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要 約 黒毛和種では遺伝的多様性の確保が育種上の重要な課題となっているが，そのためには，固有の

遺伝的特徴を持つ多様な系統を交配に利用することで，集団の遺伝的構成の均質化を防ぐことが重要であり，

本研究では岡山県の希少系統の集団の遺伝的特徴について解析した.マイクロサテライトマー力ーの解析で

は，アレリックリッチネスと平均ヘテロ接合度は，しi"5ずれも他の黒毛和種の地域集団と比べて低し1値であった.

集団の構造解析では，他の地域集団とは異なる単一のクラスターよりなる集団を形成した.ミトコンドリア

Dループ領域では.80%の個体が単一の八ブロタイプを持っていたが，一方で新規の八ブロタイプが存在し

ていた.生産形質に関連する遺伝子では，調べた6遺伝子のうち2遺伝子で単一のアリルに固定されていた

以上のことから，本希少系統集団の遺伝的多様性は他の黒毛和種の集団と比べて低いが，他の集団とは異な

る遺伝的特徴を持つことから，黒毛和種の遺伝的多様性を維持する上で貴重な集団であると考えられた.
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近年，黒毛和種では，統計遺伝学的手法による正確な遺

伝的能力評価と繁殖技術の向上等により，育種改良の効果

は飛躍的に向上している.そのような中で，肉質に対して

高し1予測育種価をもっ優秀な種雄牛の中には，人工授精に

より地域集団を越えて全国的に広く供用され，また数世代

をわたって供用されるような個体ち存在している.このよ

うな特定の種雄牛の広範囲な供用の結果，黒毛和種におけ

る集団の有効な大きさは近年著しく減少しているだけでな

く，従来，県を単位として互いにある程度隔離された地域

集団として形成されていた集団の分化構造が消失すること

て遺伝的に均質な集団となり，黒毛和種の遺伝的多様性

は大きく減少していることが指摘されている (Nomura

5 2001 ; Nishimaki 52013). したがって，黒毛利種の

遺伝的多様性を確保するためには，現在全国的に利用され

ている主要な少数の系統以外に各県固有の遺伝的特色を持

つ系統を積極的に利用することで，黒毛和種集団の遺伝的

構成の均質化を防ぐことも必要と考えられる.したがって，

現在その数が大きく減少しつつある各地域の固有の系統

は，将来，黒毛和種の遺伝的多様性の維持と遺伝的改良の

ための重要な遺伝資源となる可能性があり，これら希少系

統を積極的に維持保存するとともにその遺伝的特徴を明ら

かにすることは黒毛和種の育種において重要な課題であ

る.

岡山県においては，古くから黒毛和種の独自の系統を多

く飼養してきた歴史があり(岡山県畜産史編集委員会

1980). これらの系統の中には個体数が大きく減少し消失

しつつあるものもあるが，我々はこれまでに，固有の由来

と特徴をとどめた系統を絶やすことのないように他系統と

の交配を避けて維持されてきた閉鎖集団が岡山県下に残さ

れていることを報告している(米田 2008). この系統(清

国・下前系，以下希少系統とする)は江戸時代後期の天保

年間に成立した日本最古の「蔓牛Jとして知られる「竹の

谷蔓Jに由来する系統であり(井上2003;米田 2008).

現在では飼育頭数が大幅に減少しているこの系統を維持保

存する努力が地元の篤農家によって進められてきた(米田

2008). このような固有の歴史的背景を持つ希少系統の遺

伝的特徴を明らかにするとともに，閉鎖的集団として維持

されてきたこれらの集団がどの程度の遺伝的多様性を保持

しているかを明らかにすることは，黒毛和種の育種上重要

な課題である.

我々はこれまでに本希少系統集団について，マイクロサ

テライトマーカ-23座位を用いた遺伝的解析を行い，こ

連絡者:米田一裕 (fax:072-687-0699. e-mail: dradenoy@ybb.ne.jp) 
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の集団内の遺伝的多様性は他の黒毛和種集団に比べて低い

ことを明らかにしている(米田52010a).本研究では，

乙の希少系統の集団についてより多くの 52座位のマイク

ロサテライトマー力ーを用いるとともに，新たにミトコツ

ドリア DNAの塩基配列，および生産形質に関わる機能的

遺伝子の多型を調べ，その結果を黒毛和種の他集団と比べ

ることで，本希少系統の集団の遺伝的特徴と遺伝的多様性

をより詳細に明らかにする乙と試みた.

