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研究成果の概要（和文）： ニワトリ，ブタでミトコンドリアDNAやSNPsなどの遺伝マーカーによるグローバルか
つ大規模に分子系統学的解析を行った。（1）イノシシ，ブタでは，その分子系統樹は集団毎に分岐，クレード
①アジアのイノシシと中国由来ブタ，②欧米ブタ集団に大別。ニホンイノシシとリュウキュウイノシシ（RWB）
は遺伝的に分離され，RWBは①沖縄本島，奄美大島，徳之島，加計呂麻島，②石垣島と西表島の大きく二分し，
島毎に６つに分岐。RWBはブタやイノシシとは遺伝的に遠く, 特異的な集団構造をとることが明らかになった。
（２）ニワトリのグルーバル解析でアフリカ在来鶏は地中海ルートとインド洋ルートで移動した可能性が示唆さ
れた。

研究成果の概要（英文）：     Molecular phylogenetic study on domestic process and global gene 
migration of chickens and pigs were carried out using mitochondrial DNA and single nucleotide 
polymorphisms as molecular markers. In phylogenetic tree of wild boars and pigs using SNPs, (1) 
separated clades were formed for each breed, subspecies or population, (2) Japanese wild boar (JWB) 
and Ryukyu one (RWB) separated into two clades obviously, and especially RWB had formed five clades 
in each island. In molecular analysis of chickens using mitochondrial DNA, it suggested the dual 
origins of African native chickens. The first group was probably originated from South Asia, and 
then migrated to West Asia, and finally arrived to Africa thorough Egypt. The second group migrated 
from Pacific to East Africa via Indian Ocean probably by Austronesian people. 
     Therefore, these obtained findings are important for the better understanding of the diversity 
and uniqueness of chickens (junglefowls) and pigs (wild boars).

研究分野： 動物遺伝学
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109 SNPs，ブタ 178 個体の分子系統樹 

１．研究開始当初の背景 
（1）研究の社会的・学術的背景 
 ニワトリとブタはヤケイとイノシシが家禽化，家
畜化されたものである（アジアの在来家畜，在来
家畜研究会編，2009）。ニワトリは，東南アジア・
南アジアでセキショクヤケイから，ブタはヨーロッ
パおよびアジアでイノシシから，ともに家禽化・家
畜化の歴史は 1 万年程度とされている。さらに家
禽化・家畜化され，ともに多くの在来品種，とくに
アジア各国では多種多様な在来鶏および在来
豚が生息している。一方では，ニワトリおよびブ
タともに品種改良された多くの改良品種および
産業用品種が作出されている（世界家畜品種事
典，東洋書店，2006）。ところが家禽家畜化から
各品種成立までのプロセス，品種間の遺伝的類
縁関係に関して多数の報告があるが，解析に用
いる手法，対象の遺伝子あるいは塩基配列によ
って遺伝的類縁関係から作られる系統樹のトポ
ロジーは異なっている。それぞれ作製された系
統樹とこれまでに報告された系統樹とを比較し，
議論が繰り返されてきた（Castresana, 2007）。さら
にこの遺伝的類縁関係の解析には血液型，アイ
ソザイム，マイクロサテライト DNA, ミトコンドリア
ゲノムなどの多型情報が用いられ，この問題は
複雑化している。 
 ニワトリおよびブタの遺伝的類縁関係を明らか
にするには，特定の形質を制御する遺伝子など
遺伝的に偏った遺伝様式を示す遺伝子を用い
ず，より多くの遺伝子，とくに中立に進化する遺
伝子をより多く対象としてその多型を検出するこ
とが重要である（Nei and Kumar, 2000）。このた
めにはここ数年，解析技術が飛躍的に進んだ
Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs)をゲノ
ム DNA およびミトゲノム DNA を対象にして解析
することが最善である。最終的には，全ゲノム配
列情報を用いた解析を行えば，必然的に真の
類縁関係，系統関係が明らかになるものと思わ
れる。そこで本申請課題では，ニワトリおよびブ
タについて我々のグループが構築してきた
DigiTag2 による SNP 解析システムを活用し，60
年の歴史をもつ在来家畜研究会を中心に収集
してきた 1,000 個体を超える DNA およびその表
現型情報を用い，アジアを中心に大規模解析を
行い，ニワトリ・ブタの家禽化・家畜化から品種分
化，遺伝的類縁関係を明らかにする。 
（2）研究期間内に何をどこまで明らかにしようと
するのか 
 これまで
ニワトリと
ブ タ の
SNPs 解
析 シ ス テ
ム を
DigiTag2
法をベー
スに構築してきた。この手法を用いて一部 SNPs
解析を実施し，そのタイピング情報を基に分子
系統樹を構築し，さらに集団解析を実施したとこ

