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研究成果の概要（和文）：本研究では、ウシ体脂肪の脂肪酸組成に関る新規責任遺伝子の同定を目的とした。兵
庫県黒毛和種集団に対してゲノムワイド関連解析（GWAS）を実施したところ、第9番染色体（BTA9）に3つ、
BTA14に1つの有意水準を満たすSNPを検出した。全ゲノムリシーケンス解析および遺伝子機能解析の結果、 
CYB5R4、MED23、VNN1の3遺伝子が脂肪酸組成に効果を持つ候補遺伝子として検出された。これらの候補遺伝子に
対して、兵庫県集団を用いた集団解析を実施したところ、CYB5R4 c.*349G>Tが最も高い有意差を示し、最有力な
責任遺伝子と考えられた。

研究成果の概要（英文）：In this study, we aimed to identify the responsible gene associated with 
fatty acid composition in Japanese Black cattle. We performed genome wide association analysis for 
Hyogo Japanese Black cattle, and then identified candidate chromosomal regions in BTA9 and 14. Whole
 genome resequencing and gene functional analysis detected 3 candidate genes associated with fatty 
acid composition, CYB5R4, MED23 and VNN1. By population association study, CYB5R4 c.*349G>T revealed
 highest significant value. Therefore, CYB5R4 c.*349G>T is most candidate variant as responsible for
 fatty acid composition in Hyogo Japanese Black cattle population.

研究分野： 動物遺伝育種学

キーワード： ウシ　黒毛和種　脂肪酸組成　責任遺伝子　全ゲノムリシーケンス　関連解析

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
牛肉の脂肪酸組成は消費者の健康や高品質化を考えた場合重要な形質である。本研究課題では、ゲノムワイド関
連解析、全ゲノムリシーケンス解析、Pathway解析など、ゲノミクスの先端技術を適用することにより、新規の
責任遺伝子候補を明らかにすることができた（CYB5R4 c.*349G>T）。この遺伝子多型をDNAマーカーとして利用
することにより、脂肪酸組成のコントロールが可能となり、より美味しく・健康的な牛肉生産に貢献することが
できる。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属されます。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 

我国の黒毛和種は世界的にも有名な高品質牛肉を生産する。我国の牛肉市場において最も重

要な経済形質は脂肪交雑であるが、過去数十年の間に脂肪交雑は十分な改良が加えられた。一方

近年では、ヒトの健康志向と牛肉の風味向上という視点から、不飽和肪酸含有率をはじめとした

脂肪の「質」を高めることを目的とした、黒毛和種に新たな経済的価値を付与する取り組みが始

まった。脂質は炭水化物やたんぱく質とともに 3 大栄養素の一つであり、2010 年以降、脂味を

第 6 の味覚とする学術的議論も出てきている。 

我々のグループは、このウシの脂肪酸組成に世界で

もいち早く着目し、この形質に対する遺伝学的分析に

より、この十数年の間に次のような様々な成果を上げ

てきた。1) 候補機能遺伝子解析により、不飽和化酵素

SCD 遺伝子の多型(A878V)を発見し、この多型は黒毛

和種の体脂肪中一価不飽和脂肪酸含有率、特にオレイ

ン酸含有率を増減する効果を有する。この業績は世界

で最初の牛肉の美味しさに関わる遺伝子多型の発見と

なった。2) 次いで現在までに、FASN 遺伝子の多型

(TW16024:16039AR, g.G841C)を始めとし、脂肪酸組

成に効果を有する複数の遺伝子を発見してきた。3) そ

れら遺伝子多型の効果は、黒毛和種の複数の集団やそれ以外の牛品種でも効果を有し、ウシ生物

種内における普遍性が高いことを示した。4) FASN 遺伝子多型では牛乳の脂肪酸組成 C14 Index

に効果を持つが、他の遺伝子多型は牛乳の脂肪酸組成には影響しない。5) 遺伝子の網羅的発現

解析により、脂肪酸組成に関わる遺伝子群とネットワークを明らかにした。6) バイオプシによ

る経時的試料を分析することで、時系列的な脂肪酸組成の変化を明らかにした。この結果から、

優れた脂肪酸組成を有する個体は若年期からその傾向を示すため、より良い遺伝子型を有する

個体の選抜は肥育期間の短縮につながることを示唆した。 

一方で、これまで発見されたすべての脂肪酸組成に関わる遺伝子多型が形質に及ぼす影響は、

全遺伝分散の割合に対して 10-30%程度であることも明らかにしている。言い換えれば、まだ 7

割以上の遺伝効果を持つ遺伝子(群)が不明であり、脂肪酸組成に対する責任遺伝子が少なからず

存在していることを示唆している。ウシ体脂肪の脂肪酸組成に影響する主要な遺伝子群が明ら

かになれば、不飽和脂肪酸などの有益な脂肪酸の向上のみならず、必要な脂肪酸組成を増減する

ことが可能になることを意味している。加えて。脂肪代謝、特に脂肪酸組成をコントロールする

分子機構、生物の恒常性と脂肪酸組成、家畜種による脂肪酸組成の違いといった、脂肪代謝に関

わる新しい角度からの知見の提示に結びつくことが期待される。 

 

