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日本短角種における 

遺伝的マーカーを利用した育種方法に関する研究 
 

佐藤 洋一＊１ 

 

緒  論 

 

日本短角種の改良経過 

日本短角種は和牛の一品種であり，岩手県を中心に，主

に北東北および北海道で飼養されている肉用牛である．日

本短角種の改良は 1970 年から独立淘汰水準法による産肉

能力検定直接法が導入され，選抜指数式の導入や給与飼

料などの検定方法の見直しが適宜行われながら，現在まで

実施されている．さらに，実際に後代産子を得てその枝肉成

績から評価する産肉能力検定間接法（ステーション方式）は

1974 年から直接検定上位牛に対して実施され 23)，2005 年

からは一般肥育農場の肥育牛のデータを用いた現場後代検

定法（フィールド方式）に移行している．このような検定制度

のもとで日本短角種の改良目標は（1）増体速度，（2）枝肉歩

留，（3）脂肪交雑，の改良に重点が置かれてきた 47)．しかし，

近年は（1）屠畜月齢が若い個体のしまりの悪化，（2）歩留等

級の低下を防ぐための皮下脂肪を薄くする改良と枝肉重量

の確保の両立が困難，（3）脂肪交雑表型値が低位で安定，

などの改良の問題点が顕在化している．そこで，岩手県では

2005 年から種雄牛や繁殖雌牛の育種価を推定し，直接検

定牛の選定指標として利用することで，より正確な選抜を行

おうとしている． 

 

日本短角種の特性 

日本短角種は東北地方の在来牛である南部牛に外国品

種を交雑して改良された経緯があり，肉用ショートホーン種の

影響が強いと推測されている 39,71)．南部牛の祖先はロシアか

ら導入したという説や西日本から導入したという説があり，そ

の由来は明確ではないが，江戸時代に南部藩領で荷役用に

供されていた牛が夏山冬里のマキ牛生産に適応して成立し

たと考えられている 46)．このように，東北北部の厳しい自然環

境に由来する粗放な飼養環境の下で自然的に選択淘汰さ

れてきた背景から，日本短角種は粗飼料利用能力に優れ，

放牧適性が高く，中山間地を有効利用できる長所がある 31)．

しかし，肉質は黒毛和種とは異なり格付規格の脂肪交雑が

少なく，輸入牛肉や交雑品種との明確な差別化が困難であ

り枝肉取引価格が安いため，牛肉の輸入自由化以降，生産

量が激減した．岩手県内の日本短角種繁殖雌牛の飼養頭

数は，1990 年は 10,654 頭であったが，2009 年には 2,500

頭にまで落ち込んでおり，飼養戸数は 1990 年には 2,398 戸

であったが 2009 年には 437 戸に減少した 50,67)． 

近年，食糧自給率の低迷，食品の安全安心を求める風潮，

消費者のヘルシー志向などの背景により，国産飼料で肥育

が可能，放牧による飼養形態の安心イメージ，脂肪交雑は少

ないが良質な赤味主体の肉であるなどの特徴から日本短角

種を見直す動きが一部にあるものの，生産頭数の減少に歯

止めがかかっていない．しかし，国内では脂肪交雑重視の黒

毛和種牛肉消費構造が今後も永続的に続くかどうかは疑問

である．また，日本短角種と同様に赤肉主体で放牧生産が

行われている褐毛和種生産では，褐毛和種に適した格付基

準を作成し評価するなどの取り組みも行われていることから，

日本短角種の品種，肉質特性を再評価し，今後の改良を進

めていく必要性があると考えられる． 

 

ゲノム情報の育種改良への活用の取り組みとその 

利用の可能性 

分子生物学的手法を家畜育種に応用する取り組みが

1990 年代から開始され,黒毛和種では 1990 年代にはマイク

ロサテライト多型の解析に基づいた，個体の識別方法の開発

21,22)や親子判定技術の開発 70)などの成果が報告されている．

また，質的形質である遺伝性疾患に関しては，2000 年代初

頭のチェディアックヒガシ症候群 69)やクローディン 16 欠損症

16)等の原因遺伝子変異の特定をはじめとし，現在まで多くの

遺伝性疾患の原因究明に関する成果が報告されている．さ

らに，2000 年代中頃には多数のマーカーが開発されたこと

により 19) ，黒毛和種の量的形質遺伝子座（Quantitative 

Trait Loci）に関する解析（QTL 解析）によって枝肉形質に関

する QTL が報告され 38)，近年では多数の成長性や枝肉形

質に関する QTL が報告されている 64)．黒毛和種の種雄牛を

造成する機関のいくつかでは QTL 解析を行い，その結果に

基づいて種雄牛のマーカーアシスト選抜が試行されている

33)．しかし，国内の肉用牛のゲノム研究の対象は専ら黒毛和

種であり，日本短角種では，筋肉肥大（Double muscling）形

質の原因遺伝子の報告 63)があるものの，ゲノム研究やその

育種への応用に関する報告は極めて少ない．肉質などを評

価するためには屠畜する必要があり，こうした形質に関しては，

*1 畜産研究所家畜育種研究室（現 岩手県立農業大学校） 
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生まれた時点で能力が判定できるゲノム情報を従来の統計

遺伝学的手法に取り込むことにより改良効率を高めることが

可能であり 10)，改良の遅れている日本短角種への応用が期

待されている． 

 

本研究の目的 

本研究の目的は，岩手，秋田，青森，北海道の地域で飼

養と改良が行われてきたが，近年，減少が著しい日本短角

種の改良の状況について，過去 14 年間に岩手県内で肥育

出荷された枝肉情報を取り纏め，遺伝的趨勢を分析すること

により従来の改良の効果と今後の課題を検証する．次に，成

長性および枝肉形質への関連の可能性が示唆されるゲノム

情報と産肉，肉質形質との関連を候補遺伝子解析により分

析する．さらに，新たな改良形質としての牛肉中の脂肪酸組

成の関連遺伝子型多型の頻度と効果について分析し，消費

者ニーズに合致した日本短角種牛肉生産のための今後の

改良方針と遺伝子型情報を取り入れた改良方法について検

討することである．そのため，第一章では，日本短角種の近

年のデータに基づき遺伝的パラメータを推定して遺伝的趨

勢を把握し，しまりなどの肉質の高位安定化をはじめとした消

費者ニーズに合致した日本短角種牛肉生産のために，従来

の改良方法の効果を検証し，今後の改良方針を検討した．

次に，今後の日本短角種の改良を効率的に進める上で，ゲ

ノム情報の利用可能性について検討した．第二章では，成

長性との関連が示唆される成長ホルモン分泌促進受容体

1A（GHSR1a）遺伝子において，3 塩基の欠失により 242 番

目のアミノ酸であるアルギニンが欠損した変異（DelR242）が

確認されており，日本短角種でのそのアリル頻度は他の品種

に比べて高いことが報告されているため，日本短角種の選抜

に有用な形質との関連が示唆された．DelR242 アリルの枝肉

形質や成長性，体型測尺値との関連が明らかになれば改良

マーカーとして活用できる可能性があると考え，その高い頻

度の理由を明らかにすることとした．さらに，第三章では，枝

肉重量の確保のための効率的な改良方法を検討するために，

枝肉重量の候補遺伝子解析を行った．黒毛和種の QTL 解

析による枝肉重量に関する候補遺伝子の報告から，日本短

角種でその多型の頻度と効果を分析し，枝肉形質の改良マ

ーカーとしての可能性を検討することを目的に研究を行った．

最後に，第四章では，新たな評価・改良形質として注目され

ている牛肉中の脂肪酸組成に関して，日本短角種における

改良の可能性を検討した．脂肪酸組成は黒毛和種では遺伝

率が高い形質であることや，いくつかの関連する遺伝子が報

告されているが，日本短角種での知見は皆無である．そこで，

候補遺伝子の多型頻度と遺伝的効果を確認し，遺伝子多型

をマーカーとした効果的な改良方法を検討した.本研究全体

を通じて，従来日本短角種については研究が進められてこな

かったゲノム情報を考慮した育種改良方法の検討を行うこと

を目的とした． 

 

第一章 日本短角種における枝肉形質の 

遺伝的趨勢 
 

諸  言 

 

岩手県における日本短角種の改良は，1970 年から独立

淘汰水準法による産肉能力検定直接法（直接検定）が導入

され，指数式の導入や給与飼料などの検定方法の見直しが

適宜行われながら，現在まで直接検定が実施されている．さ

らに，実際に産子を得てその枝肉成績から評価する産肉能

力検定間接法は 1974 年から直接検定上位牛に対して実施

されている 23)．そして，1990 年代後半からは BLUP 法による

育種価評価が改良の参考指標に取り入れられ，2005 年には

育種価をデータベース化し，直接検定牛の選定指標として

の利用が定着した．しかし，黒毛和種と比べ日本短角種では，

枝肉形質の遺伝的パラメータや遺伝的趨勢に関する報告は

少なく近年では皆無であり，改良効果の検証が十分に行わ

 Table 1 Fundamental Statistics for Carcass Traits （No.=11087） 

1Abbrev=Abbreviations; SD=Standard deviation 
2BMS was scored from 1 to 12 
3Firmness and Texture were scored from 1 to 5 

Trait Abbrev1 Mean SD1 Min. Max.