材料および方法

1. 希少系統集団

本研究では，岡山県新見市にて飼育繁殖されている「竹

の谷重Jに由来する清国・下前系の黒毛和種希少系統集団

に属する繁殖雌 21頭の DNAを用いた. DNAはこれ5

の個体の毛根より常法にしたがってProteinaseK処理後，

フェノール・クロロホルム抽出により精製した.

2. マイクロサテライトマーカー

遺伝学的解析のための多型マーカーとして，ウシの親子

判定等に広く使用されている 52個のマイクロサテライト

マー力一(表1)を用いた.告マイクロサテライト増幅用ブ

ライマーセットの内，片方のフライマーの 5'末端を蛍光

色素 (FAM，HEX， NED)で標識した.PCR反応は， DNA

溶液とブライマーおよび MultiPlexPCRkit (Qiagen， 

Germantown， MD， U8A)を用いたマルチプレックス

PCRによって，目的の配列を増幅した.PCRの反応条件

は94"C15分間で予備変性を行った後， 94"Cで 30秒間，

59"Cで 90秒間， 72"Cで 90秒間の条件で 30サイクル

の増幅を行った後， 72"C 1 0分間の伸長を行った.得5れ

た PCR増幅産物を，塩基配列自動解析装置 (Applied

Biosystems 3730xlDNA analyser) により分離し，

GENOTYPERソフトウエアを用いて遺伝子型を決定し

た.5%以上の欠測値をもっ個体l武分析から除外した.

本希少系統集団の遺伝的特徴と遺伝的多様性を評価するた

めの対照として， Nishimaki ら (2013)による黒毛和種

の8地域集団の同じマイクロサテライトマー力ーによる

各種データを用いた.

集団の平均アリル数，平均ヘテロ接合度の観察値および

期待値は， the Excel Microsatellite Toolkit (Park 2001) 

を用いて計算した アレリックリッチネスは，ある遺伝子

座についての遺伝子型判定した最も少ない地域集団の個体

Table 1 Information of 52 microsatellite markers 

Marker name Chromosome (BTA)* Marker name Chromosome (BTA)* 

BM1824 8P8115 15 

BM2113 2 TGLA53 16 

DIK2204 2 BM305 17 

DIK2719 2 DIK3005 18 

DIK2962 2 DIK4013 18 

INRA023 3 DIK4232 18 

MNB84 3 MNB74 18 

DIK026 4 TGLA227 18 

MGTG4B 4 DIK2574 19 

BM81248 5 ETH3 19 

ETH10 5 BM5004 20 

ETH152 5 NRDIKM011 20 

TEXAN15 5 NRDIKM021 20 

|し8T8097 6 TGLA126 20 

BM9065 7 TGLA122 21 

BM82072 8 BM2613 22 

ETH225 9 BM1818 23 

DIK020 10 CYP21 23 

DIK023 11 DIK010 24 

DIK2110 11 INRA222 25 

DIK4274 11 BM4505 26 

DIK4301 12 C88M36 27 

TGLA36 12 C88M43 27 

AGLA232 13 DIK2365 27 

INRA100 14 DIK107 28 

HEL1 15 OARHH22 29 

大 Cattlechromosome number 
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数によって補正された対立遺伝子数であり (EIMousadik 

と Petit1996 : Petit 5 1998)， FST AT version 2.9.3 

(Goudet 2002)を用いて計算した.各地域集団聞の遺

伝的分化の程度については，ぺアワイズ FST推定値を

FST AT version 2.9.3を用いて WeirとCockerham

(1984)の推定量により計算し，ポンフ工口一二補正した.

