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はじめに

家畜生産の目標の 1 つは家畜が健康に育つこと，人
にとって安全でおいしい畜産物を生産することである。
1980 年以降，牛，豚，ニワトリの生産効率は育種改良
により劇的に変化してきている。統計遺伝学的手法の改
善により従来は困難であった肉質や繁殖形質の遺伝的改
良も可能となってきており，今後は改良の対象となる選
抜形質の選択が重要となってきている。一方，効率的生
産を目指した多頭化飼育により，家畜が飼育される環境
条件は必ずしも万全とは言えない。出荷された豚の内蔵
廃棄率の高さがこのことを示している。こうした状況に
対応するため家畜自身の抗病性能力の遺伝的改良や，給

与する飼料への添加物により免疫能を高め健康な家畜を
生産する課題も生じた。さらに，ゲノム科学の進展によ
り量的形質に関与する遺伝子を特定し，遺伝的改良を効
率的に進める手法の開発も新たな課題となってきてい
る。そこで，肉質と抗病性に関する遺伝的改良とゲノム
情報の有用性に関する試験，ワカメ残渣物などの未利用
資源給与による免疫能改善試験，さらに，おいしい牛肉
の指標探索研究について取り組んだ成果を紹介する。

１．肉質と抗病性を選抜形質とした豚の選抜試験
とゲノム情報の有用性に関する研究

１）産肉・肉質を選抜形質とした選抜試験と肉質に関す
るQTL 解析
（１）デュロック種選抜試験
　おいしい豚肉の指標として，肉の柔らかさ，多汁性，
適度な脂肪交雑があげられる。しかし，多汁性，肉の柔
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らかさは遺伝率の情報が少ない。そこで，デュロック種
について発育能力，皮下脂肪厚，ロース断面積に加えて，
既に育種改良の情報がある筋肉内脂肪を選抜形質とした
7世代の選抜を実施し，選抜形質である筋肉内脂肪と相
関形質である肉の柔らかさを改良することに成功した。
この選抜試験では，一日平均増体量（DG），ロ－ス断面
積（EM），背脂肪厚（BF）および筋肉内脂肪含量（IMF）
の四つの形質の総合育種価を直接の選抜形質とし，肉の
軟らかさ（TENDER）も改良形質として測定し、7 世
代の選抜を実施した（Suzuki ら，2005a）。選抜反応は
図 1に示したようにDGと同時に IMFが順調に改良さ
れた。また，BFと IMFの遺伝率は 0.72，0.46 と比較的
高い値が推定された（表１）。このほかに，枝肉の横切
断面脂肪面積割合（Suzuki ら，2009）や各脂肪組織の

脂肪酸組成の遺伝率推定値は 0.53 ～ 0.71 や 0.26 ～ 0.44
と比較的高いが、各部位により異なる推定値が得られた
（Suzuki ら，2006）。

（２）産肉，肉質形質に関するQTL 解析
純粋種の改良にゲノム情報を活用するためには，純粋
種でQTL解析を行う必要があるが，国内外とも純粋種
のQTL解析の実績は少ない。そこで，デュロック種系
統造成集団を対象としたQTL解析を行った。対象形質
は選抜形質のほかに体尺測定形質，枝肉形質，肉質形質，
生理的形質とした。このうち，肉質形質は調査豚のみで，
基礎豚から第7世代の計8世代の家系構造からなる1,004
頭の集団をQTL解析に用いた。常染色体上の多型性の
ある 120 のマイクロサテライトマーカーおよび新規に作
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図１．デユロック豚の選抜形質（一日平均増体量：DG, ロース断面積：EM、背脂肪厚：BF、
　　　筋肉内脂肪：IMF）の表型値(-□-)と育種価 (-■-)の選抜に伴う変化

