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研究成果の概要（和文）：SNPs は遺伝病や経済的特性の原因遺伝子特定，遺伝的多様性解析に

用いられている。本研究では SNPs 解析ツールの DigiTag2 法で用いるニワトリ SNPs マーカーを作

製し，ヤケイとびニワトリの遺伝的類縁関係の解明のためにDigiTag2法による SNPsの検出を試みた。

遺伝的類縁関係解析で、14 集団が各々のクラスターを作った。総合同値確率（ある個体と別の

個体とを誤判定する確率）が 2.70×10-20となり，作出した SNPs マーカーを用いれば理論的に

世界中全ての鶏（2011 年の世界の鶏飼育羽数 1.99 × 1010）の個体識別を行うことが可能である

ことが明らかとなった。 

 

研究成果の概要（英文）：Single nucleotide polymorphisms (SNPs) have been used to identify genes 

responsible for economic traits, including genetic diseases in domestic animals, and to examine genetic 

diversity of populations. In this study, the aim is to create international standard SNP markers for 

chicken, and their analysis systems. I genotyped 239 chicken autosomal SNPs using DigiTag2 assay to 

understand the genetic structure of four species of Junglefowls, the Japanese native chicken breeds , and 

the relationship of these breeds. Phylogenetic analysis using the concatenated 74 autosomal SNP 

genotypes distinguished four Junglefowls, all chickens and formed clusters of chickens belonging to the 

respective breeds. Based on the allele frequency data, the estimated probability of identity (P) was 

calculated to be 2.70×10-20. Since the FAOSTAT database published in 2011 showed that the total 

number of chickens raised worldwide was approximately 1.99 × 1010, this SNP set would have the 

power to identify all chickens in the world. More importantly, this set would be particularly useful to 

monitor the genetic structure of populations for maintenance of the characteristics of the chicken breeds 

and junglefowls. 
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１．研究開始当初の背景 

 ゲノム解析が完了している生物種では，そ

の生物種における遺伝形質と関連する遺伝

子を特定するためのゲノム解析が必要であ

る。こうした解析を行うためには，同一の生

物種の品種間で異なる配列であるとか，同一

種内でも個体間で確認されるゲノムマーカ

ー研究はまず 1980 年代に制限酵素断片長多

型（RFLP および PCR-RFLP）に始まり，塩

基のシークエンス解析，マイクロサテライト

配列反復多型で解析されてきたが，これらは

莫大な時間と労力あるいは研究費がかかっ

てしまう。 

 1990 年代に SNP（一塩基多型）解析法が

開発された。この解析法は，シークエンスの

結果，そのインフォマティブサイトのみを抽

出し，その変異のみを効率よく，大量・迅速

に解析するもので，この方法の改良型が多型

解析法の主流になった。 

 最近では SNP の解析は，PCR-Luminex

法あるいはDigiTag法など再現性の高い方法

が開発されてきた。さらに Multiprex-PCR

技術との複合化によって１回の反応で約 100

種類の遺伝子を検出することが可能となっ

た。 

 申請者らは，PCR-Luminex 法を用いて家

畜豚集団の SNP 解析を実施した。ブタ 998

頭に対して 47SNPs を解析した結果，その総

合同値確率（ある個体と別の個体とを誤判定

する確率）が P=4.73×10-17となり，ニワト

リにおいても同様の値が得られれば，現在世

界中で飼育されているニワトリを一個体ず

つ個体識別することが理論的に可能となる。 

 

２．研究の目的 

ニワトリおよびヤケイの系統解析は、これまで

特定遺伝子の塩基配列の違いあるいはマイクロ

サテライト DNA の多型を用いて行われてきたが、

一塩基多型（SNPs）を用いた報告はほとんどな

い。ニワトリゲノム解読の成果とともに SNPs情報

も集積・報告され、抗病性に関わる候補遺伝子

領域の検出や品種鑑別･個体識別などでゲノム

ワイドかつ高精度な解析が可能となった。しかし、

多数の個体で SNPs検出を行うためには安価で

信頼性の高い解析法が必要である。本研究で

は、ニワトリの遺伝的系統関係を解析するための

SNPs解析ツールである DigiTag2法で用いるニ

ワトリ SNPsマーカーを作製し，ヤケイおよびニワ

トリの遺伝的類縁関係の解明のために DigiTag2

法による SNPsの検出を行った。 

 