地域集団聞の遺伝距離は， Reynoldの遺伝距離(Reynolds

51983) により計算し， SplitsTree4 version 4.12.3 

(HusonとBryant2006)を用いて Reynoldの遺伝距

離に基づく Neighbor-Netgraph (BryantとMoulton

2004) を構築した.ペイジアジクラスタリングは

STRUCTURE version 2.3 (Pritchard 5 2000) を用

いて行い，個体を個々の分集団クラスターに分類すること

によって異なる分集団の存在を検出し，集団構造を評価し

た.仮定したクラスター数 (K)は， admixture model 

に基づき， burn-inを100，000回行った後，マルコフ連

鎖モツテカルロ法によるサツブリングを 100，000回行しi，

K値が1から 9のときに各々 10回の独立試行を行って推

定した.

3. ミトコンドリア DNA

ミトコツドリア DNAの八ブロタイプの解析には，ウシ

ミトコンドリア DNAの塩基配列 (Accessionnumber : 

V00654)のうち， Loftus 5 (1994)にしたがい 15738

bpから 992bpの領域を増幅し，ハプロタイプ解析に一

般に用いられている D-Ioop領域の 15916bpから

334bpの領域の塩基配列を用いた (Mannen5 1998). 

PCRは，フォワード 5'-CTGCAGTCTCACCATCAA-

CC-3'，およびリパース 5'-GA TT AT AGAACAGGCTC-

CTC-3'のブライマーを用い， 94"Cで 1分間の予備変性を

行った後， 94"Cで 30秒間， 57"Cで 30秒間， 72"Cで 90

秒間の条件で， GoTaq DNA polymerase (Promega， 

Madison， WI， USA)を用いて， 30サイクルの増幅を

行った後， 72"Cで4分間の伸長を行った. PCR終了後，

ExoSAP-IT (Affymetrix/USB， Santa Clara， CA， 

USA)を用いて， PCR産物を精製した.この PCR産物

を用いて， dideoxy法により両方向の塩基配列を決定し

た.dideoxy法に PCR法に用いたプライマーと同じもの

を用いた D-Ioopの塩基配列データは，解析ソフト

MEGA version 6 (Tamura 52013)を用いて解析した.

4. 生産形質に関連する遺伝子

黒毛和種の生産形質に関わる遺伝子である Stearoyl-

CoA Desaturase (SCO) については Taniguchi5 

(2004)， Sterol Regulatory Element Binding 

Protein-1 (SREBP1) についてはトloashi5 (2007)， 

Fatty Acid Synthase (FASN) については Abe5 

(2009)， Non-SMC Condensin 1 Complex， Subunit 

G (NCAPG)については Eberleinら (2009)，毛色に関

する Melanocortin-1receptor (MC1 R)遺伝子につい

ては Sasazaki5 (2005)および Klungland5 (1995)， 

遺伝性疾患である血液凝固第XI因子欠乏症の原因遺伝子

である FactorXI (F11)については Kunieda5 (2005) 

によって記述された方法に従って PCRまたは PCR-

RFLP法により，遺伝子型判定を行ったそれぞれの PCR

に用いたブライマーの配列は表2に示した. PCRの反応

条件は 94"C2分間で予備変性を行った後， 94"Cで 30秒

間，表2に示したプライマーに対応したア二一リジグ温

度で 30秒間， 72 "Cで 30秒間の条件で GoTaqDNA 

polymerase (Promega)を用いて， 35サイクルの増幅を

行った後， 72"C 5分間の伸長を行った.その後，SREBP1 

および F11遺伝子l武増幅された PCR産物を 3%アガ

ロースゲ‘ルにて電気泳動を行ったのち，増幅断片長の違い

により遺伝子型を判別した.SCO， FASN， NCAPGおよ

Table 2 Primer sequences， fragment lengths， annealing temperatures， and restriction enzymes 
for genotyping 

Gene Primer sequeence (5' to 3') Length (bp)* TA ("C)↑ Enzyme 

SCO F:GTGTCCTGTTGTTGTGCTTCATCCTGCC 197 60 

R : AAT A TTCTCTCGGGGGTTGATGGTCTTG 156，41 Nco 1 

FASN F:CTCACTGTCTGTCCCACAGG 243 60 

R : GCCTTTGGAGGGCTTTT AG 149，94 Hhal 
SREBP1 F:CCACAACGCCATCGAGAAACGCTAC 348， 432 65 

R:GGCCTTCCCTGACCACCCAACTTAG 

NCAPG F : A TTT AGGAAACGACT ACTGG 129 51 

R:ATTTGTATTCTCTTATTATCATC 66， 63 Tsρ5091 

MC1R F:TGGTGAGTCTCGTGGAGAACG 214 65 

R:TCGATGACATTGTCCAACTGCTGC 149，65 MsρA11 

F11 F:TCACATCTCAATATGTGCTTCTGC 95，110 60 

R:TCTACGATGTCCAGTTCTTCTCC 

大 Italicizedletters indicate lengths of digested fragments. 
↑Annealing temperature for PCR reaction. 
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びMC1R遺伝子は，増幅された PCR産物を表2に示し