Slaughter Age　(month) 　　　　　 24.61 ±3.80 15.5 36.0
Carcass Weight　(kg)　　 CW 417.98 ±40.90 290 587

Longissimus Muscle Area　(cm２) LMA 47.72 ±5.82 24 78

Rib Thickness （cm）　 RT 6.66 ±0.77 3.8 10.5
Subcutaneous Fat Thickness　(cm)　 SFT 2.73 ±0.85 0.7 7.0

Beef Marbling Standard Number 2 BMS 2.07 ±0.29 1 6

Firmness 3 2.00 ±0.31 1 4

Texture 3 2.42 ±0.51 1 4
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れていない． 

そこで，日本短角種の近年のデータに基づき，遺伝的パラ

メータを推定して遺伝的趨勢を把握し，しまりなどの肉質の

高位安定化をはじめとした消費者ニーズに合致した日本短

角種牛肉生産のために，従来の改良方法の効果を検証し，

今後の改良方針を検討することを目的とし研究を行った． 

 

第一節 材料および方法 

日本短角種の枝肉成績の記録は，岩手県農業研究セン

ター畜産研究所が集積している 1997 から 2010 年の記録の

うち，異常値を除いた枝肉重量が 250kg 以上，出荷月齢が

36 カ月未満である 11,087 頭の肥育牛のデータを用いた（表

1）．血統は 1950 年代まで可能な限り遡り 86,999 頭の記録

を利用した．これらは岩手県内で飼養された肥育牛と繁殖牛

のデータである．分析対象形質は枝肉重量(CW)，ロース芯

面積(LMA)，バラの厚さ(RT)，皮下脂肪厚(SFT)，脂肪交雑

基準(BMS No.)，しまり(Firmness)，きめ(Texture)の 7 形質と

し，(社)日本食肉格付協会による記録を用いた．多形質アニ

マルモデルにより分散成分および遺伝率を推定した．用いた

モデルは以下の通りである． 

y＝Xb＋Za＋e 

ここで，y は観測値，b は母数効果および共変量，a は相加

的遺伝効果，e は残差，X および Z は正規行列を示す．母

数効果には性(2 水準)，出荷年(14 水準)，出荷月(12 水準)，

肥育農家(48 水準)を含んだ．屠畜月齢は 1 次の回帰として

考慮した．分散成分および育種価の推定にはプログラム

MTDFREML を用いた 4)．また，遺伝率および遺伝相関の標

準誤差(SE)はプログラム VCE613)により算出した． 

遺伝的趨勢および年当り遺伝的改良量の分析は Blair と

Pollak3)，Sasaki ら 57)の解析方法を参考として行った．すなわ

ち，遺伝的趨勢は同じ生まれ年の繁殖雌牛の育種価平均値

により推定した．年当り遺伝的改良量は繁殖雌牛の生まれ年

により，1969 年以前，1970 年代， 1980 年代， 1990 年代， 

2000 年以降の 5 期に分類し，それぞれの期間において，生

れ年の平均育種価の回帰直線の傾きにより推定した．  

 

第二節 結果 

遺伝的パラメータの推定 

推定された遺伝的パラメータを表 2 に示す．遺伝率は

SFT が 0.50 で最も高く，次いで LMA が 0.38 であった．BMS 

No.の遺伝率は 0.14 と低く，肉質関連形質が低い遺伝率で

あった．遺伝率の標準誤差は 0.011 から 0.017，遺伝相関の

標準誤差は 0.018 から 0.046 の値であった．LMA，SFT の遺

伝率は長嶺ら 42)の報告と同程度であったが，長嶺ら 43)，口

田ら 32)の報告よりも低い値であった． 

Firmness と Texture は BMS No.との遺伝相関が高く

（0.798：0.987），脂肪交雑と肉質形質の改良が関連すること

が示唆された．しかし，他の枝肉形質は BMS No.との遺伝相

関，表型相関は低かった．CW は RT と正のやや高い 0.5 以

上の表型相関と遺伝相関が推定され，CW が重い個体が

RT が厚くなるという好ましい関係が示唆された．CW と SFT

の表型相関は 0.42，遺伝相関は 0.29 と正の相関であり，

CW の改良に伴い SFT が厚くなることが示唆された．LMA と

SFT の関係は弱い負の遺伝相関であり，改良方向としては

好ましい傾向である．一方，Firmness と Texture は LMA と

表型相関はほとんど認められないが，遺伝相関は負の関係

であった． 

 

遺伝的趨勢 

各形質の遺伝的趨勢を図 1 に示す．CW は 1980 年代後

半まで停滞していたが，2000 年以降は概ね上昇傾向だった．

LMA は 1980 年までは微弱な下降傾向であったものの，

1980 年代から 1990 年代は上昇傾向にあった．しかし，2000

年代は上昇傾向が停滞していた．RT は 1980 年代までは

 Table 2 Phenotypic and genetic parameters on seven carcass traits  

CW1 LMA1 RT1 SFT1 BMS1 Firmness Texture

CW 0.305 0.358 0.526 0.294 0.000 0.058 -0.047
LMA 0.351 0.384 0.290 -0.224 0.005 -0.581 -0.116
RT 0.546 0.331 0.246 0.356 0.212 0.340 0.326
SFT 0.420 -0.004 0.366 0.500 0.164 0.177 0.006
BMS 0.055 0.053 0.128 0.052 0.140 0.798 0.891
Firmness 0.085 0.047 0.156 0.109 0.460 0.183 0.942
Texture 0.118 0.000 0.198 0.111 0.297 0.365 0.204

Phenotypic correlations are below and genetic correlations are above the diagonal. 

Heritabilities are on the diagonal. 

Standard error (SE) of heritabilities are 0.011-0.017.  SE of Genetic correlations are 0.018-0.046. 
1 CW = carcass weight; LMA = longissimus muscle area; RT = rib thickness; SFT = subcutaneous fat thickness; 

BMS = beef marbing standard number 
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LMA と同様に弱い下降傾向であった．1990 年代からは下降

に歯止めがかかっているものの，その傾向は安定していなか

った．SFT は 1980 年頃まで緩やかな上昇傾向であったが

1980 年代には上昇に歯止めがかかり，1990 年代半ば以降

は横ばいの状態である．この原因として SFT は厚いものは枝

肉格付け上好ましくなく，薄くする改良方向であることが考え

られた．BMS No.は 1990 年代から上昇傾向が明確であった．

遺伝相関の値からも BMS No.と Firmness の傾向は強く関連

していることが推測され，趨勢は明らかに上昇傾向であること

が判明した．両形質ともに 1990 年前半に落ち込みがあるも

のの 1990 年代からの上昇が明確であった．2004 年の下落

などその他の時期の趨勢も非常に類似した動きをしている．

また，Texture は全年代において上昇傾向が認められた．遺

伝標準偏差単位では CW，BMS，Texture で近年 0.4 程度

Figure 1 Genetic trends expressed per additive genetic standard deviation of the breeding values of 
dams born the same year for seven carcass traits

Solid line ; Mean of the breeding values of dams born in the same year for seven carcass traits

Broken line ; Breeding values per additive genetic standard deviation
BV=breeding value; SD= genetic standard deviation
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の値の増加となっているが，RT，SFT，Firmness では変動が

概ね±0.2 以内と小さい値であり，明確な趨勢が表れていな

かった． 

 

年当り遺伝的改良量 

5 期に区分した年当り遺伝的改良量を表 3 に示す．CW

の年当り遺伝的改良量は 1980 年代までは負の改良であっ

たものの，1990 年代以降は順調に増加傾向である．LMA お

よび RT は 1990 年代で，SFT は 1980 年代で負の改良量の

ピークとなり，LMA，RT，SFT では 2000 年以降は明確な改

良傾向が認められなかった．BMS No.と Firmness において

は，1980 年代以後，年当り遺伝的改良量が順調に増大して

いる．しかし，Texture は 1990 年代がピークであり 2000 年以

降では改良量の増大が認められなかった． 

 

第三節 考察 

岩手県における日本短角種の改良は，増体性の確保によ

る肉量の改良を第一の目標として直接検定が重視されてき

たが，牛肉の輸入自由化以降，輸入牛肉との差別化のため

に肉質の改良にも関心が高まり，BMS No.，Firmness などの

肉質形質の改善，および枝肉格付けの低下を防ぐために

SFT を薄くすることも目標とされるようになった．1980 年代以

降に CW と LMA のトレンドの改善が認められるのは，このよ

うな肉量を確保する従前からの改良方針の影響によると考え

られる．また，一方で RT の改良が CW や LMA ほど明確に

現れていないのは，間接検定が開始された 1974 年には RT

は改良の指標に取り入れられておらず 23)，LMA に比べ遅れ

て検定の評価形質となったことが一因と推察できる．また，RT

は CW や LMA との遺伝相関も認められるものの SFT との相

関も 0.36 であり，薄くする改良方向である SFT と改善の両

立が困難であった可能性がある．1980 年以降には SFT の

上昇には歯止めがかかっているものの，年当り遺伝的改良

量は 2000 年代以降には明確な傾向が認められなかった．

SFT は LMA との相関は相互に好ましい負の遺伝相関だが，

枝肉重量とは正の遺伝相関であることが影響していると考え

られる． 

 Table 3 Genetic gains per year estimated as the regression coefficient of average breeding values of 
dams born in the same year for seven carcass traits  

Trait Period No. of dams Genetic gain ±SE1 P-Value

CW1 before 1969 684 -0.0816 ±0.0409 0.07

（kg/year） 1970-1979 3327 -0.0671 ±0.0521 0.23
1980-1989 19280 -0.0269 ±0.0189 0.19
1990-1999 10349 0.2789 ±0.0902 <0.05
after 2000 9477 0.3377 ±0.0993 <0.01

LMA1 before 1969 684 -0.0109 ±0.0031 <0.01

（cm2/year） 1970-1979 3327 -0.0256 ±0.0060 <0.01

1980-1989 19280 0.0328 ±0.0048 <0.01
1990-1999 10349 0.0834 ±0.0162 <0.01
after 2000 9477 -0.0165 ±0.0129 0.23

RT1 before 1969 684 0.0012 ±0.0005 <0.05

（cm/year） 1970-1979 3327 -0.0023 ±0.0006 <0.01
1980-1989 19280 -0.0022 ±0.0005 <0.01
1990-1999 10349 0.0038 ±0.0017 0.05
after 2000 9477 0.0001 ±0.0016 0.96

SFT1 before 1969 684 0.0051 ±0.0011 <0.01

（cm/year） 1970-1979 3327 0.0018 ±0.0009 0.10
1980-1989 19280 -0.0068 ±0.0008 <0.01
1990-1999 10349 -0.0020 ±0.0023 0.40
after 2000 9477 0.0006 ±0.0011 0.63

BMS1 before 1969 684 0.0006 ±0.0001 <0.01

（score/year） 1970-1979 3327 -0.0008 ±0.0003 <0.05
1980-1989 19280 0.0002 ±0.0002 0.41
1990-1999 10349 0.0010 ±0.0005 0.07
after 2000 9477 0.0046 ±0.0005 <0.01

Firmness before 1969 684 0.0006 ±0.0002 <0.01
（score/year） 1970-1979 3327 -0.0012 ±0.0003 <0.01

1980-1989 19280 -0.0006 ±0.0001 <0.01
1990-1999 10349 0.0008 ±0.0007 0.32
after 2000 9477 0.0040 ±0.0004 <0.01

Texture before 1969 684 0.0003 ±0.0001 <0.05
（score/year） 1970-1979 3327 0.0010 ±0.0002 <0.01

1980-1989 19280 0.0025 ±0.0003 <0.01
1990-1999 10349 0.0037 ±0.0007 <0.01
after 2000 9477 0.0012 ±0.0003 <0.01

1 SE=standard error; CW = carcass weight; LMA = longissimus muscle area; RT = rib thickness;  

SFT = subcutaneous fat thickness; BMS = beef marbing standard number
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日本短角種の牛肉は赤肉主体であり BMS No.のバラツキ