表１．デユロック豚の遺伝的パラメータ推定結果 
形質 　N 　Mean 　SD h2±SE c2±SE

一日平均増体量，g/day 1,642 873.6 109.3 0.48±0.02 0.04±0.01
ロース断面積，cm2 1,639 37 4.05 0.45±0.03 0.02±0.01
背脂肪厚，cm 1,642 2.37 0.43 0.72±0.03 0.01±0.01
筋肉内脂肪，％ 543 4.25 1.46 0.46±0.03 0.06±0.02
Tenderness，kgf/cm2 544 72.51 12.71 0.45±0.04 0.06±0.02
飼料要求率 379 2.65 0.17 0.34±0.04 0.19±0.03
一日当飼料摂取量，kg/day 379 2.62 0.23 0.52±0.03 0.06±0.01
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成した 9 マーカーの計 129 マーカーを用いて全個体で
遺伝子型判定を行った。IBD係数を予めMCMC法を用
いる LOKI プログラムで，選抜世代と性の母数効果を
VCEプログラムで推定して補正した上で SOLAR プロ
グラムにより 1cMごとに LODスコアを計算した。そ
の結果，12 個の Significant QTLs および 51 個の Sug-
gestive QTLs を検出した（Uemoto ら，2008、Soma ら，
2011）。特に，各部位での皮下脂肪面積割合および全脂
肪面積割合については，第 6番染色体上の同様の領域で
QTLが検出された（Uemoto ら，2012a，図 2）。この領
域にはレプチン受容体（LEPR）遺伝子があり，背脂肪
厚，皮下脂肪面積割合，全脂肪面積割合，および血中レ
プチン濃度について強い有意性を示し効果があることが
示唆された（表 2）。LEPR 遺伝子上の第 4および 14 エ
キソン領域内にアミノ酸置換を伴う一塩基多型（SNP）
が 4つ検出され，第 14エキソン上に存在する c.2002C>T 

SNPが強い有意性を示した（Uemotoら，2012b）。さらに，
脂肪酸組成および脂肪融点のQTL 解析を行った結果，
第 14 番染色体上の領域でQTLが検出された（Uemoto
ら，2012c，図 3）。この領域には脂肪酸不飽和化酵素
（SCD）遺伝子が候補遺伝子として存在していた。この
SNP は，品種間交雑集団を用いたファインマッピング
によりその有意性が報告されている。SCD遺伝子上の
プロモーター領域に 2 つの SNP（g.-353C>T および g.-
233T>C）が検出され多型性があり効果があることが示
唆され，全遺伝分散に占める SNPの効果（VSNP/Va）は，
C18:1 に対して 9％～ 30.5％の寄与率であることが示さ
れた（Uemoto ら，2012d，表 3）。第 7 番染色体に，胸
椎数に関して高度に有意（LODスコア 27）な QTL を
検出している（Uemoto ら，2008）。このQTL領域には
胸椎数の変異に関与するVRTN遺伝子が特定されてい
る（Mikawa ら , 2011）。そこで，VNTR 遺伝子の原因

 

  図２．デユロック豚の第 6 番染色体上に検出された豚の皮下脂肪面積割合、全脂肪面
積割合、レプチン濃度に関するQTL解析結果。 図２．デユロック豚の第 6番染色体上に検出された豚
の皮下脂肪面積割合、全脂肪面積割合、レプチン
濃度に関するQTL 解析結果。

表２．レプチン受容体 ILEPR)遺伝子の SNP が異なる
　　　脂肪蓄積部位の脂肪面積割合に及ぼす効果 
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表３．デユロック豚の異なる脂肪部位の脂肪酸組成に
　　　及ぼすSCD遺伝子 SNPの効果 
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  図３．デユロック豚の第 14番染色体上に検出された皮下脂肪、筋間、筋肉内脂肪の脂
肪酸組成に関するQTL解析結果 

図３．デユロック豚の第 14 番染色体上に検出された皮
下脂肪、筋間、筋肉内脂肪の脂肪酸組成に関する
QTL 解析結果 
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SNP の効果について検討した結果，胸椎数に関しては，
全遺伝分散の 95.3％を説明する極めて大きな効果の遺伝
子であることを確認した（Nakano ら，2015，表 4）。

２）豚のMPS抵抗性，免疫能選抜試験とQTL 解析
（１）ランドレース種のマイコプラズマ性肺炎病変選抜
試験
我が国の出荷豚の内臓廃棄率の主たる原因疾病はマイ

コプラズマ性肺炎病変（MPS）である。これを減らす
ためランドレース種について 5世代の選抜試験を宮城
県畜産試験場との共同研究として取り組んだ。5世代の
選抜によりMPS 病変が有意に少ない集団の造成に成功
した。この選抜試験では，種雄豚 15 頭と種雌豚 50 頭の
ランドレース種を基礎集団として，各選抜世代で育成候
補の雄豚 50 頭，雌豚 110 頭と，MPS病変を調査するた
めの調査豚 120 頭の能力検定を 5世代行った。羊赤血球
（SRBC）を異物として二度接種し，二次接種 1週間後
に末梢血を採材し、免疫能を測定した。一日平均増体量，