た制限酵素にて消化した後， 3%アガロースゲルにて電気

涼動を行ったのち，制限酵素断片の長さの違いにより遺伝

子型を判別した.本希少系統集団の遺伝的特徴を評価する

ための対照として， Nishimaki 5 (2015)による上記遺

伝子に関する黒毛和種の8地域集団のデータを用いた.

結果

1. マイクロサテライトマーカー

希少系統集団の 21個体について， 52座位のマイクロ

サテライトマーカーの遺伝子型を決定し，対照群としての

Nishimaki 5 (2013)により報告されている 8県の黒毛

和種の地域集団のデータと比較した結果，表3に示した

ように平均対立遺伝子数 (MNA)は，希少系統で 3.48，

対照群では 4.21か56.90であり，平均対立遺伝子数を

サンプル数で補正したアレリックリッチネス (AR)は，

希少系統で 3.48，対照群では 3.44か55.39であった.

また，希少系統を含めてすべての集団において，単一の対

立遺伝子に固定されている遺伝子座は存在しなかった.ヘ

テロ接合度の平均値は，それぞれ実測値 (Ho)で希少系

統は 0.514，対照群では 0.553か50.710，推測値 (HE)

で希少系統は 0.511，対照群では 0.535から 0.685であっ

た.希少系統集団は，閉鎖集団として長年維持されている

ことが知られている地域集団 Eを除く，黒毛和種の他の

地域集団と比較していずれも有意に低い値を示した.

各地域集団聞の遺伝的分化の程度を評価するためにぺア

ワイズ FSTを推定した結果，希少系統集団は， E地域集団

との聞で最も高し1値を示し，他の地域集団との閏でも比較

的高し1値を示した(表4). また， Reynoldの遺伝距離は，

希少系統集団と E地域集団との聞で最も大きかった(表

4). さらに， Reynoldの遺伝距離に基づく Neighbor-

Net graphによって得5れた地域集団聞の系統ネット

ワークでは， E地域集団を除く他の地域集団は，互いに比

較的近いところに分布しているのに対し，希少系統集団は，

他の地域集団から最も離れた位置に分布していた(図1).

各集団聞の遺伝的類縁関係は，ペイジアジクラスタリジ

Table 3 Summary statistics for the sample size (N)， mean number of alleles (MNA)， allelic 

richness (AR)， observed (Ho) and expected (HE) heterozygosities 

Subpopulation N MNA AR Ho HE 

N 95 6.54 :t 2.51" 5.25 :t 1.57" 0.702 :t 0.007" 0.685 :t 0.014" 
B↑ 130 6.71土 2.23" 5.16 :t 1.42" 0.710 :t 0.006" 0.671 :t 0.017" 
ct 86 6.44 :t 2.1 0" 5.18 :t 1 .52" 0.686 :t 0.007" 0.668 :t 0.019" 
Dt 138 6.65土 2.56" 4.98 :t 1 .37" 0.673 :t 0.006" 0.633 :t 0.017" 
E↑ 95 4.21 :t 1.49b 3.44 :t 1.1 Ob 0.553 :t 0.007b 0.535 :t 0.025b 

Ft 173 6.83 :t 2.58" 5.30 :t 1.51" 0.700 :t 0.005" 0.680 :t 0.017" 
Gt 100 6.90 :t 2.34" 5.39 :t 1.52" 0.681 :t 0.006" 0.672 :t 0.017" 
H↑ 189 6.83 :t 2.32" 5.12 :t 1 .42" 0.671士0.005" 0.651 :t 0.019" 

Rare 21 3.48 :t 1 .15c 3.48 :t 1.15b 0.514 :t 0.015b 0.511 :t 0.027b 

↑These data have been published in Nishimaki et al. (2013) 
"-C Mean :t standard deviation within the same column with different superscripts differ 
significantly (P < 0.05). 