２．研究の目的 

このような研究背景と牛肉生産の社会的要望から、我々はウシ体脂肪の脂肪酸組成に対する

他の責任遺伝子の同定を継続して続けてきた。また、2009 年 4 月にウシのゲノム解読が終了し

たことにより、全ゲノム情報と高密度 SNP アレイが利用できるようになった。これらゲノム情

報と手法を用いることにより、ウシの体脂肪における脂肪酸組成に関与する新規の責任遺伝子

が座する候補染色体領域、責任遺伝子、責任変異の同定を可能にすると考えられた。加えて、こ

れまで同定されてきた責任遺伝子・変異においても、どのような分子機構的機序により、脂肪酸

組成が変化するのか不明な点も多い。 そこで本研究課題では、ウシ体脂肪の脂肪酸組成に関る

新規責任遺伝子の同定とこれら責任遺伝子の分子機構の総合的解明を目的とし、段階的な研究

項目を実施した。 

 

 

 



３．研究の方法 

 本研究課題の目的を達成するため、以下の項目に沿った研究を遂行した。 

(1) 兵庫県黒毛和種集団に対してゲノムワイド関連解析を実施し、体脂肪の脂肪酸組成に関与す

る染色体領域の同定を試みる。 

(2) 同定された染色体領域と有意 SNP に対し、検証集団を用いてそれら有意 SNP の効果の妥

当性確認を行う。 

(3) この妥当性を確認後、試験集団の個体に対して全ゲノムリシーケンス解析を実施し、候補染

色体領域から候補責任遺伝子と候補変異の抽出を行う。 

(4) 黒毛和種の試験集団と検証集団に対し、候補変異を対象とした関連解析を実施し、候補責任

遺伝子・変異の同定を行う。 

 

４．研究成果 

 以下に本研究課題実施期間を通して得られた研究成果についてまとめる。 

(1) ウシの脂肪酸組成のうち、最も含有率が高く、摂取するヒトの健康にも関与が深いとされて

いるオレイン酸を脂肪酸組成の対象形質とした。この形質を対象に、兵庫県黒毛和種集団

1836 頭に対してゲノムワイド関連解析を実施した。その結果、ウシ第 9 染色体(BTA9)と第

14 染色体（BTA14）に、優位な染色体領域が検出された（図 1）。 

(2) これら候補領域に対する検証

集団としては、GWAS 解析にお

いて母集団とした 1836 頭から

選抜した兵庫県黒毛和種 702 頭

及び 441 頭を用いた。BTA9 で

は、441 頭集団において有意性

が認められなかったものの、702

頭集団で効果の傾向が認められ

た。BTA14 では、どちらの集団

においても有意な関連は認めら

れなかったが、441 頭集団では p 

= 0.128 とやや低い値が観察された。 

(3) 同定された BTA9 の QTL に対して、近年次世代シーケンス技術の発達により利用可能とな

った全ゲノムリシーケンス解析を適用し責任候補多型の網羅的探索を試みた。全ゲノムリシ

ーケンス解析には、GWAS の DNA プール作成に用いた C18:1 に関する上位および下位の個

体より、それぞれ 4 個体ずつ用いた。 

(4) GWAS において最も低い p 値を示した SNP（Hapmap43702-BTA-84086）より上流および

下流に 5Mbp を候補領域とし、解析に用いた 8 個体にリファレンスを加えた 9 個体間で多型

探索を実施した結果、全 39,658 多型を検出した。そのうち 10,045 多型が遺伝子内に位置し

ていた。さらに Hapmap43702-BTA-84086 との連鎖不平衡（LD）程度を予測する指標とし

て上位 4 個体と下位 4 個体間にけるアリルの異なる数を算出し、4 アリル以上異なっていた

1,993 多型を候補として絞り込んだ。続いてそれらの候補多型が位置していた 23 遺伝子につ

いて、NCBI データベースを基に機能の調査を実施した。結果として、脂肪酸の代謝に関わ

ることが予想された CYB5R4、MED23、VNN1 の 3 遺伝子を候補遺伝子と認め、それぞれ

の遺伝子における候補多型として、CYB5R4 c.*349G>T、MED23 c.3700G>A、VNN1 

c.197C>T を選出した。 

(5) これら SNP の兵庫県黒毛和種 899 頭における C18:1 との関連を調査した結果、3 SNP はい

ずれも C18:1 と有意な関連を示し、QTL に対する責任変異である可能性を示した。特に、は

Hapmap43702-BTA-84086 よりも低い p 値を示し、遺伝分散を説明する割合も最も高い値

が算出されたため、現段階における最有力候補であることを示した。 



 

 

(6) まとめ 

牛肉の脂肪酸組成は消費者の健康や高品質化を考えた場合重要な形質である。本研究課題で

は、ゲノムワイド関連解析、全ゲノムリシーケンス解析、Pathway 解析など、ゲノミクスの先

端技術を適用することにより、これまで誰も示唆していない新規の責任遺伝子候補を明らかに

することができた（CYB5R4 c.*349G>T）。この遺伝子多型を DNA マーカーとして利用するこ

とにより、脂肪酸組成のコントロールが可能となり、より美味しく・健康的な牛肉生産に貢献す

ることができる。 

 また本研究課題を通して、牛肉の脂肪酸組成をコントロールする遺伝子は極めて多くあり、ま

たそれぞれが有する遺伝的分散（一つ一つの遺伝の効果）は大きくないことが示唆された。した

がって、脂肪酸組成をコントロールする遺伝子群の全貌を明らかにするためには、一つずつの遺

伝子を追いかけるのではなく、全体を網羅して解析可能な方法論が必要であることも示唆され

た。 
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