背脂肪厚，MPS 病変と末梢血コルチゾール濃度の４形
質を選抜形質として多型質 BLUP 法により育種価を計
算し総合育種価による選抜を行った。5世代の選抜によ
り，一日平均増体量は有意に増加し，MPS 病変は有意
に減少した（Kadowaki ら，2012，図 4）。
末梢血免疫能の総白血球数，食細胞活性，補体別経
路活性，顆粒球・リンパ球比率，SRBC に対する特異
的 IgG 産生量を調べた結果，5世代の選抜により食細胞
活性と顆粒球・リンパ球比率は有意に増加し，IgG 産生
量は有意に減少した（図 5）。さらに，末梢血 IL-17 と
IFN-γ 濃度は有意に増加し，TNF-α は有意に減少し
た（Sato ら，2015，図 6）。MPS 選抜ランドレース種の
免疫特性をさらに詳細に調べるため，一般のランドレー
ス種を対象とし，これにMPS ワクチンを接種したサイ
ン免疫応答を調べた。その結果，MPS 病変が有意に少
ないこと（Borjigin ら，2015），MPS ワクチン接種後
の末梢血免疫担当細胞の B細胞割合が少なくミエロイ
ド細胞割合が高いこと（Shimazu ら，2013），サイトカ
インの IFN-γ濃度や遺伝子発現も高いこと（Shimazu
ら，2014）などが明らかとなった。これらの結果から，
MPS 病変の選抜に伴う自然免疫，細胞性免疫能の活性
化と液性免疫能の抑制が示唆された。さらに，このラン
ドレース種を交雑した交雑F1（LW），三元交雑豚（LWD）

表４．豚の胸椎数に及ぼすVRTN遺伝子の効果 
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図４．ランドレース種のマイコプラズマ性肺炎病変に関
する選抜形質の遺伝的趨勢
一日平均増体量：DG、MPS 病変割合：MPS，
背脂肪厚：BF、コルチゾール濃度（CRT105） 
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図４．ランドレース種のマイコプラズマ性肺炎病変に関する選抜形質の遺伝的趨勢
　　　一日平均増体量：DG、MPS病変割合：MPS，背脂肪厚：BF、
　　　コルチゾール濃度（CRT105） 

  

 

図５． MPS選抜ランドレース種の免疫形質の相関反応
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図６. MPS選抜ランドレース種の血清サイトカイン濃度の遺伝的趨勢 

図５．MPS選抜ランドレース種の免疫形質の相関反応

図６．MPS選抜ランドレース種の血清サイトカイン濃
度の遺伝的趨勢
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のMPS 病変が一般の LW，LWD豚と比較しても少な
いことが明らかとなっており，一般農場での普及利用が
期待されている。　　

（２）QTL 解析
MPS 病変を選抜形質として改良したランドレース種に
ついてMPS 病変や各種免疫能に関するQTL 解析のた
め，約 1,300 頭の全個体の耳刻片から DNAを抽出し，
各染色体上に配置されたマイクロサテライトマーカー
119 個を用いたQTL解析を実施した。その結果，MPS
病変に関して第二番染色体上に有意な領域が検出され
た。MPS 病変の遺伝率は 0.23 と低いが，相加的遺伝分
散に占めるQTLの分散は約 80%と非常に高く（表 5），
大きい効果の遺伝子の存在が示唆されたのでファイン
マッピングを行ったが有意な領域での候補遺伝子の特定
までは至らなかった（Okamura ら，2012）。

（３）免疫能選抜試験
各種の感染病に対して生体の防御機構として免疫能

が重要な役割を果たしている。そこで，大ヨークシャー
種の種雄豚 10 頭，種雌豚 50 頭を基礎集団として，育成
雄 50 頭，育成雌 120 頭について９週齢で豚丹毒ワクチ
ンを接種後，二週間以内に採血を行い，末梢血食細胞活
性，補体別経路活性，豚丹毒ワクチン特異的 IgG 量を
測定し，３形質の育種価の標準偏差で重み付けして合計
した総合育種価に基づく 6世代の選抜を日本ハム中央研
究所との共同研究で取り組んだ。その結果，6世代で育
種価の 1標準偏差以上の選抜反応が認められ，自然免疫
と液性免疫能の高い大ヨークシャー種集団を造成するこ
とができた（図７）。