Table 4 Pairwise FST estimates (above diagonal) and Reynolds' genetic distance (below diagonal) among 

the nine subpopulations of Japanese Black cattle 

Subpopulation A B C D E F G H Rare 

N 0.023**犬 0.014川大 0.041州安 0.091 **犬 0.017**大 0.017*** 0.044*** 0.156**女

Bt 0.027 0.005*** 0.043**女 0.098*** 0.013**大 0.012**大 0.041 *** 0.155*** 

ct 0.019 0.010 0.029*** 0.082*** 0.007***  0.005** 0.036大女大 0.153**大

Dt 0.044 0.046 0.033 0.089**女 0.030*** 0.025*** 0.057 * * 女 0.176***
Et 0.096 0.103 0.087 0.095 0.084**大 0.068*** 0.111 *** 0.236州大

Ft 0.021 0.016 0.011 0.033 0.090 0.006*** 0.034*** 0.147***  

Gt 0.022 0.016 0.010 0.029 0.073 0.009 0.030大女大 0.153*** 
Ht 0.047 0.044 0.039 0.060 0.118 0.037 0.034 0.162*** 

Rare 0.180 0.180 0.176 0.198 0.250 0.173 0.177 0.186 

tThese data have been published in Nishimaki et al. (2013) 
* P < 0.05;“ P < 0.01 ;叫*P < 0.001. 
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ところ，希少系統集団には2つのハブロタイプしか存在

しないととが明らかとなった これらの 20個体のうち

16個体はこれまでに黒毛和種でも報告されている八ブロ

グループT4(Mannenら2004)に属する単の J5八

ブロタイプ (Mannen5 1998)を持っていた(図 3).

この J5八ブロタイプは黒毛和種の集団においては主要な

八ブロタイプである.残りの 4個体は別の八ブロタイプ

を持っていたが，乙の八ブロタイプはこれまで黒毛和種を

含め既存のウシの告品種において報告されていなし1新規の

八ブロタイプであった.我々はこの八ブロタイプを仮に

J19とした.J19八ブロタイプは J5八ブロタイプとはミ

グを用いた構造解析によって解析した.仮定したクラス

ター数 (K)が1か59のときについて推定を行った結果，

希少系統集団13:， Kが3および4のとき，共通祖先を持

つH地域集団とは同様のクラスターを形成したが，他の

地域集団とは分離した.また， Kが5のときに単一のク

ラスターを形成，他の全ての集団と分離した(図 2). K 

が6以上においても同様の傾向が見られた.

2. ミトコンドリア DNA

希少系統集団の 21個体のうちの 20個体について，ミ

トコンドリア ONAのO-Ioop領域の塩基配列を決定した
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来形成されていた固有の地域集団としての遺伝的特徴が失

われ，遺伝的な均質化が進んでいる可能性も指摘されてい

る.最近， Nishimaki 5 (2013)は，黒毛和種の 8県の

地域集団についてマイクロサテライトマーカーを用いてこ

れらの集団の遺伝的多様性と集団閣の遺伝的分化を調べた

ところ，長年，単一の系統を用いて閉鎖集団として維持さ

れている特定の県等の一部の地域集団を除くと，多くの県

の地域集団閏では明確な遺伝的分化が認め5れす黒毛和種

全体では遺伝的均質化が進んでいる可能性が示唆されてい

る.

家畜における有効な集団サイズは，選抜育種の結果とし

て一般に減少しやすい傾向にある乙とから，家畜集団の遺

伝的多様性を維持するためには，集団の主流を占める系統

とは異なる希少な系統を保存することの必要'性が指摘され

ている(Taberlet5 2008). 特に，近年黒毛和種で1;:1;，

人工授精の普及や能力の高し1特定の種雄牛が集中的に供用

されることなどにより，有効な集団サイズは極度に小さく

なってきており，遺伝的多様性をいかに維持するかが重要

な課題となっている (Nomura5 2001 : Taberlet 5 

2008 : Nishimaki 52013). また，遺伝的多様性の減少

は，近交退化および遺伝性疾患の発生頻度の増加をもたら

す可能性があり (Kunieda2005)，さらに将来の家畜生

産における経済要求の変化や環境の変化に適応するための

選抜反応を維持するのにも，家畜集団の遺伝的多様性を保

持する乙とは必須である.したがって，黒毛和種の育種に

おいては，現在の市場の要求に対応した肉質や増体などの

特定の改良目標に沿った選抜を行って肉生産を行う集団と

は別に，遺伝資源として次世代に遺伝的多様性を継承する

ために，固有の形質や能力をもった特徴ある集団(系統)