３．研究の方法 

供試したニワトリは以下の図のとおり，土佐地

鶏・小国・薩摩鶏・インギー・ロードアイランドレッ

ド・ライトサセックス・ホワイトプリマスロック・アロー

カナ・ブロイラー（コブ）・レイヤー（エクセルリン

ク）の 10 集団であり，ヤケイはセキショクヤケイ・

セイロンヤケイ・ハイイロヤケイ・アオエリヤケイの

4種であり，用いた全個体数は 239羽であった。 

 

 
 

本研究で作成できたニワトリ SNPsは，以下のと

おり 96SNPs について作製した。そのうち SNPs

のタイピングができたものは 79SNPsであった。 

 

 
 

DigiTag2の方法は、Nishida ら（Analytical 

Biochemistry, 2007）にしたがった。得られた

SNPsの遺伝子型のデータを近隣結合法（NJ）に



よる系統樹解析、STRUCTURE2.3.1（Pritchard 

et al. 2000）による集団構造解析、EIGENSTRAT

（Price et al. 2006）による主成分分析で解析を行

った。 

 

４．研究成果 

解析を行った 96SNPsのうち、76SNPsで遺伝

子型を決定でき、その遺伝子型から以下のこと

が明らかとなった。 

 

76SNPsのうち 2SNPsで多型が見られなかった。

したがって，本研究から 74SNPsが解析に有効

な SNPsであり，今後の解析に用いられるセットと

して活用できる。 

 

 NJ系統樹では、ヤケイ，日本鶏，外国鶏およ

び商用鶏がそれぞれ独自のクラスターを作った。

ニワトリとはセキショクヤケイが最も近縁であった。

続いて，セイロンヤケイ，ハイイロヤケイ，アオエ

リヤケイとこれら３種のヤケイが離れて位置した。

この結果は，これまで報告されている報告と一致

するものであった。一方，セキショクヤケイの種

内変異は他のヤケイおよびニワトリ各集団に比

べて大きく，つまりセキショクヤケイの分岐のみ

が多岐にわたっていた。このことはセキショクヤ

ケイのみがヤケイの中で唯一亜種を 5つ有する

ことと一致するものであった。 

 

本研究での解析では，セキショクヤケイと近縁

であったのは日本鶏であり，その品種は土佐地

鶏、小国であった。とくに、土佐地鶏が近縁であ

り，これはこれまでの一部の報告と一致した。た

だし，日本鶏以外のアジア在来鶏が含まれてい

ないために今後その成果が期待される。 

 

 
 

STRUCTUREによる集団構造解析から、用い

た 14集団は 16集団に分けることが最尤であり，

アローカナおよび小国で集団内の多様性に富

むことが示唆され，これら 2集団でそれぞれ 2つ

ずつ集団が含まれていることが示唆された。この

STRUCTUREの解析結果は NJ系統樹におい

てその分岐が 2つあることと一致した。その他の

集団では比較的遺伝的に均一であることが観察

できた。 

 

 
 

主成分分析では上位主成分の寄与率は低か

ったが、三次元表では集団毎に比較的纏まって

おり、特にヤケイ 4種ではセキショクヤケイがニワ

トリと最も近くに位置に、それ以外のヤケイはセ

キショクヤケイよりも離れて位置した。 

 

 
 

総合同値確率（ある個体と別の個体とを誤

判定する確率，Peelman et al. 1988）が 2.70

×10-20となり，作出した SNPs マーカーを用

いれば理論的に世界中全ての鶏（FAOSTAT，

2011年によれば世界の鶏飼育羽数 1.99 × 1010

であった）の個体識別を行うことが可能であ

ることが明らかとなった。つまり，本システ

ムで世界中のニワトリの個体識別が理論的

に十分可能であることが示唆された。 

今回開発した DigiTag2法によるニワトリ・ヤケイ

SNPs検出システムは品種鑑別や個体識別に有

用であることが示唆された。 

 



 
 

この研究の成果を基に，イノシシおよびブタに

ついての SNPマーカー作製について実施する

ことも可能であると考えられ，本経験を生かして

一部実施を始めた。 
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