が少なく，低位で安定している．しかし，脂肪交雑が現在の

牛肉格付や取引価格に大きく影響していること，Firmness や

Texture などの肉質形質との相関が高いことから BMS No.の

改良も必要であると考えられている．BMS No.は遺伝率が

0.14 と低いものの 1980 年代から正の遺伝的趨勢であり，年

当り遺伝的改良量も 1970 年代以降，増加を続け，2000 年

代での伸びは他の年代に比べ著しい．Firmness と Texture

は BMS No.との遺伝相関がそれぞれ 0.80，0.89 と高いこと

から BMS No.と相互に関連して上昇していることが推察され

る．Firmness のトレンドが BMS No.のトレンドと酷似しているこ

とも高い相関が要因であると推察できる．BMS No.の遺伝率

は 0.14 と低く推定されたが，長嶺ら 43,44)，口田ら 32)の報告で

は，脂肪交雑の評価方法が異なるものの脂肪交雑評価値の

遺伝率がそれぞれ 0.95，0.63，0.86 と高く報告されている．

また，Kimura ら 26)は間接検定牛のデータにより推定した

BMS No.の遺伝率を 0.50 と報告している．さらに，Pariacote

ら 55)は American Shorthorn における Marbling Score の遺伝

率を 0.88 と報告している．近年の日本短角種では，改良の

時間経過と集団規模の縮小により遺伝分散が小さくなってい

る可能性が考えられる． 

年当り遺伝的改良量と改良方法の変遷から，2000 年代以

降の枝肉重量や BMS No.の年当り遺伝的改良量の伸びは

BLUP 法の導入効果と思われる．また，岩手県では本研究に

準じた方法で育種価を推定していたが，近年は屠畜月齢が

長期化している傾向があるため，評価モデルにおける共変量

としての屠畜月齢を 1 次関数として考慮すべきか 2 次関数と

すべきか等や，その他の考慮すべき効果など，育種価算出

方法も今後検討が必要であると考える． 

日本短角種の牛肉は黒毛和種に比べ脂肪交雑の他，

Firmness，Texture が劣るためその改善が課題となっている

45)．BMS No.や Firmness，Texture は順調な改良のトレンドで

あると言えるが，その改良量は小さい値である．これらの形質

は遺伝率が小さいことの他，スコアによる評価でありバラツキ

が少ないことから，差が明確に現れにくいことが要因であると

考えられる．BLUP 法の導入により改良が進みつつあるが，さ

らに，改良量の増加のためには繁殖牛の更新による世代間

隔の短縮と，評価方法の改善が有効であると思われる．また，

近年，画像解析により牛肉を評価する方法が試みられ客観

的な評価が可能となっている 15)．Firmness や Texture の評

価に画像解析を取り入れ，能力の高い牛を正確に把握する

ことで，効果的な選抜がなされることが期待できる．一方で枝

肉形質は，LMA は Firmness，Texture と負の遺伝相関を示

し，負の方向に改良したい SFT が CW，RT と正の遺伝相関

を示すなど複雑な関係であるため，各形質のバランスを重視

した改良が必要である．具体的には，血縁肥育牛のデータ

から育種価を推定し，育種価の標準偏差と形質の重要度で

重み付けして合計の総合育種価を計算し，この値に基づき

直接検定牛を選定することも一案として考えられる．さらに，

改良目標を明確化し，現場後代検定終了時に再度，直接検

定牛を評価することで，改良の到達程度を確認しながら進め

ていくことが重要であると思われた． 

 

第二章  日本短角種における GHSR1a 

遺伝子多型と生産性の関係 

 

諸  言 

近年，分子生物学的研究の発展により，産肉能力や肉質

形質などの量的形質を支配する遺伝子を染色体上に位置

付け，さらにその効果を判定する方法が確立されている

（QTL 解析）．ウシでは，マイクロサテライトマーカーによる

QTL 解析で，第 1 染色体（BTA1）上の広い領域で，黒毛和

種の体型測尺値 35)と交雑種の飼料摂取性 49)の有意な関連

が報告され，この QTL の候補遺伝子の１つとして成長ホル

モン分泌促進受容体 1A （GHSR1a）が考えられている． 

GHSR1a は，7 回膜貫通ドメインを持つ典型的な G タンパ

ク質共役受容体（GPCR）であり，GHSR1a の mRNA は視床

下部や下垂体前葉で強く発現する 23)．GHSR1a と GHSR1a

の内因性リガンドであるグレリンは，成長ホルモン（GH）分泌，

食物摂取，および，他のいくつかの重要な機能に関与してい

る．グレリンは GHSR1a に作用し，ホスホリパーゼ C を活性化

し，イノシトール三リン酸（IP3）とジアシルグリセロール（DAG）

を生成により細胞内 Ca2+の増加をもたらし，このカルシウムイ

オン濃度（[Ca2+] i）増加は，GHSR1a は Gαq（G タンパクαq）

サブユニットに結合していることを示すとされている 9,27)．

GHSR1a の第 2，第 3 の細胞内ループ（ICL2＆ICL3）とカル

ボキシル末端部は Gαq サブユニットとの相互作用に関与し

ている 14)．近年，ウシ GHSR1a 遺伝子の塩基多型と転写，遺

伝子発現パターンが，牛の成長と枝肉形質に遺伝的に関連

していることが報告されている 28,29,30)．ウシ GHSR1a 遺伝子

の塩基多型の研究では，GHSR1a タンパク質の細胞内第 3

ループ（ICL3）の，DelR242 アリル，つまり，欠損により 3 アル

ギニン残基（3R）であるタイプ（通常タイプは 4 アルギニン残

基（4R））の頻度が，日本短角種種雄牛で高く（0.43），ホルス

タイン種で小さく（0.09），さらに，このアリルは黒毛和種と三

島牛には存在しないことが明らかとなっている．DelR242 はマ

ウス， ラッ ト， ハムス ター で は GHSR1a の通 常 型 である

(accession numbers NM_177330, NM_032075, and 

XM_003499792, respectively)．また，ヒトでは，GHSR1a タン

パク質の ICL3 の 4R 領域に隣接する 2 つの非同義置換
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（p.R237W と p.D246A）が，家系性低身長でも報告されてい

る 20,54)．これら GHSR1a の遺伝子変異は，GHSR1a 受容体の

部分的な構成的活性の低下をもたらす可能性がある． 

 一方ウシでは，Lindholm-Perry ら 34)は，GWAS 研究のため

の オ リ ジ ナ ル 交 雑 肉 牛 集 団 61) に お い て ， GHSR1a の

DelR242 アリルと平均日増体重，1 日平均飼料摂取量の間

に有意な関連は無いと報告している．しかし，その報告では，

これらの形質に DelR242 の優性効果を推定してなかった．そ

こで，日本短角種の DelR242 遺伝子座における成長性，枝

肉，飼料摂取，体型測尺値への効果を解析し，他の品種に

比べて日本短角種の GHSR1a 遺伝子の DelR242 アリルの

頻度が高い理由を明らかにすることを目的に研究を行った． 

 

第一節 材料および方法 

 

種雄牛と繁殖雌牛のアリル頻度の比較 

GHSR1a 遺伝子の DelR242 アリルの解析は，既報のとおり

に行った 45)．DelR242 の対立遺伝子頻度の種雄牛と繁殖雌

牛との比較は，635 頭のゲノム DNA を用い（種雄牛 95 頭，

繁殖雌牛 540 頭），カイ二乗検定により行った． 

 

枝肉形質との関連 

枝肉形質との関連解析は，17 頭の種雄牛の半きょうだい

産子である 532 頭（雌 207 頭，去勢 325 頭）の肥育牛を用い

た（24.2±2.9；月齢平均値±SD）．これらの肥育牛は岩手県

内で 2002 年，2003 年，2004 年の 2 月から 5 月の分娩シー

ズンに生まれた牛であり，肥育された後に屠畜場に出荷され

た．屠畜後には，枝肉は第 6-7 肋骨間の切断面で日本食肉

格付協会の格付員により評価された 24)．測定された形質は

枝肉重量（CW），ロース芯面積（LMA），バラの厚さ（RT），皮

下脂肪厚(SFT)，枝肉歩留（YE），BMS ナンバー（BMS No.）

である．BMS No.は脂肪交雑基準により 1～12 にスコアされ

た．統計解析は，DelR242 座位の遺伝子型と形質の関連を

SAS の GLM プロシージャ 58)により解析した．統計モデルは

DelR242 遺伝子型（3 水準），出荷年（3 水準），出荷月（12

水準），種雄牛（17 水準），性別（2 水準），出生地（5 水準）

の固定効果と，一次の共変量として出荷時の月齢を考慮し，

相加効果と優性効果について，遺伝子型を相加効果は

0,1,2，優性効果は 0,1,0 とし，表現型へ回帰させるモデルに

より取り入れた．  

 

成長性・飼料摂取性との関連 

成長性と飼料摂取性との関連解析は，1994 年から 2009

年（1997 年を除く）に産肉能力直接検定を実施した 121 頭

の検定牛を対象とした．これらの直接検定牛は，それぞれの

農家の牛舎で 2 月から 5 月の間に生まれ，5 月から 9 月に

かけて放牧された後，4-5 カ月齢時には，体型と期待育種価

により選抜された雄牛である．選抜された牛は 6-7 カ月齢時

に岩手県農業研究センター畜産研究所の検定ステーション

に運ばれ産肉能力直接検定を実施した．検定開始時から終

了時までの日常管理として，隔週毎に体重の測定，濃厚飼

料と粗飼料の毎日の摂取量の測定を行った．解析対象形質

として，直接検定期間の平均日増体重(DG,kg)，8 カ所の皮

下脂肪厚合計値(T8SFT,mm)，粗飼料摂取率（ROUGH,％），

1kg 増体あたり濃厚飼料摂取量(CONC_1,kg)および粗飼料

摂取量(ROU_1,kg)，検定開始時（平均 246 日齢）の体重

（ BW_S,kg ） ， 体 高 (WH_S,cm) ， 体 長 (BL_S,cm) ， 胸 深

（CD_S,cm），胸幅（CW_S,cm），尻長（RL_S,cm），腰角幅

（HW_S,cm），かん幅（TW_S,cm），坐骨幅(PBW_S,cm)，胸囲

（CG_S,cm），管囲（CC_S,cm），検定終了時（平均 386 日齢）

の体重（BW_E,kg），体高(WH_E,cm)，体長(BL_E,cm)，胸深

（CD_E,cm），胸幅（CW_E,cm），尻長（RL_E,cm），腰角幅

（HW_E,cm），かん幅（TW_E,cm），坐骨幅(PBW_E,cm)，胸囲

（CG_E,cm），管囲（CC_E,cm），さらに，開始時と終了時の体

重 の 線 形 回 帰 式 か ら 推 定 し た 180 日 齢 補 正 体 重

(BW_180,kg)と 365 日齢補正体重(BW_365,kg)を用いた．統

計解析は，家系構造を考慮するために混合モデルを用いて

遺伝子型の効果を評価した．DelR242 座位の遺伝子型の効

果は Qxpak56)の snp_ad オプションにより解析した．DelR242 

遺伝子型は SNP とみなして解析した．モデル式は次の(1)の

とおりである． 

yijk = yeari + ereaj+ bxijk + DelR242+uijk + eijk (1) 

yijk は個体 ijk の表型値，yeari は検定年次 i の母数効果

（14 水準），ereaj は肥育地域 j の母数効果（5 水準），b は

検定開始時日齢(AGE)xijk の回帰係数，uijk は個体 ijk のポ

リジーン効果として N（0，Ａσu
2）（Ａは分子血縁行列）に従う

変量効果，eijk は残差である．DG，BW_180，BW_365 は共変

量の日齢を除外したモデルを用いた．DelR242 は DelR242

座位の遺伝子型の相加的効果(a)および優性効果(d)である．

Ａ行列を作成するために，4 世代遡及した血統情報として

917 頭を用いた．尤度比検定は，モデル内の DelR242 座位

の遺伝子型の効果を除いたものを帰無仮説として行い，P 値

はカイ二乗分布（自由度 2）により得た．相加的遺伝分散に

占める DelR242 座位の遺伝子型の効果の割合は次式のと

おり算出した． 

  variance percentage = [2pq(a+d(q-p))2]/VA 

 p と q は SNP のアリル頻度，VA はモデル(1)の SNP 効果を

除いたモデルから得られた相加的遺伝分散である 12)．  
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結  果 