を数多く基礎育種集団として維持する必要性も指摘されて

いる.

本研究において，日本最古の[蔓牛Jとして知られる「竹

の苔蔓Jに由来する岡山県の希少系統の集団について，マ

イクロサテライトマーカーを用いた遺伝的な構造解析に

よって集団聞の類縁関係を調べたところ，黒毛和種の他の

地域集団とは明確に区別される単一の遺伝的組成を持った

トコンドリア DNAの塩基配列 (Accessionnumber : 

V00654)の16，122番目と16，260番目の塩基が異なるが，

黒毛和種の主要な八ブログループである T4八ブログルー

プに属する八ブロタイプと考え5れた.

3. 生産形質に関連する遺伝子

希少系統集団の 21個体について，SCO， SREBP1， 

FASN， NCAPG， MC1R，および F11遺伝子の遺伝子型

を調べ，これまでに報告されている黒毛和種の 8地域集

団の平均の遺伝子頻度 (Nishimaki5 2015)と比較した

(表5). SCO遺伝子では，黒毛和種の平均では優良対立

遺伝子であるA対立遺伝子の頻度は0.77であるのに対し，

希少系統集団では 0.60であり，大きな差異は認められな

かった.SREBP1遺伝子では，黒毛和種の平均ではS対

立遺伝子の頻度は 0.40，L対立遺伝子の頻度は 0.60であ

るのに対し，希少系統集団では L対立遺伝子のみが認め

られた.FASN遺伝子では，黒毛和種の平均では B対立

遺伝子の頻度は 0.82，L対立遺伝子の頻度は 0.18である

のに対し，希少系統集団ではB対立遺伝子の頻度は 0.48，

L対立遺伝子の頻度は 0.52であった.NCAPG遺伝子で

は，黒毛和種の平均では G対立遺伝子の頻度は 0.19，T 

対立遺伝子の頻度は 0.81であるのに対し，希少系統集団

では T対立遺伝子だけが認められた.MC1R遺伝子では，

黒毛和種の平均ではF対立遺伝子の頻度が0.46である

のに対し，希少系統集団における F対立遺伝子の頻度は

0.93で、あった.F11遺伝子では，変異を持つ(一)対立

遺伝子の頻度は黒毛和種の平均では0.29であるのに対し，

希少系統集団では 0.19であった.

察

黒毛和種では，県を単位として優秀な遺伝的能力をもっ

た種雄牛が造成され，その地域集団内でこれらの種雄牛が

広く供用されることで，他の地域集団とは異なる固有の遺

伝的特徴を持つ地域集団が各県を単位として形成される傾

向にあった しかし近年では，家畜改良事業団や民間の人

工授精所で供用されている種雄牛が全国的に広く用いられ

ることで，これらの種雄牛が主に用いられる地域では，従

考

Table 5 Allelic frequencies of 6 genes in the rare population and Japanese 

Black cattle 
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黒毛和種希少系統の遺伝学的解析

集団としての分化が示された.さらにミ卜コジドリア

DNAの八ブロタイプの解析か5，黒毛和種を含めた他の

集団にはこれまで報告されていない固有の八ブロタイプ

J19が認められた.これらのことか5，本希少系統集団は，

固有の遺伝的特徴を持つ集団であり，黒毛和種の遺伝的多

様性を維持していくための基礎育種集団として維持保全し

ていくことが必要であると考えられた.