（４）SNP相関解析
遺伝的に免疫能に関して改良された大ヨークシャー

種の免疫能に関与する遺伝子特定のため，選抜第 3世

代から第 6世代までの 600 頭の DNAを用い，末梢血食
細胞活性，補体別経路活性，豚丹毒ワクチン特異的 IgG
に関与する遺伝子特定のためイルミナ社の SNP ビーズ
チップを使い三形質の育種価 +誤差を対象としたゲノ
ムワイド相関解析を行った。その結果，各形質ともに有
意なマーカーが検出されたが候補遺伝子の特定までは至
らなかった。

２．未利用資源を活用した家畜の抗病性に関する研究

飼料への様々な物質の添加により，動物の免疫機能
が強化されることが知られている。海藻は免疫機能を強
化する有用な食品添加物として利用されている。豚の飼
料への海藻添加により，抗原特異的 IgG 産生が上昇す
ることをこれまで報告してきた（小野寺ら，2008，鈴木
ら、2009）。一方，甘草は古くから中国で炎症抑制のた
め生薬として使用されてきた。甘草の代表的な作用とし
て，抗ストレス，肝臓における解毒作用の強化，抗炎症
などの作用が知られている。甘草による様々な免疫機能
への影響も報告されている。これらの報告から，飼料へ
の海藻および甘草の飼料添加により豚の免疫機能が強化

 

図７　大ヨークシャー種の免疫形質の遺伝的趨勢 図７　大ヨークシャー種の免疫形質の遺伝的趨勢 

表５ MPS選抜ランドレース種の病変に関するQTL解析結果 

aMPS病変、AR病変スコア，b SSC, 染色体No.; c cM, 染色体位置cM (Haldane), d LOD スコアの有意性

 **有意な連鎖(>2.51); *サジェステイブ連鎖(>1.35), e h 2
p, ポリジーン遺伝率, f h 2

q, QTL相加的遺伝率, 

g h 2
r, 残差ポリジーン遺伝率  

SSCb cMc LODd h2
p
e h2

q
f h2

r
g Marker range 

Log-MPS score 2 31 3.36 ** 0.23 0.20 0.00 SW1650 SW240 
12 77 1.44 * 0.11 0.12 SWR1802 S0106 

AR score 3 99 1.52 * 0.29 0.09 0.17 SW314 SW349 
4 0 1.64 * 0.09 0.24 SW489 
6 99 1.59 * 0.10 0.20 SW1129 SW1823 

13 52 1.56 * 0.08 0.18 S0068 SW129 
14 17 1.47 * 0.07 0.23 SW1631 SW1125 
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され，抗菌性添加剤の使用量の低減につながると考え
た。そこで，甘草と海藻のアスコフィラムノドサムを豚
に飼料添加給与し，抗原として SRBC を接種して免疫
能を調査した。その結果，粘膜免疫の指標となる唾液中
IgA濃度が甘草添加区，海藻添加区とも無添加区と比較
し有意に上昇した。また，SRBC接種 1週間後に海藻区
の特異的 IgG 量が有意に上昇した。さらに，甘草区で
は SRBC 接種後に炎症性サイトカイン（IL-1β，IL-6，
TNF-α）遺伝子発現が有意に抑制された一方で，海藻
添加区では IL-4，IL-2 の遺伝子発現が有意に高められた
（Katayama ら，2011）。海藻を飼料に添加給与すると腸
内微生物叢の調整，飼料効率の改善，免疫能の活性化が
知られている。そこで，アスコフィラムノドサムを飼料
に添加給与した結果，粘膜免疫の IgA や SRBC 特異的
IgG 濃度が高まる現象が再確認された（水間ら，2013）。
さらに，腸内微生物叢の変化が見られ , 大腸菌などの割
合が減少し，豚の免疫能を高める上で海藻が有効な飼料
添加物であることが確認できた（未公表）。宮城県は養
殖ワカメの生産量が岩手県に次いで全国 2位と多いが，
茎や根の部分（約 2,000t 以上）が大量に廃棄されてい
る。ワカメもアスコフィラムノドサムと同じ褐藻類であ
り，フコイダンやアルギン酸，ラミナリンの多糖類や無
機成分が多く含まれている。廃棄されるワカメ残渣物の
含水率は 90％もあり，飼料添加物として利用するため
には海藻の乾燥方法が課題である。また，これらを飼料
添加物として有効利用することで腸内微生物叢の調整と
消化率の向上，粘膜免疫から全身免疫の活性化がどの程
度なのか明かでない，そこで，低コスト省力的な乾燥粉
砕法の開発と豚飼料への添加給与による飼料効率の改善
効果，腸内微生物叢や粘膜免疫，全身免疫への影響を調
べるため，現在研究を進めている。

