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研究成果の概要（和文）：本課題では、ウズラの経済形質関連遺伝子座のマッピングにむけて、コマーシャル・ウズラ
の遺伝子プールの中から見出したユニークな系統による資源家系の造成、形質データの収集、マイクロサテライトマー
カーの開発を実施した。家系の親世代とした2つの系統間で、体重と複数の卵関連形質に有意差が認められた。この資
源家系を用いることにより、経済形質遺伝子座の特定を効率的に行うことができると考えられる。

研究成果の概要（英文）：For future QTL analysis, I conducted preparation of resource family using a 
unique quail line found in commercial gene pool, measurement of economic traits, and development of 
polymorphic microsatellite markers. Body weight and some egg traits were significantly different between 
two quail lines used as a parental generation of the resource family. This resource family will be 
helpful for efficient QTL analysis.

研究分野：動物ゲノム多様性学
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１．研究開始当初の背景 
ウズラ（Coturnix japonica）は、わが国で
家禽化がなされた唯一の動物である。現在、
卵肉生産において重要な家禽となっており、
全国で約 700 万羽が飼育されている。 
しかしながら、同じ家禽であるニワトリと
比べ、ゲノム情報が整備されておらず、遺伝
子マッピングに必要となる多型性の高い DNA
マーカーは、十分に実用化されていない。 
また、コマーシャル・ウズラを由来とする
資源家系は、これまで造成されていない。そ
のため、ウズラ産業で実際に卵肉生産に使わ
れている系統の経済形質関連遺伝子座のマ
ッピングは実施されておらず、他の家畜・家
禽よりもDNAレベルでの育種改良が大きく遅
れている。 
このような現状を踏まえ、申請者らは、既
に公開されたウズラのドラフトゲノム配列[1]

から、遺伝子マッピングに有効と考えられる
マイクロサテライトマーカーを新たに開
発・実用化した[2]。 
ウズラの卵肉生産に関わる形質は、量的形
質であり、複数の量的形質遺伝子座により支
配されている。このような経済形質に関与し
ている遺伝子の染色体上での位置を明らか
にするためには、マーカーによる DNA 型の判
定と形質データとの間で連鎖解析を行うこ
とが必要である。 
 
２．研究の目的 
本研究では、ウズラの経済形質関連遺伝子
座の解明にむけて、以下の 3つを目的に研究
を進める。 
(1)申請者らが開発した多型性の高いマイク
ロサテライトマーカーを用い、国内のコマー
シャル・ウズラの遺伝的背景を明らかにし、
資源家系の造成に有用である系統を特定す
る。 
(2)(1)の解析結果に基づき、遺伝的背景が異
なる 2 つの系統を交配して、親世代、F1およ
びF2の3世代からなるマッピングのための資
源家系の造成に着手する。 
(3)資源家系の個体を対象として、経済形質
のデータ収集とマイクロサテライトマーカ
ーによる DNA 型の判定を実施し、経済形質関
連遺伝子座のマッピングにむけた基盤を整
備する。 
 
３．研究の方法 
(1) コマーシャル・ウズラ系統の遺伝的背景
の解明 
国内の生産農家で飼育されているコマー
シャル・ウズラ 13 系統（519 個体、1系統あ
たり約 40 個体）のサンプルを収集し、解析
対象とした。申請者らの先行研究[2]で開発し
た常染色体に位置する 45 のマイクロサテラ
イトマーカーでタイピングを行った。 
マーカーのタイピング結果から、系統間の
遺伝的分化の程度を示す指標である FSTを算
出した。また、遺伝距離（DA）に基づき系統

樹を作成して系統間の遺伝的な位置づけを
明らかにした。さらに、個体レベルでのクラ
スタリング（STRUCTURE 解析）を行い各系統
の遺伝的背景を推定した。 
これらの解析結果に基づき、13 系統の中か
ら遺伝的分化の程度が高い 2 つの系統（A 系
統と B系統）を選び、資源家系の親世代の候
補系統とした（遺伝子マッピングのための資
源家系の造成には、遺伝的差異の大きい 2つ
の系統を用いることが望ましいため）。 
 