一方で，本希少系統集団の遺伝的多様性について評価し

たところ，遺伝的多様性の指標となる ARは3.48:t 1.15 

であり，黒毛和種の他の地域集団と比較して遺伝的多様性

は顕著に低いことが認められた.また，生産形質関連遺伝

子でも SREBP1とNCAPG遺伝子は他の黒毛和種の集

団と異なり，単一のアリルに固定されていた.さ5に，ミ

トコツドリア DNAの八プ口タイプでは 20個体中 16個

体が、同じ八ブロタイプを持つことから，母系の遺伝的多様

性ち顕著に低いことが示唆された.このように本希少系統

集団の遺伝的多様性が低い理由としては， r蔓牛Jの時代

より血統が明らかな家系からなる集団としての系統維持を

行うため，系統外の個体との交配を避けた閉鎖育種が継続

されてきたこと(米田52010a)，系統としての特徴をも

っ個体を選抜しつつ，少数の農家で集団が維持されてきた

ことなどが考えられた.集団の遺伝的特性の固定化に伴う

遺伝的多様性の低下は，特定の特徴を持った系統を造成す

るにあたっては不可避なことであるが，極端な近交化は近

交退化および遺伝性疾患の発生頻度の増加をもた5す可能

性がある乙とから，系統内で一定のレベルの遺伝的多様性

を維持することが家畜育種上好ましい.今後，本希少系統

を維持していくためには，系統の遺伝的特性を維持しつつ，

集団内の遺伝的多様性を如何に確保するかが重要な課題と

なるちのと思われる.なお，黒毛和種とは異なるが，我が

国において隔離された少数の集団として飼育あるいは棲息

している在来牛として，見島牛および口之島牛が知5れて

いる.これらのウシの集団において，マイクロサテライト

マーカーを用いて遺伝的多様性を調べた報告 CNagamine

52008 :印牧と安藤2013)と本希少系統の結果とを比

較して見ると，平均対立遺伝子数では見島牛では 1.85，

口之島牛では 1.43であるのに対し，本希少系統では 3.48

であり，また単一の対立遺伝子に固定されている遺伝子座

の数では見島牛では 21遺伝子座中 9遺伝子座，口之島牛

では 52遺伝子座中 16遺伝子座であるの対し，本希少系

統では 52遺伝子座中 O遺伝子座であったしたがって，

本希少系統集団の遺伝的多様性は見島牛，口之島牛の集団

の遺伝的多様性に比べると高い傾向が見られた.

本研究ではマイクロサテライトマー力一，ミトコシドリ

アDNAに加えて，これまでに黒毛和種において，枝肉重

量，脂肪酸組成，遺伝性疾患等の和牛の生産性に関わるこ

とが報告されている遺伝子について，希少系統集団内にお

ける遺伝子頻度を求めた.その結果，SREBP1遺伝子

CHoashiら2007)およびNCAPG遺伝子 CEberlein5 
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2009: Setoguchi 52009)では，希少系統集団内にそ

れぞれS対立遺伝子， G対立遺伝子は検出されす，L対

立遺伝子，T対立遺伝子に固定していることが示唆された.

また毛色に関わる MC1R遺伝子では，黒色の 81，黒褐色

のE+，褐色のeの3対立遺伝子が存在するが CKlungland

51995)，希少系統集団では Pの頻度が0.07と，黒毛

和種の他集団に比べてきわめて低いことが明らかとなった

CNishimaki 5 2015) 本集団の毛色は基本的に黒褐色で

ある乙とから，このMC1R遺伝子の対立遺伝子頻度と実

際の毛色の聞に矛盾は認められなかった.NCAPG遺伝

子では，黒毛和種全体ではこの G対立遺伝子の遺伝子頻

度は 0.19である一方で CNishimakiら2015)，日本在来

牛といわれる見島牛および口之島牛の集団では本希少系統

集団と同様に G対立遺伝子は検出されず，T対立遺伝子

に固定されていることが報告されている(米田52010b: 