 Table 4 Allele frequencies of the GHSR1a-DelR242 loci in sires and dams in Japanese Shorthorn 
cattle

Sires Dams

(95)1 (540)1 χ2 d.f.2 P - value

AGG 0.595 0.686
DelR242 0.405 0.314

 Allele 
Frequency difference

5.2 [1] < 0.05

1 Number of animals.  2 Degree of freedam. 

 Table 5 Nominal P-values, least squares means, and SE (in parentheses) for the effects of DelR242 
genotype for carcass traits in 532 heads of half-sibes sired by 17 bulls by GLM procedure of SAS.  

Genotype No.1 d.f.1 CW 1(kg) LMA 1(cm2)  RT1 (cm) SFT 1(cm) YE 1(%) BMS No.1

P-value [2] 0.47 0.71 0.34 0.63 0.60 0.97

AGG/AGG 148 407.0 (3.8) 48.6 (0.6) 6.42 (0.07) 2.61 (0.07) 72.6 (0.1) 2.10 (0.04)

AGG/DelR242 279 404.3 (3.1) 48.5 (0.5) 6.41 (0.06) 2.55 (0.05) 72.7 (0.1) 2.10 (0.03)

DelR242/DelR242 105 408.7 (4.1) 49.0 (0.6) 6.52 (0.08) 2.58 (0.08) 72.7 (0.1) 2.10 (0.04)

1No.=Number of animals; d.f.=Degree of freedom; CW=carcass weight; LMA= Longissimus muscle area; RT=rib 

thickness; SFT=Subcutaneous fat thickness; YE= carcass yield estimate; BMS No.=beef marbling score number 

Number of dams, 207; Number of steers, 325. Average shipping age was 24.2 ±2.9 month-old (mean±SD) (range: 

17.8-37.1 month-old). 

 Table 6 Fundamental statistics, additive genetic variance and heritability on carcass traits 

Traits Abbrev1 Recorders Mean SD1 VA
1

h 2 1

Age, day AGE 121 245.1 ±20.6 - -

Dairy gain, kg DG 121 1.3 ±0.1 0.01 0.37

180-day old adjusted body weight, kg BW_180 121 242.2 ±30.8 289.90 0.47

365-day old adjusted body weight, kg BW_365 121 480.6 ±37.7 543.05 0.51

Total thickness of eight points of subcutaneous fat, mm T8SFT 121 79.9 ±15.7 50.04 0.52

Roughage intake, % ROUGH 121 45.0 ±2.3 1.29 0.44

Concentration weights per 1kg body weight gain, kg CONC_1 121 4.6 ±0.5 0.07 0.36

Roughage weights per 1kg body weight gain, kg ROU_1 121 3.8 ±0.5 0.06 0.31

Body weight at the start, kg BW_S 121 326.2 ±32.6 294.71 0.42

Withers height at the start, cm WH_S 121 115.2 ±3.5 4.33 0.59

Body length at the start, cm BL_S 94 127.3 ±5.4 11.18 0.54

Chest depth at the start, cm CD_S 94 56.7 ±2.4 1.71 0.46

Chest width at the start, cm CW_S 94 38.6 ±3.7 3.80 0.51

Rump length at the start, cm RL_S 94 42.5 ±2.3 1.97 0.66

Hip width at the start, cm HW_S 94 37.9 ±1.7 1.09 0.60

Thurl width at the start, cm TW_S 94 38.6 ±2.0 1.54 0.44

Pin bone width at the start, cm PBW_S 94 24.8 ±1.8 1.15 0.55

Chest girth at the start, cm CG_S 94 155.2 ±7.7 22.43 0.56

Cannon circumference at the start, cm CC_S 94 17.7 ±0.8 0.23 0.39

Body weight at the end, kg BW_E 121 505.5 ±38.6 567.65 0.48

Withers height at the end, cm WH_E 121 127.1 ±3.3 4.18 0.56

Body length at the end, cm BL_E 94 148.2 ±5.8 12.73 0.50

Chest depth at the end, cm CD_E 94 65.1 ±2.5 2.39 0.53

Chest width at the end, cm CW_E 94 46.8 ±2.9 3.22 0.49

Rump length at the end, cm RL_E 94 48.9 ±2.2 1.00 0.34

Hip width at the end, cm HW_E 94 44.8 ±2.2 1.98 0.56

Thurl width at the end, cm TW_E 94 45.0 ±2.0 1.61 0.46

Pin bone width at the end, cm PBW_E 94 31.5 ±19.6 3.41 0.65

Chest girth at the end, cm CG_E 94 184.4 ±4.9 9.79 0.57

Cannon circumference at the end, cm CC_E 94 19.8 ±0.7 0.21 0.49

1Abbrev=abbreviation; SD=standard deviation; VA=additive genetic variance; h2=heritability 
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第二節 結果 

種雄牛と繁殖雌牛のアリル頻度の比較 

DelR242 座位の対立遺伝子頻度を 95 頭の種雄牛と 540

頭の繁殖雌牛で比較した．DelR242 アリルの頻度は種雄牛

で 0.41，繁殖雌牛で 0.31 であり，種雄牛が繁殖雌牛よりも

有意に（P<0.05）高かった（表 4）． 

 

枝肉形質との関連 

表 5 は 532 頭の肥育牛における DelR242 遺伝子型別の

CW，LMA, RT, SFT, YE, BMS No.の 6 つの枝肉形質値の

最小二乗平均値を示している．DelR242 アリルと 6 つの枝肉

形質との関連は有意ではなかった． 

 

成長性・飼料摂取性との関連 

直接検定牛において成長性・飼料摂取性との関連解析の

対象形質とした形質の基本統計量と Qxpak ソフトウェアで推

定された相加的遺伝分散と遺伝率を表 6 に示す．最も低い

遺伝率は ROU_1 の 0.31，最も高い遺伝率は検定開始時尻

長（RL_S）の 0.66 であり，各形質とも一定の遺伝的影響が認

められた．遺伝子型の効果は，DG，BW_365，ROUGH，

CONC_1，ROU_1，検定開始時の RL と CC で有意であった

（表 7）．ROUGH は DelR242 アリルのマイナスの相加効果が

大きかったものの，COUN_1，ROU_1 はともにマイナスの優性

効果が大きく，DG，BW_365 は DelR242 アリルのプラスの優

性効果が大きかった．開始時の RL は DelR242 アリルのプラ

スの相加効果が大きかったが，開始時の CC は DelR242 ア

リルのプラスの優性効果が相加効果よりも大きかった．RL と

CC に対する DelR242 座位の遺伝子型の効果は検定終了

時 には有 意 ではなかった．ROUGH の遺 伝 分 散 に対 し

DelR242 アリルが説明できる割合は 21％と非常に高かった

が，ROU_1，CONC_1 ではそれぞれ 2.8％，5.9％であった． 

 

第三節 考察 

表 4 に示した繁殖雌牛と種雄牛のアリル頻度の違いから，

DelR242 アリルは望ましい効果を持っているため選択的に日

本短角種の種雄牛集団に蓄積されてきたと推測していたが，

枝肉形質との関連は明確ではなかった．一方，成長形質と

体型測尺値の DelR242 座位の遺伝子型の関連は，飼料摂

取性と DG，検定開始時の RL と CC の測尺値において有意

な効果が認められた．このことから，日本短角種の優れた粗

飼料利用能力は他の品種に比べ DelR242 アリルの頻度が

高いことと関係することが示唆された．特に ROU_1，CONC_1

で DelR242 アリルのマイナスの優性効果が大きいことから，

ヘテロ型の個体は飼料利用効率に優れることが考えられた．

さらに，日本短角種の種雄牛集団において，繁殖雌牛集団

に比べ DelR242 アリルの頻度が高い理由として，DelR242 ア

リルの RL と CC との関連が影響している可能性が示唆され

た． 

日本短角種の種雄牛の選定方法は，放牧地で雄子牛を

予備選抜し，それらの子牛について産肉能力検定直接法を

行った後に，検定成績が優秀な牛を中心に種雄牛として供

用される．放牧地での予備選抜の際には，父牛と母牛の能

力から推定した期待育種価と本牛の体型，体格を指標に選

定される．期待育種価が高い雄子牛であっても，体型，体格

が劣るとみなされた牛は産肉性，強健性の能力が不安視さ

れ選定されないことが多い．このように体型などの外貌を重

視するために，検定開始時の RL，CC に影響する DelR242

アリルの頻度が種雄牛で高く保存されている可能性が考えら

れた．しかし，DelR242 アリルと枝肉形質との関連は明確で

はなかったことから，種雄牛選抜時に望ましいと考えられた体

型形質が必ずしも枝肉形質に結びつかない可能性が考えら

れた．さらに，DelR242 遺伝子型の効果は，直接検定開始時

には RL と CC で明確な影響が認められながら，検定終了時

には関連が明確ではなかったことから，若齢期の体型が成長

後の体型を必ずしも反映していない可能性もあると思われた．

このことから，直接検定開始時の体型測尺値と産肉能力との

関連について解析し，産肉能力と関連する体型形質を見出

すことが必要であると考えられた．一方で，DelR242 座位の

遺伝子型によりヘテロ接合型を早熟型，両ホモ接合型を晩

成型と判断できる可能性もあると思われた．DelR242 座位の

遺伝子型が直接検定開始時には体型に影響するが，検定

終了時の体型や枝肉形質には影響しないという結果から，

種雄牛の予備選抜時に DelR242 遺伝子型を調査し，遺伝

子型により早熟型，晩成型を見分けることで，若齢期の体型

に過度に偏重せずに，より遺伝能力本位の選定が可能にな

ると考えられた． 

 

