における Y 染色

体特異的マーカーの解析の結果、8 種のハプ

ロタイプのうち HT1、2、3 が検出された。

用途別集団でみると、儀式用の集団は全て

HT3 であるのに対し、輓曳用、駄載用の集

団では HT1、2、3 のいずれのハプロタイ

プも検出され、特に駄載用の集団では HT1

が半数以上を占めいていた。これらの結果か

ら、ミャンマー在来馬は西洋系品種の影響を

部分的受けており、特に儀式用の集団は父系



においてサラブレッド種の影響を強く受け、

過去にサラブレッド種との交配が行われて

いることが推測された。一方、ラオス在来馬

の集団では 8 種のハプロタイプのうち HT1

のみが検出された。HT1 は最も始祖的はハプ

ロタイプであり、各地の在来馬に広く認めら

れることから、ラオス在来馬は西洋系品種の

影響を受けておらず、アジア在来馬としての

遺伝的特徴を強く残している可能性が示唆

された。 

（４）マイクロサテライトマーカーの解析 

 ミャンマーおよびラオス在来馬の DNA サ

ンプルを用いて、ウマの染色体上に存在する 

31 座位のマイクロサテライトマーカーのタ

イピングを行い、STRUCTURE 解析を行っ

た。その結果、K=3 にて、ミャンマーの在来

馬の集団とラオス在来馬の集団が、明確に分

離し、さらにミャンマー在来馬の集団の中で、

セレモニー用の集団が他の用途の集団と分

離した。したがって、これらの在来馬は飼育

地域や利用目的等によって分類される異な

った集団間で異なった遺伝的構成を持つこ

とが明らかとなった。 

（５）機能的遺伝子の解析 

ウマでは、通常の斜体歩とは逆の歩様であ

る側対歩が限られた系統でのみ可能である。

近年、DMRT3 遺伝子におけるＣからＡへの

ナンセンス変異がウマの歩様に影響を与え

ることが報告されている。ミャンマー在来馬

において、DMRT3 の遺伝子型を調べた結果、

CC, CA 型の 2 種類の遺伝子型が観察され、

側対歩を可能とする A 対立遺伝子の頻度は、

0.01 であった。 

MSTN 遺伝子は骨格筋の成長に関わり、こ

れまでに MSTN における変異が各種動物に

おいて筋肥大を引き起こすことが報告され

ている。ウマにおける MSTN 遺伝子のＴと

Ｃの多型は競走馬の距離適性と体格に強く

関係することが報告されている。ミャンマー

在来馬において、MSTN の遺伝子型を調べた

結果、TT, TC, CC 型の 3 種類の遺伝子型が

観察され、短距離特性と関連する C 対立遺伝

子の頻度は 0.09 であった。 

LCORL 遺伝子はヒトの身長に関わる遺伝

子として同定されている。ウマでも様々な品

種において体高に強く関わり、本遺伝子のＴ

とＣの多型における C 対立遺伝子が体高を

増加させる効果があることが報告されてい

る。ミャンマー在来馬において、LCORL の

遺伝子型を調べた結果、TT, TC, CC 型の 3

種類の遺伝子型が検出され C 対立遺伝子の

頻度は 0.13 であった。 

以上、ミャンマー在来馬集団では、DMRT3、

MSTN、LCORL の各遺伝子について変異対

立遺伝子は検出されたものの、それらの頻度

は低い傾向にあった。これらの知見はミャン

マー在来馬の遺伝的特性を考える上で、興味

深い知見と考えられた。 
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