３．黒毛和種牛肉の美味しさに関わる指標の探索研究

黒毛和種牛肉の肉質，とりわけ脂肪交雑はこの 30 年
間の間に遺伝的能力が劇的に改良された。肉質等級 4以
上のロース肉の脂肪割合は 30％を超える一方で，脂肪
交雑に代わる牛肉のおいしさに関する指標の探索が課題
となった。そこで，仙台市食肉市場に出荷された牛肉
1,656 頭のロース部位から脂肪を採材して脂肪酸組成を
測定し，遺伝的パラメータの推定と主要な種雄牛の育種
価を推定した。モノ不飽和脂肪酸のオレイン酸に関する
遺伝率は 0.54 と推定された（横田ら，2011）。また，種
雄牛の育種価推定値は約 7.5％の遺伝的変異のあること
が明らかとなった。そこで，次に，モノ不飽和脂肪酸割
合を支配する SCD，FASN遺伝子の SNP多型効果の検

討を行った。その結果，オレイン酸濃度の相加的遺伝分
散に対する SCD，FASN 遺伝子多型の寄与率は宮城の
集団で 7.61％と 5.85％，山形の集団で 9.54% と 6.75% と
推定されこれらの遺伝子の効果は大きいものの，これら
の遺伝子だけに支配されているのではないことが明らか
となった（Yokota ら ,2012）。
オレイン酸濃度の遺伝率が高く改良が可能であるこ
とが明らかとなったので，オレイン酸などのモノ不飽
和脂肪酸（MUFA）がどの程度食味に関連しているか
を明らかにするため BMSNo.（4，7，9）と性（去勢，

図８．牛肉のパネルテストに及ぼす BMSNo.、性およ
びMUFAの影響
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雌）別に 10 頭ずつのサーロイン牛肉 60 頭分を購入し，
これらをさらにMUFAの高中低に分類して 3頭ずつの
サンプルを選び，分析型パネルによる 10 項目 8 段階判
定のパネルテストを行った。BMS No. の高い方が好ま
しいうま味以外の全ての項目で有意に高く，食感，風
味，うま味，総合評価では牝が去勢より高い評価を受け
た。MUFAについては，食感，風味，うま味に影響す
るが，高い方が良いとは限らないことが明らかとなり、
MUFAの食味指標に関する限界が示唆された（鈴木ら，
2013，図８）。さらに，全国の 6銘柄牛で肉質等級 4以
上の牝牛の 6銘柄牛のサーロイン牛肉について，同様に
パネルテストとアミノ酸，ATP関連物質，脂肪酸組成
などを比較した。悪い牛臭さと好ましい味に関して銘柄
牛間でパネルテストの有意な差が得られ，好ましい味に
関連する化学成分としていくつかの有意な物質が特定さ
れ，今後の肉用牛の肉質改良の指標として重要であるこ
とが示唆された（鈴木ら，2014）。
以上，健康で美味しい豚肉，牛肉の生産に係わる研究
について，従来の統計遺伝学的手法と分子遺伝学的手法
による遺伝子探索研究を紹介したが，無限遺伝子座モデ
ルを想定した量的遺伝学に基づく手法は正確であり，遺
伝率の高い形質はもちろん病変や免疫形質などのような
遺伝率の低い形質でも遺伝的改良は可能であることが実
証できた。一方で，分子生物学的手法による遺伝子特定
研究は，比較的遺伝率の高い形質については相対的に寄
与率の高い遺伝子特定は可能だが，遺伝率の低い形質に
関しては困難であることが示唆された。今後は，牛肉の
美味しさに係わる成分などのような新たな形質の探索と
遺伝的改良と，遺伝率が低く栄養環境などの支配を受け
る抗病性や免疫や繁殖形質などに対しては家畜に給与す
る飼料添加物などによる改善効果を検証する研究が必要
と考える。
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