第三章 枝肉重量候補遺伝子の日本短角種

と黒毛和種における多型頻度と枝肉

形質への影響 

 

諸  言 

近年，和牛の枝肉形質に関する QTL（Quantitative Trait 

Loci）解析によって，多くの遺伝子座がマッピングされている．

黒毛和種では種雄牛の半きょうだい家系を材料として，多く

の家系の解析が行われており，いくつかの家系では共通する

染色体領域に QTL が検出されている．枝肉重量に関しては

第 6 番染色体，第 14 番染色体に有力な QTL がマッピング

され，それぞれ CW-2，CW-1 と呼ばれている 80)．さらに

CW-2，CW-1 に関しては既に候補変異が報告され，それぞ
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れ，non-SMC condensin I complex subunit G（NCAPG）11,60），

PLAG1 25,48)が候補遺伝子と考えられている．また，Growth 

hormon（GH）遺伝子は 1990 年代から多型と枝肉形質の関

連について研究が行われており，黒毛和種では 2 カ所の変

異が報告され 5,6)，枝肉形質との関連が報告されている 37,61)． 

一方，和牛の一品種である日本短角種は，飼養頭数が少

ないため，遺伝子多型に関する研究はほとんど行われておら

ず，知見が極めて少ないのが実態である．また，黒毛和種は

最も主要な和牛品種であるが，明治時代以降，都道府県単

位で改良が行われており地域により集団の遺伝的背景が異

なるため 73)，枝肉形質への影響が報告されている遺伝子多

型に関して，地域が異なる別の集団で効果を検証することは

重要であると考えられる．そこで，枝肉重量への影響が報告

されている CW-1，CW-2，GH の各 SNP に関して，岩手県

内の黒毛和種と日本短角種における遺伝子頻度と枝肉形質

へ及ぼす影響を調査し，両品種集団の特徴を比較すること

で日本短角種の特徴を明らかにし，さらに改良マーカーとし

ての活用可能性を検討することを目的に研究を行った． 

 

第一節 材料および方法 

黒毛和種と日本短角種の材料は，岩手県内の各地の一

般農場で肥育され，県内の一カ所の屠畜場に出荷された黒

毛和種 480 頭と日本短角種 942 頭の肥育牛を用いた．黒毛

和種は 4 回の共励会出品牛であり，日本短角種は一般肥育

牛である．材料は血液または枝肉組織から DNeasy Blood & 

Tissue Kit（QIAGN, Hilden, Germany）を用い附属のプロトコ

ールに従い DNA を抽出した．そして，CW-1 と密接な連鎖

が報告されている SNP である FJX_25087948)，CW-2 の候補

遺伝子である non-SMC condensin I complex subunit G

（NCAPG）の I442M の SNP 60)，GH の L127V，T172M の 2

 Table 7 Single gene effects on body weight, body conformation and feed intake traits during direct-
testing 

Traits LRT1 P-value a1 ±SE1 d1 ±SE1
%VA

1 due to

marker

DG 2 12.55 <0.01 -0.01 ±0.02 0.08 ±0.02 1.55

BW_180 2 0.21 0.90 1.15 1.99

BW_365 2 7.03 0.03 0.72 ±4.82 16.40 ±6.11 8.50E-04

T8SFT 2 1.26 0.53 1.62 0.58

ROUGH 2 10.27 0.01 -0.77 ±0.25 -0.48 ±0.32 21.31

CONC_1 2 6.51 0.04 0.05 ±0.06 -0.21 ±0.09 2.90

ROU_1 2 10.45 0.01 -0.10 ±0.06 -0.25 ±0.08 5.93

BW_S 2 0.60 0.74 3.06 5.07

WH_S 2 3.57 0.17 0.37 0.95

BL_S 2 1.16 0.56 0.05 -1.10

CD_S 2 0.78 0.68 0.25 0.13

CW_S 2 4.36 0.11 0.77 -0.78

RL_S 2 6.07 0.05 0.64 ±0.27 0.30 ±0.37 10.01

HW_S 2 2.80 0.25 -0.28 -0.33

TW_S 2 4.33 0.12 0.01 -0.48

PBW_S 2 1.03 0.60 0.24 -0.02

CG_S 2 0.86 0.65 0.95 0.17

CC_S 2 9.67 <0.01 0.20 ±0.12 0.47 ±0.17 6.45

BW_E 2 5.17 0.08 1.83 ±5.12 15.23 ±6.62 0.10

WH_E 2 1.74 0.42 0.04 0.70

BL_E 2 0.70 0.71 -0.19 0.92

CD_E 2 0.79 0.37 0.12 -0.39

CW_E 2 0.08 0.96 -0.08 -0.13

RL_E 2 0.08 0.96 0.10 0.16

HW_E 2 0.19 0.91 -0.09 0.14

TW_E 2 1.09 0.58 0.09 0.43

PBW_E 2 0.71 0.70 -0.22 -0.33

CG_E 2 3.08 0.22 0.91 1.03

CC_E 2 5.28 0.07 0.20 ±0.10 0.21 ±0.15 8.20

1 LRT = likelihood ratio test;  a = additive effect;  SE = standard error;  d = dominance effect;  %VA = pro-

portion of additive genetic variance 
2 See table 6 for the list of abbrebiations. 

SE was shown when P-value is less than 0.10
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カ所の SNP 5,6)を判定した．CW-1 の遺伝子型の判定は，

SNaPshot Multiplex kit（Life Technologies Japan Ltd, Tokyo, 

Japan）を用いた一塩基伸長法により行い，方法は附属のプ

ロトコールに従った．すなわち，対象 SNP を含む領域の増幅

には primer 3（http://frodo.wi.mit.edu/primer3/）を用いて

設 計 し た プ ラ イ マ ー （ フ ォ ワ ー ド ；  5 ’ - 

GCTGACACAGCGTGAGAAAA -3 ’ ， リ バ ー ス ；  5 ’ - 

CAAAACACACTGTCTTCCCAGT-3’）を用いて PCR 反応

を行い，その PCR 生成物を鋳型として，対象 SNP の直前の

配 列 に 基 づ き 設 計 し た プ ラ イ マ ー （ 5 ’ -

CCTCCTGGATCTCAGTAGGCTGGAAGCAACTTGGGT-

3’）により 一塩基伸長反応を行った．その後，3130xl Ge-

netic Analyzer（Life Technologies Japan Ltd, Tokyo, Japan）

と GeneMapper V4.0（Life Technologies Japan Ltd, Tokyo, 

Japan）により SNP を判定した．NCAPG と GH の SNP はそれ

ぞれ，Eberlein ら 11)と Chikuni ら 7)の報告に従い判定した． 

枝肉形質は公益社団法人日本食肉格付協会による基準

24)で格付された枝肉重量（carcass weight；CW），ロース芯面

積（longissimus muscle area；LMA），バラの厚さ（Rib thick-

ness；RT），皮下脂肪厚（Subcutaneous fat thickness；SFT），

BMS ナンバー（beef marbling standard；BMS）の記録を用い

た．各遺伝子の効果は，家系構造を考慮するために混合モ

デルを用いて評価した．各 SNP 効果は品種別に Qxpak56)の

snp_ad オプションにより解析した．黒毛和種で用いたモデル

式は次の(1)のとおりである． 

 

   

yijk は個体 ijk の表型値，sexi は性 i の母数効果（2 水準），

contestj は枝肉共励会 j の母数効果（3 水準），b は屠畜月

齢 xijk の回帰係数，uijk  は個体 ijk のポリジーン効果として

N（0，Ａσu
2）（Ａは分子血縁行列）に従う変量効果，eijk  は

残差である．SNP は各遺伝子座の SNP の相加的効果(a)お

よび優性効果(d)である．日本短角種で用いたモデル式は次

の(2)のとおりである． 

 

 

 

yijklm は個体 ijklm の表型値，sexi は性 i の母数効果（2 水

準），yearj は屠畜年 j の母数効果（6 水準），monthk は屠畜

月 k の母数効果（12 水準），ereal は肥育地域 l の母数効果

（4 水準），b は屠畜月齢 xijklm の回帰係数，uijklm は個体

ijklm のポリジーン効果として N（0，Ａσu
2）（Ａは分子血縁行

列）に従う変量効果，eijklm は残差である．SNP は各遺伝子

座の SNP の相加的効果(a)および優性効果(d)である．Ａ行

列を作成するために，3 世代遡及した血統情報として黒毛和

種では 3085 頭，日本短角種では 2320 頭を用いた．尤度比

検定は，それぞれモデル内の SNP 遺伝子型の効果を除い

たものを帰無仮説として行い，P 値はカイ二乗分布（自由度

2）により得た．相加的遺伝分散に占める単一遺伝子座の

SNP 遺伝子型の効果の割合は次式のとおり算出した． 

  variance percentage = [2pq(a＋d(q－p))2]/VA 

p と q は SNP のアリル頻度，VA はモデル (1)の SNP 効果を

除いたモデルから得られた相加的遺伝分散である 12)． 

 

第二節 結果 

用いた 2 品種の基本統計量を表 8 に示す．屠畜月齢は

日本短角種が早く，産肉量に関連する枝肉重量，ロース芯

面積，バラの厚さも黒毛和種よりも日本短角種の方が小さい．

皮下脂肪厚も日本短角種の方がやや小さい．1～12 のスコ

アで評価される BMS ナンバーは黒毛和種の平均値±標準

偏差は 6.9±2.2 であるのに対し，日本短角種は 2.1±0.3 と

低位で安定している．また，黒毛和種では枝肉重量，ロース

芯面積，バラの厚さの形質の平均値において性の差が顕著

であるのに対し，日本短角種では性による違いが黒毛和種

ほど明確ではなかった．表 9 に Qxpak ソフトウェアで算出さ

れた 2 品種の遺伝分散と遺伝率を示す．黒毛和種では枝肉

重量の遺伝率が 0.61 と最も高かったが，日本短角種では

0.31 と最も低い遺伝率を示した． 

 表 10 に品種別の各遺伝子型頻度とアリル頻度を示す．

GH L127V の多型は黒毛和種では V アリルの頻度が 0.71 と高

いのに対し，日本短角種では L アリルの頻度が 0.85 と高か

った．GH T172M の多型は黒毛和種では T アリル頻度が 0.61

であったが，日本短角種では多型が認められず，完全に T

アリルに固定されていた．CW-2 の候補変異である NCAPG

の SNP は，両品種ともに枝肉重量の増加効果が報告されて

いる M アリルの頻度は小さく，日本短角種では MM 型の遺

伝子型頻度は 0.001 と極めて小さかった．さらに，CW-1 に

連鎖する SNP の変異も，両品種ともに枝肉重量の増加効果

が報告されている C（Q）アリルの頻度が高く，日本短角種で

は C アリルの頻度が 0.99 以上とほぼ C（Q）アリルに固定さ

れていた． 

 黒毛和種の遺伝子型別の枝肉形質の表型値平均を表 11

に，日本短角種の遺伝子型別の表型値平均を表 12 に示す．

さらに，両品種別に枝肉形質における各遺伝子の効果を表

13 に示す．黒毛和種では，CW において NCAPG，CW-1 の

遺伝子型で平均値の差が大きく，混合モデルでの遺伝子型

の効果解析結果も有意であった．相加効果は CW-1 が

NCAPG よりも大きかったが，相加的遺伝分散に占める遺伝

子型の効果の割合（％VA due to maker）は NCAPG が大き

かった．LMA では NCAPG，CW-1 それぞれ MM 型，qq 型

yijk = sexi + contestj + bxijk + SNP + uijk + eijk    (1) 

yijklm = sexi + yaerj + monthk + ereal + bxijklm + SNP + uijklm 

+ eijklm    (2) 
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の頭数が少ないため平均値の傾向は一貫していないものの，