斯琴図雅ら 2014). 明治以降の和牛の近代化の過程で体

型の大型化を目的として黒毛和種等は西欧から導入された

外来品種との交雑が進められたのに対し，離島にて長年に

わたって飼育あるいは棲息していた見島牛および口之島牛

はこれ5外来品種の影響を受けてお59"，日本固有の在来

牛の特徴を強く残していると考えられている CNagamine

52008 :印牧 2014).したがって，日本の在来牛は G対

立遺伝子を持たす， G対立遺伝子は体型の大型化を目的

に導入された外来品種に由来する可能性が指摘されている

(斯琴図雅52014).同様に，ウシの毛色に関わる MC1R
遺伝子では，黒毛和種では F の対立遺伝子頻度が0.54

であるのに対し CNishimaki5 2015)，見島牛，口之島

牛ではPは見5れないことから，黒毛和種に広く見られ

るPは黒毛和種成立の過程で導入された外来品種に由来

する可能性が指摘されている(斯琴図雅52014).本希

少系統集団の個体数が少なし1ため，これらの遺伝子の遺伝

子頻度が黒毛和種と大きく異なることは単に遺伝的浮動の

結果とも考えられるが，本希少系統集団は歴史的に外来品

種の影響力T比較的少なし1形で維持されてきた可能性も考え

られ，本集団の由来を考える上でこれら遺伝子の分布は興

昧深い知見と考え5れた.

以上，本研究では，マイクロサテライトマーカー，ミト

コツドリア DNA，生産形質に関わる遺伝子の多型の解析

の結果から， r竹の谷蔓Jに由来する岡山県の希少系統の

集団は，集団内の遺伝的多様性は黒毛和種の他の集団に比

べて低いが，他集団とは明確に区別される固有の遺伝的特

徴を持つ乙とが明5かとなった.これらの結果か5，本希

少系統集団|式黒毛和種集団の遺伝的多様性を維持するた

めの遺伝資源として有用であるが，この系統を維持保全し

ていくためには，集団のサイズを大きくし計画的な交配を

行うことなどにより，集団内の遺伝的多様性の減少を防止

していく乙とが必要で、あると考えられた.今後，一塩基多

型による SNPsの情報を用いた遺伝的能力評価(ゲノム

育種価)の利用(富樫2009)が黒毛和種でも期待されて
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し1る.その SNPs情報を利用していくことで，本希少系

統を保全するための遺伝的多様性や遺伝資源の状態をより

正確に評価することも可能であると考えられた.
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The effective popu[ation size of Japanese B[ack catt[e has been significantly reduced and 

maintaining the genetic diversity of the popu[ation is important for breeding of Japanese B[ack catt[e. 

For the conservation of genetic diversity. use of different [ines of the breed with unique genetic 

characteristics for breeding. instead of intensive use of sires of few particu[ar [ines as common in 

current breeding of Japanese Black catt[e. wil[ be effective to prevent the genetic homogenization of the 

popu[ation. [n the present study. we performed genetic characterization a popu[ation of a rare [ine of 

Japanese B[ack catt[e. which has been originated from ancestra[ “Tsuru-ushi" in Okayama prefecture. 

By using microsate[lite markers. a[[e[ic richness. and average observed and expected heterozygosity are 

3.48. 0.514. and 0.511. respective[y. and these va[ues were [ower than those of most of the Japanese 

B[ack catt[e [oca[ subpopu[ations compared. The resu[t of the c[ustering ana[yses indicated that the 

anima[s of the rare [ine formed a sing[e group with a c[uster that was c[ear[y distinguished from the 

other popu[ations. Sequence ana[ysis of mitochondria[ D-[oop region revea[ed that on[y two hap[otypes 

were observed in the popu[ation and 80% of the anima[s ln the popu[ation possess a sing[e hap[otype. 

However. the other hap[otype was a nove[ unique hap[otype that has not been reported in catt[e. 

Genotyping of six genes associated with important traits revea[ed that SREBP1 and NCAPG [oci were 

fixed for a sing[e a[[e[e in the population and more than 90% of anima[s possess an 剖[e[eof MC 1 R [ocus. 

These findings indicated that whi[e genetic diversity of the popu[ation of the rare line is [ower than those 

of the Japanese B[ack catt[e [oca[ subpopu[ations. this popu[ation has unique genetic characteristics 

that were distinguished from the other popu[ations and. therefore. the rare [ine is important for 

maintaining genetic diversity of Japanese B[ack catt[e. 

Nihon Chikusan Gakkaiho 87 (1)， 1-10. 2016 
Key words : genetic diversity. Japanese B[ack catt[e. microsate[[ite marker. mitochondria DNA. 
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