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研究成果の概要（和文）：若い個体を早期に選抜するゲノミック評価は、乳用牛の世代間隔を大幅に短縮させた
が、若い父母等、実データのない祖先をリファレンス集団（評価のベースとなる祖先集団）に含まないことによ
る評価精度の低下が問題となる。そこで、リファレンス集団の祖先情報が欠損した個体のゲノミック評価値に生
じるバイアス（真の遺伝的能力からのズレ）を検証した。
乳用牛集団を模した仮想データにより、リファレンス集団に父牛を含む個体と含まない個体のゲノミック評価値
のバイアスを比較したところ、選抜された能力では父牛情報が欠損した個体のゲノミック評価値のバイアスが大
きくなり、リファレンス集団が小さいほど顕著であることが明らかとなった。

研究成果の概要（英文）：The implementation of genomic selection and evaluation has shortened the 
generation interval for dairy cattle. On the other hand, young sires and dams are not included in 
the genomic reference population (RP) because they don’t have no daughters or own records. There is
 concern about reduced accuracy for the young individuals without sire or dam in RP. Therefore, we 
compared the bias of direct genomic values (DGVs) for the young bulls between with and without sire 
in RP by using the simulation data. We revealed that the DGVs of the selected trait for the young 
bulls without sires in RP were more biased than those for bulls with sires, especially when the RP 
is small.

研究分野：家畜育種

キーワード： 乳用牛　ゲノミック評価　バイアス

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
国際的なゲノミック評価開始から10年が経過した現在、世代間隔の短縮により、リファレンス集団に父牛が含ま
れない状態で若い個体を評価・選抜することが通常となった。本成果は、このような現状で生じている評価値の
バイアスに関する原因の探求および補正の検討において重要な知見となる。

※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、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
2010 年以降急速に普及しているゲノミック評価は、実データ（後代や自身の成績）を用いず
に、染色体上に分布する数万箇所の一塩基多型（SNP）を遺伝子変異のマーカーとして、個体の
推定育種価（Estimated breeding Value, EBV）を評価し、個体選抜する早期選抜技術である。
従来の実データに基づく選抜において、乳用種雄牛は後代（娘）の産乳成績取得に約４年かかる
ため、世代交代に約７年を要するが、ゲノミック評価の導入により４年以下に短縮した（e.g. 
Norman et al., 2014）。 
ゲノミック評価値は、評価値が真の育種価よりも過大または過小な値になる現象、すなわち、
バイアスが生じやすいことが大きな問題である（Nilforooshan., 2014）。バイアスがある場合、
選抜精度が落ちると同時に、実データを持つ個体との比較が難しくなるためである。ゲノミック
評価のベースは、実データに裏付された EBV と SNP データを併せ持つ祖先の集団（リファレンス
集団）における、EBV の大小と SNP の変異との相関関係である。それに基づいて SNP 情報のみを
持つ個体の EBV を予測するため、ゲノミック評価の精度はリファレンス集団の大きさや評価個
体との遺伝的関係の強さに依存する。日本では、種雄牛候補の予備選抜や未経産雌牛の評価に利
用するとともに、実データを持たない乳用種雄牛（ヤングブル）の一般利用を 2017 年 2月より
開始し、今後一層の普及を目指している。日本の乳用牛集団は欧米よりも小さく、リファレンス
集団も１万頭程度（欧米は数万～数十万頭）と小さいため、ヤングブルの評価精度が欧米に比し
て低くなることが課題である。国産ヤングブル利用の普及には、バイアスを是正し、わが国のリ
ファレンス集団の大きさでも、十分な評価精度が担保できる評価方法の開発が必須である。 
バイアスについては、リファレンス集団の偏りや過去の選抜の影響、計算過程の不備など、
様々な原因が予想されているが、祖先情報の欠損が指摘されている（Habier et al., 2010）。最
近、ゲノミック評価の普及にともなう世代間隔の短縮により、生後初めてゲノミック評価される
ヤングブルの大半は、父もヤングブルであり、EBV が実データに裏付られていない。このため、
評価対象個体の直近の血縁関係にある父がリファレンス集団に含まれない。ゲノミック評価精
度は、リファレンス集団と評価個体との遺伝的関係に依存することから、父の情報の有無は評価
精度に大きな影響を及ぼすと考えられる。ゲノミック評価が一般的になった現在の乳用牛育種
改良において、祖先情報の欠損により発生するバイアスの査定および是正が重要な問題となっ
ている。 
 
２．研究の目的 
本研究では、ゲノミック評価個体にとって最も重要な情報である父牛の遺伝情報の欠損がゲ
ノミック評価値におけるバイアスの大きさに及ぼす影響を検証した。バイアスの大きさは、リフ
ァレンス集団の大きさに依存すると考えられる。また、産乳能力など乳用牛に重要な資質で強く
遺伝的に選抜された能力の評価値と、遺伝率が低い等の理由で遺伝的選抜が弱い能力の評価値
とでは、父牛情報の欠損が及ぼすバイアスの大きさが異なる可能性がある。実際の乳用牛集団は、
世代の重複、遺伝的関係、祖先の原産国の違いによる選抜の違いなどが複雑であり、父牛情報の
欠損のみによるバイアスの評価が難しいことから、国内の乳用牛集団の構成に即して発生させ
た仮想データに基づく検証を行った。 
 