有意な遺伝子型の効果が認められ，相加効果，相加的遺伝

分 散 に占 め る 遺 伝 子 型 の効 果 の割 合 ともに CW-1 が

NCAPG よりも大きかった．RT では NCAPG の遺伝子型の効

果が認められた．SFT では P<0.10 であるが，NCAPG の CW

への効果とは逆の傾向が認められた．BMS ナンバーでは

 Table 8 Fundamental statistics on carcass traits

Trait Abbrev 1 Recorders Mean SD 1

Japanese Black

Slaughter age ,month Age 480 29.52 1.43

　female 　f 203 29.20 1.41

　male 　m 277 29.76 1.40

Carcass weight ,kg CW 480 456.14 56.11

　female 　f 203 411.75 38.85

　male 　m 277 488.67 42.99

Longissium muscle area ,cm2 LMA 480 61.35 7.86

　female 　f 203 59.83 6.87

　male 　m 277 62.47 8.35

Rib thickness ,cm RT 480 8.20 0.97

　female 　f 203 7.99 0.84

　male 　m 277 8.36 1.04

Subcutaneous fat thickness ,cm SFT 480 2.69 0.74

　female 　f 203 2.86 0.74

　male 　m 277 2.57 0.72

Beef marbling standard 2 BMS 480 6.95 2.21

　female 　f 203 6.78 2.27

　male 　m 277 7.07 2.16

Japanese Shorthorn

Slaughter age ,month Age 942 24.54 3.44

　female 　f 378 25.65 3.31

　male 　m 564 23.80 3.32

Carcass weight ,kg CW 942 408.06 40.37

　female 　f 378 399.43 41.23

　male 　m 564 413.84 38.76

Longissium muscle area ,cm2 LMA 942 48.23 5.21

　female 　f 378 48.25 4.99

　male 　m 564 48.22 5.35

Rib thickness ,cm RT 942 6.36 0.65

　female 　f 378 6.48 0.67

　male 　m 564 6.28 0.62

Subcutaneous fat thickness ,cm SFT 942 2.42 0.72

　female 　f 378 2.68 0.75

　male 　m 564 2.24 0.64

Beef marbling standard 2 BMS 942 2.10 0.34

　female 　f 378 2.14 0.40

　male 　m 564 2.08 0.29

1Abbrev=abbreviation; SD=standard deviation; 2BMS was scored from 1 to 12

 Table 9 Additive genetic variance and heritability on carcass traits

VA 
1

h 2   1 VA 
1

h 2   1

 CW2 1095.83 0.61 332.10 0.31

 LMA2 24.66 0.40 10.84 0.44

 RT2 0.38 0.40 0.17 0.41

 SFT2 0.22 0.41 0.21 0.46

 BMS2 1.97 0.40 0.05 0.42

Trait
Japanese Black Japanese Shorthorn

1 VA = additive genetic variance; h2 = heritability. 
2 See table 8 for the list of abbrebiations 
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CW-1 の効果が認められ，CW と同様に C(Q)アリルの存在

で増加傾向であった．GH では GH L127V の SNP の L アリルで

枝肉重量が大きくなる効果が報告されているが，LL 型の平

均値は LV 型，VV 型よりも 15kg 程度大きかったものの，今

回用いた集団では有意な効果は認められなかった．一方，

日本短角種では遺伝子頻度が極端だったこともあり，ほとん

どの形質，遺伝子で関連は見いだせなかったが，唯一，

NCAPG で SFT に対する効果が認められた．しかし，表型値

では M アリルの存在で SFT が小さくなる傾向であるものの，

混合モデルでは黒毛和種の SFT と遺伝子型の傾向と逆の

効果であった． 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Table 10 Genotypic and allelic frequencies of markers

Japanese Black

GH-L127V 477 LL 0.080 LV 0.423 VV 0.497 L 0.291 V 0.709

GH-T172M 477 TT 0.270 TM 0.683 MM 0.046 T 0.612 M 0.388

NCAPG(CW-2) 480 II 0.477 IM 0.506 MM 0.017 I 0.730 M 0.270

CW-1 480 CC 0.719 CG 0.275 GG 0.006 C 0.856 G 0.144

Japanese Shorthorn

GH-L127V 942 LL 0.747 LV 0.217 VV 0.036 L 0.856 V 0.144

GH-T172M 942 TT 1.000 TM 0.000 MM 0.000 T 1.000 M 0.000

NCAPG(CW-2) 929 II 0.892 IM 0.107 MM 0.001 I 0.946 M 0.054

CW-1 942 CC 0.996 CG 0.004 GG 0.000 C 0.998 G 0.002

Marker Records
Genotypic frequencies Allelic frequencies

pp pq qq p q

 Table 12 Phenotype average for each genotype of markers in Japanese Shorthorn

LL LV VV II IM MM CC(QQ) CG(Qq) GG(qq)

Recorders 700 201 33 829 104 1 930 4 0

 ｆ1 288 74 10 334 38 0 370 2 0

 m1 412 127 23 495 66 1 560 2 0

Mean ±SD2 Mean ±SD2 Mean ±SD2 Mean ±SD2 Mean ±SD2 Mean Mean ±SD2 Mean ±SD2

Age1 24.64 ±3.44 24.20 ±3.22 24.73 ±3.85 24.70 ±3.42 23.36 ±3.10 19.66 24.55 ±3.41 23.66 ±4.94

　f1 25.76 ±3.33 25.02 ±3.05 26.86 ±3.26 25.76 ±3.30 24.64 ±2.98 25.65 ±3.27 24.94 ±6.95

　m1 23.73 ±3.23 23.80 ±3.78 25.76 ±3.33 23.99 ±3.32 22.62 ±2.94 19.66 23.82 ±3.30 22.39 ±4.28

CW1 408.74 ±40.39 406.88 ±40.43 405.18 ±39.95 408.36 ±40.45 407.23 ±39.89 394.00 408.26 ±40.36 397.00 ±41.61

　f1 398.89 ±41.69 402.34 ±39.55 397.40 ±41.31 399.37 ±41.37 400.97 ±39.97 399.68 ±41.15 373.00 ±53.74

　m1 415.63 ±38.02 409.52 ±40.86 408.57 ±39.8 414.42 ±38.70 410.83 ±39.70 394.00 413.94 ±38.85 421.00 ±1.41

LMA1 48.35 ±4.96 47.93 ±5.92 47.42 ±5.80 48.23 ±5.12 48.13 ±5.92 51.00 48.22 ±5.22 48.50 ±3.51

　f1 48.22 ±4.90 48.04 ±5.28 49.00 ±5.85 48.11 ±4.96 49.05 ±5.29 48.19 ±5.00 51.50 ±0.71

　m1 48.43 ±5.00 47.87 ±6.29 46.74 ±5.78 48.32 ±5.24 47.59 ±6.23 51.00 48.24 ±5.36 45.50 ±0.71

RT1 6.37 ±0.64 6.34 ±0.68 6.24 ±0.59 6.37 ±0.65 6.29 ±0.63 6.20 6.36 ±0.65 6.40 ±0.48

　f1 6.47 ±0.66 6.54 ±0.67 6.36 ±0.70 6.49 ±0.67 6.38 ±0.64 6.48 ±0.67 6.15 ±0.21

　m1 6.31 ±0.62 6.23 ±0.66 6.18 ±0.55 6.29 ±0.63 6.25 ±0.62 6.20 6.28 ±0.62 6.65 ±0.64

SFT1 2.41 ±0.71 2.44 ±0.76 2.33 ±0.61 2.44 ±0.72 2.23 ±0.65 2.20 2.41 ±0.72 2.45 ±0.58

　f1 2.65 ±0.71 2.82 ±0.82 2.54 ±0.82 2.70 ±0.75 2.49 ±0.58 2.69 ±0.74 2.15 ±0.49

　m1 2.24 ±0.66 2.22 ±0.63 2.24 ±0.49 2.26 ±0.64 2.08 ±0.64 2.20 2.23 ±0.64 2.75 ±0.64

BMS1 2.11 ±0.35 2.09 ±0.31 2.03 ±0.17 2.10 ±0.33 2.15 ±0.41 2.00 2.10 ±0.34 2.50 ±0.58

　f1 2.15 ±0.42 2.12 ±0.33 2.10 ±0.32 2.13 ±0.40 2.21 ±0.41 2.14 ±0.40 2.50 ±0.71

　m1 2.08 ±0.30 2.08 ±0.30 2.00 ±0.00 2.07 ±0.27 2.12 ±0.41 2.00 2.08 ±0.29 2.50 ±0.71

GH-L127V NCAPG (CW-2) CW-1

1 See table 8 for the list of abbrebiations  
2 SD = standard deviation  
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第三節 考察 