(2) マッピングのための資源家系の造成 
(1)で特定した親世代候補系統である A 系
統と B系統を受精卵の形で導入し、孵化させ
育成した。 
 
(3) 経済形質のデータ収集とマイクロサテ
ライトマーカーによる DNA 型の判定 
親世代とした A系統（雄 20 個体・雌 16 個
体）と B系統（雄 11 個体・雌 11 個体）につ
いて、経済形質のデータを収集し、2 つの系
統間で有意な差があるか否かを検討した。具
体的な形質として、週齢毎の体重の他に、初
産日齢、卵重、卵黄重、卵黄高・卵白高等の
卵関連形質についてもデータを収集した（図
-1）。 
また、マイクロサテライトマーカーの候補
領域（CAリピート配列）の120箇所について、
プライマーを設計し、PCR を行い増幅の有無
を確認した。増幅されたものの中から、10 箇
所を選び、蛍光標識を付加したプライマーに
より PCR 増幅後、DNA シークエンサーで泳動
し、多型の程度を詳細に確認した。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
４．研究成果 
(1) コマーシャル・ウズラ系統の遺伝的背景
の解明 
各系統間の遺伝的分化の程度を FSTにより
評価したところ、B系統を除いたその他 12 系
統の間では、約 4割のケースで有意な遺伝的
分化は認められなかった。さらに、遺伝的分
化がみられた場合でも、FST は 0.003 から
0.021 の範囲の非常に低い値であった。一方
で、B系統とその他12系統の間のFSTは、0.115
から 0.130 の範囲であり、比較的高い値が得
られた。 
次に、遺伝距離（DA）に基づき系統樹を作
成したところ、B 系統以外では、遺伝的分化

図-1.卵関連形質の測定の例。卵黄重（左）
と卵黄高（右） 



の程度が小さいことが明らかとなった。これ
とは対照的に、B 系統はその他の系統から遺
伝的に大きく離れて位置づけられた（図-2）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
さらに、STRUCTURE 解析においても B 系統
は、それぞれの K（クラスター数）において、
常に単独のクラスター（赤色）を形成し、他
の系統とは異なる独自の遺伝的背景を持っ
ていることが示唆された（図-3）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
これらの結果から、B 系統は他の系統と遺
伝的差異が大きく、そのマーカー型にも他系
統との大きな違いが存在する可能性が示さ
れた。したがって、B 系統を用いて資源家系
を造成することにより、経済形質関連遺伝子
座のマッピングを効率的に行うことができ
ると考えられる。本研究では、B 系統と A 系
統を親世代として、資源家系を造成すること
とした。 
 
(2) マッピングのための資源家系の造成 
A 系統では 44 個、B 系統では 45 個の受精
卵を生産農家より導入し、孵卵器を使用して
孵卵した。入卵数に対する孵化率は、A 系統
では81.8％、B系統で51.1％であった。現在、
A 系統と B 系統を交配し、F1の生産を実施し
ている。 
 
(3) 経済形質のデータ収集とマイクロサテ
ライトマーカーによる DNA 型の判定 
 A 系統と B 系統の体重は、週齢を経るごと
にその差が大きくなり、8 週齢の雄の平均値
は、A 系統で 105g、B 系統で 297g であり、B
系統が有意に高かった（P < 0.001）。また、
8 週齢の雌の平均値は、A 系統で 132g、B 系
統で 328g であり、雄の場合と同様に B 系統
が高く、有意差が認められた（P < 0.001）（図

-4）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
A 系統と B 系統の卵関連形質についても大
きな違いがみられた（図-5）。初産日齢は、A
系統では孵化後 39.5 日であったが、B系統で
は42.7日であり遅い傾向にあった（P < 0.05）。
初産時の卵重は、A 系統では 6.97g であるの
に対し、B系統では 10.40g であり有意に大き
かった（P < 0.001）。初産時卵黄重は、A 系
統で 1.80g、B 系統では 2.40g であり有意差
が認められた（P < 0.001）。初産時の卵白高
は、A系統では 4.27mm であるのに対し、B系
統では 5.23mm であり高い傾向がみられた（P 
< 0.05）。卵黄高も同様の傾向を示し、A系統
の 9.69mm に対し、B系統では 10.77mm と有意
に高かった（P < 0.05）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
これらの結果から、A系統と B系統の体重と
卵関連形質にも、大きな差異が存在すること
が明らかとなった。したがって、これらの 2

図-2.遺伝距離（D
A
）に基づいたウズラ 

13 系統の系統樹  

図-3.45 のマイクロサテライトマーカー
によるウズラ 13 系統の STRUCTURE 解析
(番号は、系統 1から系統 11 に対応）  
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図-4.孵化時から 8週齢までの A系統と B系
統の雌の体重の推移  
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図-5.卵関連形質の系
統間の差異（初産日
齢、初産時卵重、初産
時卵黄重、初産時卵白
高と卵黄高） 



系統を資源家系の親世代に用いることによ
り、効率的な経済形質関連遺伝子座のマッピ
ングが期待できる。 
新たなマイクロサテライトマーカーの作
成に関しては、プライマーを設計した 120 箇
所の CA リピート候補領域の内、64 箇所で増
幅が認められた。その中から、10 箇所を選び、
蛍光標識を付加したプライマーにより、A 系
統12個体とB系統11個体のDNAを鋳型とし、
再度 PCR を行った。増幅産物を DNA シークエ
ンサーで泳動し多型を確認したところ、最大
で 1座位（マーカー）あたり 9つのアリルを
検出することができ、多型性の高いマーカー
が得られた。これらのマーカーは、今後の遺
伝子マッピングにおいて、有効なツールとし
て利用できると考えられる。 
本研究により、ウズラの経済形質関連遺伝
子座のマッピングにむけた基盤を整備する
ことができた。今後は、F1世代以降の資源家
系の造成やそれらの形質データの収集等を
行い、さらに研究を進めていく予定である。 
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