ろ，解析システムの信頼性を示す数値・総合同
値 確 率 は ， ニ ワ ト リ と ブ タ で そ れ ぞ れ
P=2.70×10-20およびP=2.99×10‐28であり，これは
理論上少なくとも 1019 のニワトリとヤケイおよび
1027 頭のブタとニホンイノシシを区別することが
できる精度である（西堀ら，2010；Shimogiri et al., 
2012）。つまり，現在世界中で飼育されているニ
ワトリが 1.7×1010 羽，ブタが 9.6×108 頭であること
から世界中全ての個体を識別できる精度を有し
ている。このシステムを有効に活用して，60 年の
歴史をもつ在来家畜研究会を中心に収集してき
た 1,000 個体を超える DNA についてアジアを中
心に大規模解析を実施する。加えて，SNPs によ
る分子系統樹で得られるトポロジーを比較的補
完するとされているミトゲノムの SNPs による分子
系統樹と比較しながら，分子系統解析を実施す
る。この成果を纏め，ニワトリ・ブタの家禽化，家
畜化の場所，時間の推定を行い，アジア在来集
団および改良産業品種の遺伝的類縁関係の推
定を実施する。 

本申請課題では，（1）ニワトリとブタ SNPs 解析
システム（DigiTag2）を用いて，ヤケイとニワトリ，
イノシシとブタの SNPs タイピングを実施し，分子
系統樹を構築する。（2）在来家畜研究会を中心
に収集してきたニワトリおよびブタ各 1,000 個体
以上（アジア在来鶏および在来豚を中心に，日
本，沖縄（琉球列島），ベトナム，カンボジア，ラ
オス，タイ，ミャンマー，バングラディシュ，ブータ
ン，インドネシア，フィリピン，台湾およびカザフ
スタン）を解析する。（3）ニワトリについて，我々
のグループはヨーロッパおよびアメリカにおける
改良産業品種のゲノム DNA を 4,000 個体以上
収集し，これらを在来品種と比較するために解
析する。（4）SNPs 分子系統樹を保証するための
ミトゲノム分子系統樹もあわせて構築する。（５）
SNPs タイピング結果から，ヤケイ，ニワトリ，イノ
シシ，ブタの各集団解析（Structure, 主成分分
析）を実施する。 
 本申請課題の成果により，（１）ニワトリとブタの
家禽化，家畜化およびそれぞれの分化過程を
明らかにすることができ，（２）個体ごとに形態お
よび表現型情報の収集も行っており，表現型と
遺伝子型の相関解析を行うことができ，（３）新品
種作出あるいは疾病抵抗性品種の育種改良に
も大きく寄与することができるものと期待される。 
 
２．研究の目的 
ニワトリとブタはヤケイとイノシシがそれぞれ家

禽化，家畜化されたものである。その結果，多く
の品種が作出され，それらを基に育種改良され
てきた。しかしどこで家禽化，家畜化され，どのよ
うなプロセスで品種分化が進んだのか。その解
析結果は解析の対象とした遺伝子によって異な
っている。本申請課題では，ニワトリとブタの近
縁野生種，アジア在来集団および改良産業品
種を対象に，ミトコンドリア DNA および複数の
SNPs を用いて大規模に分子系統学的解析を実
施する。解析サンプルには60年の歴史をもつ在
来家畜研究会を中心に収集してきた 1,000 個体
を超える DNA およびその表現型情報を用い，



アジアを中心に大規模解析を行う。この成果に
よりニワトリとブタの家禽化，家畜化とそれぞれの
分化過程を明らかにすることができ，新品種作
出や疾病抵抗性品種の育種改良に寄与するこ
とができる。 
３．研究の方法 

本申請課題では，（1）ニワトリとブタ SNPs 解
析システム（DigiTag2）を用いて，ヤケイとニワトリ，
イノシシとブタの SNPs タイピングを実施し，分子
系統樹を構築する。（2）在来家畜研究会を中
心に収集してきたニワトリおよびブタ各 1,000 個
体以上を解析する。（3）ニワトリについて，我々
のグループではヨーロッパおよびアメリカにおけ
る改良産業品種のゲノム DNA を 4,000 個体以
上収集し，これらを在来品種と比較するために
解析する。（4）SNPs 分子系統樹を保証するた
めのミトゲノム分子系統樹もあわせて構築する。
（5）SNPs タイピング結果から，ヤケイとニワトリ，
イノシシとブタの各集団解析を実施する。 
 
４．研究成果 
（１）イノシシ，ブタでは，その分子系統樹はそ
れぞれの集団毎に分岐，クレードを形成し，①
アジアのイノシシと中国由来のブタ，②欧米のブ
タ集団に大別された。 

ニホンイノシシ (JWB) とリュウキュウイノシシ
（RWB）は遺伝的に分離された。RWB は①沖縄
本島，奄美大島，徳之島，加計呂麻島，②石
垣島と西表島の大きく二分し，さらに各島々
毎に６つにも分岐した。しかし RWB はラオス・
カンボジア・ブータンのイノシシと近縁ではなか

った。さらに RWB は他のブタ・イノシシと遺伝的
に遠く, 特異的な集団構造をとることが明らかに
なった。 
（２）ニワトリとヤケイの 600 個体以上のミトゲノム
分子系統樹を構築し，61 ハプロタイプを見出し
た。これらからアフリカ大陸の在来鶏は北部地中
海からと南部や中央アフリカを経由する 2 つの
ルートで移動した可能性が示唆された。 
 

（３）タイでヤケイのドメスティケーションモデル
を発見し，本遺伝マーカーシステムを使い，表
現型ヤケイ個体の遺伝子型は，ヤケイ集団と在
来鶏ハイブリット集団に分かれた。 
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