黒毛和種と日本短角種の両品種間で外貌や枝肉形質の

BMS ナンバー等の表現型が大きく異なるように，本研究で対

象とした SNP の頻度においても黒毛和種と日本短角種では

大きく異なり，塩基多型レベルでもそれぞれの特徴が明らか

である．GH T172M の多型は，他の報告 7,48,82)にもあるように黒

毛和種では確認できたものの，日本短角種では存在しなか

った．さらに，NCAPG，CW-1 は両品種ともにメジャーアリル

は同じであるものの，日本短角種ではそれぞれの遺伝子頻

度が極端に偏っていた．黒毛和種は日本在来牛に明治時代

の 10 年間あまり，シンメンタール，デボン，ショートホーン，ブ

ラウンスイス等の外国品種と交雑されたが，和牛の美点とされ

た資質が不良となったため，在来牛の美点を維持する方針

でその後の交雑は行われずに改良されており，見島牛や口

之島牛に近い在来牛が基礎となっていると考えられている 40)．

一方，日本短角種は，東北地方の在来牛である南部牛に明

治以降，昭和の初期まで外国品種を交雑して改良された経

緯があり，ショートホーン種の影響が強いとされている 39,46,71)．

このような黒毛和種と日本短角種の遺伝的背景の違いから，

遺伝子多型頻度の違いが表れていると思われた． 

 Table 13 Single gene effects on fatty acid composition and carcass traits 

Trait Marker LRT 1 P-value a 1 ± SD d 1 ± SD %VA1 due
to Marker

Japanese Black

CW2 GH-L127V 2.88 2.37E-01

GH-T172M 1.24 5.39E-01

NCAPG(CW-2) 65.56 5.77E-15 -21.72 ± 6.58 7.54 ± 6.94 22.82

CW-1 16.40 2.74E-04 24.44 ± 11.12 9.25 ± 11.56 7.16

LMA2 GH-L127V 0.42 8.09E-01

GH-T172M 1.75 4.18E-01

NCAPG(CW-2) 14.90 5.83E-04 -0.42 ± 1.33 2.37 ± 1.40 3.66

CW-1 12.65 1.79E-03 3.80 ± 2.14 1.20 ± 2.23 8.66

RT2 GH-L127V 3.13 2.09E-01

GH-T172M 3.92 1.41E-01

NCAPG(CW-2) 6.99 3.04E-02 -0.03 ± 0.18 0.20 ± 0.18 1.70

CW-1 0.52 7.70E-01

SFT2 GH-L127V 0.12 9.40E-01

GH-T172M 0.63 7.31E-01

NCAPG(CW-2) 4.66 9.74E-02 0.25 ± 0.13 0.16 ± 0.13 5.29

CW-1 0.34 8.44E-01

BMS2 GH-L127V 1.32 5.18E-01

GH-T172M 1.29 5.25E-01

NCAPG(CW-2) 0.74 6.92E-01

CW-1 7.87 1.96E-02 0.47 ± 0.61 -0.15 ± 0.63 4.23

Japanese Shorhorn

CW2 GH-L127V 0.90 6.37E-01

NCAPG(CW-2) 0.88 6.43E-01

CW-1 0.21 6.50E-01

LMA2 GH-L127V 3.50 1.74E-01

NCAPG(CW-2) 1.87 3.92E-01

CW-1 0.00 9.45E-01

RT2 GH-L127V 1.88 3.91E-01

NCAPG(CW-2) 0.63 7.29E-01

CW-1 0.15 6.94E-01

SFT2 GH-L127V 1.60 4.48E-01

NCAPG(CW-2) 7.31 2.59E-02 -0.02 ± 0.32 -0.21 ± 0.32 1.43

CW-1 0.12 7.30E-01

BMS2 GH-L127V 1.57 4.55E-01

NCAPG(CW-2) 1.35 5.09E-01

CW-1 2.50 1.14E-01

1 LRT = likelihood ratio test;  a = additice effect;  d = dominance effect;  %VA = proportion of additive genetic 

variance 
2 See table 8 for the list of abbrebiations 
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遺伝子型の効果に関しては，黒毛和種では NCAPG と

CW-1 で報告されているような枝肉重量の効果が本研究で

用いた集団でも認められたほか，NCAPG でバラの厚さ，

CW-1 で BMS ナンバーへの効果が認められたことが集団の

特徴である．さらに，NCAPG の CW の遺伝分散に占める遺

伝子型の効果の割合が 23％と非常に高く，表型分散に対し

ても 14％の効果を持ち，QTL として非常に大きい効果を集

団に対して持つことが確認された．NCAPG と CW-1 の 2 つ

の SNP で遺伝分散に占める効果の割合が約 30％と非常に

大きい寄与率であった．Nishimura ら 48)はこの 2 つの SNP を

含む 3 つのマーカーの寄与率は遺伝分散の 1/3 に匹敵す

ると報告しており，本研究で用いた集団において示された高

い寄与率は不自然ではないと考えられた．黒毛和種におい

て，NCAPG は枝肉重量の増加効果のある M アリルの頻度

が低く，M アリルを保有する個体の血統から近年活用される

ようになった特定種雄牛から由来している可能性が考えられ

た．そのため，NCAPG を改良マーカーとして利用するために

は，急激な近交係数の上昇を招かないように交配に注意す

る必要がある．また一方で，日本短角種では M アリル保有個

体の血統の特徴が明確ではなかった．M アリルの効果と不

都合な形質との連鎖の有無を確認するため，材料を蓄積し

てさらなる解析を行う必要性が考えられた．さらに，黒毛和種

では CW-1 の多型において，CW や LMA，さらに BMS へ C

アリルのプラス効果が認められたものの，C アリルの頻度が高

く寄与率は限定的であった．しかし，集団への影響の大きい

種雄牛に関して C アリルを持つことを確認するなどの利用意

義はあると思われた．GH に関しては今回用いた両品種とも

多型と枝肉形質との関連は認められなかった．Tatsuda ら 66)

は GH L127M と 枝 肉 重 量 と の 関 連 を 報 告 し て い た が ，

Matsuhashi ら 37)は枝肉重量との関連は認められず，皮下脂

肪厚に関連すると報告した．さらに Tatsuda ら 66)は GH T172M

と BMS との関連を報告したが，Matsuhashi ら 37)は BMS では

なく，CW，RT，SFT との関連を報告していた．これらの報告

からも GH の多型と枝肉形質との関連は集団によって影響が

大きく異なる可能性が考えられた． 

黒毛和種において形質への有意な効果が認められたマー

カーは，日本短角種ではその極端な頻度の影響もあるが，

効果が明確ではなかった．日本短角種は黒毛和種に比べ屠

畜月齢が若く，その標準偏差が大きい．黒毛和種では，一定

の月齢を出荷時期の目処とするが，日本短角種では雌雄と

もに体重 600kg を出荷時期の目処とし 46)，さらに，まき牛に

よる繁殖方法の特性から子牛の出生時期が偏るため肥育期

間により出荷時期や流通量の調整が行われているのが実態

であり，枝肉形質の性の差が小さいことからもその傾向は推

定できる．このため，日本短角種では産肉能力に関して遺伝

的潜在能力を十分に発揮していない可能性が考えられる．こ

のことは，正確な遺伝的能力評価が困難になることが推測で

きる．枝肉形質の表型値に対して考慮すべき効果が適切に

取り入れられていれば問題はないが，理想の月齢に出荷で

きたか，すなわち，出荷時期の調整のために増体性を調整

する飼養管理を行ったか，または，さらなる体重の増加の可

能性が残る若い月齢で出荷したか，を考慮するべきと考えら

れるが，そのような要因情報の正確な収集・整理は現時点で

は困難である．そのため，今後材料を蓄積し遺伝子型の多

様性に富むサンプル集団を確保できた場合には，一定の

DG 以上，一定の屠畜月齢範囲内の材料を対象とするなど

のサンプル抽出方法の確立が必要であると考えられた．適正

にサンプルが抽出できれば，誤差分散が小さくなり，相対的

に遺伝子の効果が明確になる可能性があると思われた． 

調査した遺伝子多型について，日本短角種では明確な効

果が認められなかったが，研究方法の課題が浮かび上がっ

た．また，黒毛和種では，NCAPG と CW-1 の効果が認めら

れたことから，岩手県の黒毛和種集団において，NCAPG，

CW-1 の遺伝子多型が枝肉重量等の枝肉形質の改良マー

カーとして活用できると考えられた． 

 

第四章 脂肪酸組成候補遺伝子の日本短角

種における多型頻度と牛肉中の脂肪

酸組成および枝肉形質への影響 
 

諸  言 

現在の牛肉の評価は脂肪交雑に重点が置かれているが，

脂肪酸組成が食味に影響するとの報告 68)や牛肉の食味に

は脂肪の影響が強いとの報告 59)などにより，近年は脂肪交

雑の程度やきめ細かさだけではなく，脂肪の質が新たな評価

形質として注目されている．そのような中，一価不飽和脂肪

酸割合を簡易に推定する機器の開発 53) ，stearoyl-CoA 

desaturase(SCD) 65）や fatty acid synthase(FASN) 1）など脂肪

酸組成に影響を与える遺伝子多型の報告など，牛肉の脂肪

酸組成に関する研究が盛んに行われている．赤身が主体で

ある日本短角種においても量は少ないものの一定の筋肉中

への脂肪交雑は認められるため，日本短角種においても脂

肪酸組成を指標の一つとした牛肉品質評価が可能であると

考えられるが，日本短角種における牛肉中の脂肪酸組成や

その遺伝的影響に関する報告は極めて少ない．そこで，脂

肪酸組成の改良指標として検討するために，黒毛和種牛肉

の脂肪酸組成に影響する変異が報告されている SCD，

FASN，sterol regulatory element binding protein 1 (SREBP-

1)，growth hormone(GH)遺伝子の各遺伝子型が日本短角

種牛肉の脂肪酸組成に与える影響について調査した． 
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第一節 材料および方法 