３．研究の方法 
国内の乳用牛集団に即したゲノム構造および選抜構造を持つ仮想集団の発生には、QMSim
（Sargolzaei and Schenkel, 2009）を用いた。突然変異と遺伝的浮動の平衡状態および連鎖不
平衡の状態である基礎集団を構築し、基礎集団の最終世代から基礎個体として雄および雌それ
ぞれ 30 および 1500 個体をランダムに抽出した。毎年雌個体から雌雄比 1:1 の産子が得られる
として、雄産子は一次選抜後、後代検定により 30 頭選抜され、6 年後の父牛集団を構成するよ
う設定することで後代検定による交配様式を作出し、30 年分を再現した。父牛および母牛の世
代間隔はそれぞれ 6年および 2.5 年とした。 
リファレンス集団および評価個体集団は、それぞれ後代検定集団の 16から 25年目の 10 年間
において誕生した雄個体のうち後代検定が行われた個体、および 30 年目に誕生した雄子牛 750
頭とした。リファレンス集団の大きさの違いがバイアスの大きさに及ぼす影響を調べるため、年
あたりの後代検定頭数（一次選抜頭数）について 200 頭、400 頭、600 頭、すなわち、リファレ
ンス集団 2000 頭、4000 頭、6000 頭の 3種類を設定した。また、リファレンス集団における遺伝
的選抜の強さの違いがバイアスの大きさに及ぼす影響を調べるため、一次選抜および後代検定
の正確度について、それぞれ 0.4 および 0.9（選抜集団）、およびともに 0、つまりランダム選抜
（ランダム集団）の 2種類を設定した。 
リファレンス集団に父牛を含まない評価個体集団を作出するため、18 年目の交配で出生した
後代検定牛から別途抽出した雄牛を24年目の交配雌牛と交配させ、もう1つの集団を作出した。
その集団から選抜した雄牛を 30 年目の交配雌牛と交配させ、出生した雄牛を評価個体集団とし、
この集団の 24 年目出生の後代検定牛をリファレンス集団に含まないことで、父牛を含まない評
価個体集団とした。 



ゲノミック評価値として、GBLUP 法（VanRaden, 2008）により計算される DGV（Direct Genomic 
Value）を用い、計算には BLUPF90 ファミリーの PREGSF90 および BLUPF90（Misztal et al., 
2020）を用いた。リファレンス集団の表型値は、遺伝分散0.8の真の育種価（True Breeding Value, 
TBV）に対して分散 0.2 の独立な誤差を加えた値を用いた。各設定におけるリファレンス集団に
父を含む評価個体集団と含まない評価個体集団との間のゲノミック評価精度の変化を検証する
ため、各設定・評価個体集団の（１）TBV と DGV の相関係数（２）TBV の DGV に対する回帰係数
（３）TBV と DGV の平均値の差（TBV 平均-DGV 平均）の 3項目を算出し、各設定内の精度の違い
を設定間で比較した。 
 
４．研究成果 
 （１）TBV と DGV の相関係数は、リファレンス集団が選抜集団とランダム集団いずれの設定に
おいても、リファレンス集団に父を含まない評価個体集団の値が含む集団よりも有意に小さか
った（P<0.05）。この傾向について、リファレンス集団がランダム集団の設定では、リファレン
ス集団個体数の違いによる有意差は認められなかったが、選抜集団の設定では、リファレンス集
団個体数 2000 頭における父を含まないことによる相関係数の減少が 6000 頭の場合よりも有意
に大きかった（P<0.05）。このことから、選抜の強さに関わらずリファレンス集団に父を含まな
い個体では DGV の正確度が低下すること、また、選抜された能力については、リファレンス集団
個体数が少ないとき、リファレンス集団に父を含まないことによる正確度の低下がより大きく
なることが示された。 
 （２）TBV の DGV に対する回帰係数は、リファレンス集団がランダム集団の場合、父の有無や
リファレンス集団の個体数に関わらず 0.95 から１の範囲であり、バイアスの発生は認められな
かった。一方、リファレンス集団が選抜集団の場合、回帰係数は 0.75 から 0.9 の範囲であり、
一定のバイアス発生が認められた。さらに、父の有無による回帰係数の比（父を含まない係数/
含む係数）は 1よりも有意に小さくなった（P<0.05）。このことから、選抜された能力について、
リファレンス集団に父を含まない個体の DGV は、バイアスがより大きくなることが示された。 
 （３）TBV と DGV の平均値の差（TBV 平均-DGV 平均）は、リファレンス集団がランダム集団の
場合、リファレンス集団の個体数に関わらず父の有無による有意差は認められなかった。リファ
レンス集団が選抜形質の場合、TBV と DGV の平均値の差は有意な正の値となり（P<0.05）、DGV の
低下が認められ、その低下量はリファレンス集団に父を含まない個体において有意に大きくな
った（P<0.05）。この低下量の差は、リファレンス集団個体数が 2000 頭において 4000 頭および
6000 頭よりも有意に大きかった（P<0.05）。このことから、選抜された能力について、リファレ
ンス集団に父を含まない個体の DGV は含む個体よりも低くなり、この傾向はリファレンス集団
個体数が少ないときに顕著であることが示された。 
 以上より、特に選抜された能力について、父牛の遺伝情報が欠損した個体のゲノミック評価値
は正確度が低下しバイアスが大きくなること、正確度の低下および平均値のバイアスの大きさ
はリファレンス集団が小さいときに影響が大きいことが明らかとなった。本成果は、国際的なゲ
ノミック評価開始から 10 年が経過し、祖先情報が欠損した状態で評価・選抜することが通常と
なった現在に生じているバイアスに関する原因の探求および補正の検討において重要な知見と
なる。 
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