材料は岩手県内の一地域で飼養された日本短角種肥育

牛 279 頭（去勢 180 頭，雌 99 頭）の枝肉の皮下脂肪を用い

た．材料牛の屠畜月齢は 27.6±2.5（平均値±標準偏差）で

あった．材料牛における解析対象形質の基本統計量を表 14

に示す． 

脂肪酸組成は，脂肪をメチルエステル化した後，ガスクロ

マトグラフィー（GC-17A；株式会社島津製作所，京都市）に

より分析した．すなわち，脂肪をホモジナイズした後，クロロホ

ルム-メタノール混合液（クロロホルム:メタノール=2:1）を加え

攪拌・濾過し，溶出液をエバポレーターで濃縮・乾固した．そ

の後，ベンゼン 1mL とナトリウムメトキシド 0.5mL を加え 80℃

で 20 分静置しメチルエステル化した．メチルエステル溶液に

ヘキサン 1mL，蒸留水 2mL を加え攪拌・遠心分離した後，

再び上清を蒸留水 2mL と攪拌・遠心分離し，その上清をガ

スクロマトグラフィーの試料とした．脂肪酸はミリスチン酸

（C14:0），ミリストレイン酸（C14:1），パルミチン酸（C16:0），パ

ルミトレイン酸 (C16:1)，ステアリン酸(C18:0)，オレイン酸

(C18:1)，リノール酸(C18:2)の各割合を分析し，飽和脂肪酸

合計割合（SFA；C14:0+C16:0+C18:0）と一価不飽和脂肪酸

合計割合（MUFA；C14:1+C16:1+C18:1）を算出した．また，

公益社団法人日本食肉格付協会による枝肉重量（carcass 

weight；CW），ロース芯面積（longissimus muscle area；LMA），

バラの厚さ（rib thickness；RT），皮下脂肪厚（subcutaneous 

fat thickness；SFT），BMS ナンバー（beef marbling standard；

BMS），歩留基準値（yield estimate；YE），BCS ナンバー

（beef color standard；BCS），色沢（luster），しまり（firmness），

きめ（texture），BFS ナンバー（beef fat standard；BFS）の記

録を解析対象形質とした． 

遺伝子型は，脂肪組織から定法により抽出したゲノム

 Table 14 Fundamental statistics of fatty acid and carcass trait

Trait Abbrev1 Recorders Mean ±SD1 VA
1

h 2 1

Fatty acid composition, %

Myristic acid C14:0 279 2.70 ±0.55 0.12 0.43

Myristoleic acid C14:1 279 1.78 ±0.58 0.14 0.50

Palmitic acid C16:0 279 23.86 ±1.79 1.26 0.44

Palmitoleic acid C16:1 279 6.79 ±1.55 0.97 0.48

Stearic acid C18:0 279 7.94 ±1.80 1.28 0.51

Oleic acid C18:1 279 50.46 ±2.85 3.23 0.44

Linoleic acid C18:2 279 2.72 ±0.76 0.12 0.39

Saturated fatty acid SFA 279 34.50 ±3.07 0.38 0.45

Mono unsaturated fatty acid MUFA 279 59.03 ±2.94 3.47 0.46

Carcass trait

Carcass weight, kg CW 279 445.83 ±49.64 400.19 0.42

Longissimus muscle area, cm2 LMA 279 51.02 ±7.15 12.70 0.40

Rib thickness, cm RT 279 6.81 ±0.92 0.20 0.40

Subcutaneous fat thickness, cm SFT 279 2.70 ±0.83 0.25 0.40

Yield estimate2 YE 279 72.12 ±6.26 0.58 0.42

Beef marbling standard3 BMS 279 2.03 ±0.29 0.02 0.38

Beef color standard4 BCS 279 4.16 ±0.67 0.13 0.43

Beef fat standard4 BFS 279 3.12 ±0.51 0.08 0.40

Luster5 279 2.11 ±0.38 0.04 0.41

Firmness5 279 2.02 ±0.25 0.01 0.38

Texture5 279 2.59 ±0.53 0.09 0.42

1Abbrev = abbreviation of traits; SD = standard deviation; VA = additive genetic variance; h2 = heritability. 
2YE = 69.419+0.130LMA+0.667RT-0.025*1/2CW-0.896SFT  
3BMS was scored from 1 to 12 
4BCS and BFS were scored from 1 to 7 
5Luster, firmness and texture were scored from 1 to 5 
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DNA を 用 い ， FASN ， SCD ， SREBP-1 ， GH の 2 カ 所

（L127V ，T172M） の各遺伝子型についてそれぞれ，Abe

ら 1)，Taniguchi ら 81)，Hoashi ら 21），Chikuni ら 8）の報告に基

づいて判定した． 

各遺伝子の効果は，家系構造を考慮するために混合モデ

ルを用いて評価した．各 SNP 効果は Qxpak68)の snp_ad オプ

ションにより行い，SREBP-1 の挿入欠失変異も SNP とみなし

て解析した．用いたモデル式は次のとおりである． 

yijklm = sexi + yearj + monthk + farml + bxijklm + SNP + uijklm 

 + eijklm  （1） 

yijklm は個体 ijklm の表型値，sexi は性 i の母数効果（2 水

準），yearj は屠畜年 j の母数効果（3 水準），monthk は屠

畜月 k の母数効果（12 水準），farml は農家 l の母数効果

（7 水準），b は屠畜月齢 xijklm の回帰係数，uijklm は個体

ijklm のポリジーン効果として N（0，Ａσu
2）（Ａは分子血縁行

列）に従う変量効果，eijklm は残差である．SNP は各遺伝子

座の SNP の相加的効果(a)および優性効果(d)である．Ａ行

列を作成するために，3 世代遡及した血統情報として 1501

頭を用いた．尤度比検定は，モデル（1）内の SNP 遺伝子型

の効果を除いたものを帰無仮説として行い，P 値はカイ二

乗分布により得た．相加的遺伝分散に占める単一遺伝子

座の SNP 遺伝子型の効果の割合は次式のとおり算出した． 

  variance percentage = [2pq(a＋d(q－p))2]/VA 

 p と q は SNP のアリル頻度，V_A はモデル(1)の SNP 効果

を除いたモデルから得られた相加的遺伝分散である 15）． 

また，エピスタシス効果については epi_snp オプションにより

解析した．用いたモデル式は次のとおりである． 

yijklm = sexi + yearj + monthk + farml + bxijklm + SNP1 + SNP2 

+ SNP1*SNP2 + uijklm + eijklm （2） 

SNP 1 と SNP 2 はそれぞれ単一遺伝子座の遺伝子型効果

であり，SNP 1*SNP 2 は 2 遺伝子座間のエピスタシス効果

である．2 遺伝子座間のエピスタシス効果は Cockerham モデ

ル 8)を用いた 4 パターンのエピスタシス効果（相加効果×相

加効果，相加効果×優性効果，優性効果×相加効果，優性

効果×優性効果）として解析を行った．尤度比検定は，モデ

ル（2）内のエピスタシス効果を除いたモデルを帰無仮説とし

て行い，P 値はカイ二乗分布により得た． 

さらに，検定の多重性を考慮するために，Benjamini と

Hochberg 2)の方法（BH 法）により多重性を考慮した P 値（q

値）を R ソフトウェア（http://www.r-project.org/）を用いて算

出した．BH 法では，5 候補遺伝子のうち SREBP-1 および

GH T172M が集団内で完全に固定されていたため（結果を参

照），3 候補遺伝子を用いて行った．単一遺伝子効果の検定

については，20 形質×3 候補遺伝子=60 検定として補正を

行い，エピスタシス検定については，20 形質×3 エピスタシ

スパターン（FASN-SCD，FASN-GH，SCD-GH）=60 検定とし

て，補正を行った． 

 

第二節 結果 

各遺伝子の遺伝子型頻度と遺伝子頻度を表 15 に示す．

SREBP-1 および GH T172M においては，多型は認められなか

った．さらに，GH L127V においては L アリルの頻度が 0.94 と

極端であり，ほぼ L アリルに固定されていた． 

各形質の遺伝率を表 1 に示す．脂肪酸割合の遺伝率は

0.39～0.51 と中程度であった．C18:2 は黒毛和種では他の

脂肪酸に比べ低い遺伝率が報告されている 44,72)のと同様に，

0.39 と脂肪酸の中で最も低い遺伝率が推定された． 

各遺伝子における遺伝子型と表型値の関係を表 16 に，

遺伝子効果解析の結果，有意になった形質を表 17 に示す．

遺伝子の影響は，脂肪酸割合では，C14:0，C14:1 で FASN

と SCD が，C16:1 と C18:1 で FASN が，C18:0，C18:2，SFA，

MUFA で SCD の影響が有意であった．FASN では TW アリ

ルの存在で C18:1 割合が高まる傾向であったが，C14:1 で

は逆に TW アリルの存在で低くなる傾向であった．さらに，

C16:1 では AR/AR で最も値が高かった．このため，MUFA

の大部分を占める C18:1 で FASN の効果が有意であったに

もかかわらず，MUFA では有意ではなかったと考えられた．

SCD では，最も主要な脂肪酸である C18:1 で有意な影響が 

 Table 15 Genotypic and allelic frequencies of markers

FASN 273 TW/TW 0.06 TW/AR 0.44 AR/AR 0.50 TW 0.28 AR 0.72

SCD 277 AA 0.39 VA 0.48 VV 0.13 A 0.63 V 0.37

SREBP1 277 SS 0.00 LS 0.00 LL 1.00 S 0.00 L 1.00

GH L127V 263 VV 0.01 LV 0.10 LL 0.89 V 0.06 L 0.94

GH T172M 263 TT 1.00 MT 0.00 MM 0.00 T 1.00 M 0.00

Merker Records
Genotypic frequencies Allelic frequencies

pp pq qq p q
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 Table 16 Phenotype average for each genotype of markers

TW/TW TW/AR AR/AR AA VA VV VV LV LL

17 120 136 109 132 36 2 26 235

Slaughter age 28.22 27.42 27.69 27.35 27.67 28.08 28.52 26.53 27.70

Fatty acid composition, %

C14:0 1 2.21 2.60 2.84 2.61 2.73 2.85 2.56 2.74 2.71

C14:1 1 1.45 1.67 1.93 2.02 1.74 1.23 1.89 1.86 1.79

C16:0 1 22.90 23.82 24.00 23.79 23.87 23.95 21.48 23.96 23.86

C16:1 1 6.53 6.52 7.08 6.71 6.91 6.64 8.58 7.06 6.81

C18:0 1 7.87 8.15 7.74 7.65 7.85 9.20 5.93 7.74 7.95

C18:1 1 53.01 50.81 49.82 50.52 50.47 50.21 53.37 50.21 50.42

C18:2 1 2.86 2.72 2.70 2.81 2.73 2.46 3.71 2.87 2.71

SFA 1 32.98 34.56 34.59 34.04 34.45 36.00 29.97 34.43 34.51

MUFA 1 60.98 59.01 58.83 59.25 59.12 58.08 63.84 59.12 59.01

Carcass trait

CW 1 ,kg 459.35 449.44 440.77 447.55 444.35 445.81 439.50 455.92 444.73

LMA 1 ,cm2 50.12 50.73 51.40 52.18 50.51 49.50 47.50 53.42 50.72

RT 1 ,cm 7.08 6.70 6.88 6.83 6.76 6.91 7.25 6.94 6.79

SFT 1 ,cm 2.59 2.71 2.68 2.62 2.70 2.93 2.75 2.66 2.67

YE 1 72.63 72.45 71.76 72.19 72.01 72.28 72.50 72.92 72.01

BMS 1 2.12 2.03 2.02 2.03 2.02 2.08 2.00 2.04 2.03

BCS 1 4.12 4.22 4.12 4.17 4.18 4.06 3.50 4.08 4.17

BFS 1 3.06 3.13 3.13 3.15 3.11 3.06 3.50 3.08 3.11

Luster 2.00 2.12 2.13 2.07 2.12 2.22 2.00 2.15 2.11

Firmness 2.06 2.01 2.02 2.02 2.01 2.06 2.00 2.00 2.02

Texture 2.59 2.61 2.57 2.58 2.58 2.67 2.50 2.62 2.59

FASN SCD GH L127V

No. of animals

1 See table 14 for the list of abbrebiations. 

 Table 17 Single gene effects on fatty acid composition and carcass traits1

Trait Marker LRT 2 P-value q-value 3 a2±SE 2 d2±SE 2
%VA 2 due
to marker

Fatty acid composition, %

C14:0 4 FASN 36.24 1.35E-08 6.28E-07 -0.34 ± 0.07 0.01 ± 0.08 37.7

SCD 11.48 3.00E-03 2.50E-02 -0.17 ± 0.05 -0.003 ± 0.01 11.1

C14:1 4 FASN 24.30 5.28E-06 1.64E-04 -0.23 ± 0.07 -0.08 ± 0.08 20.5

SCD 50.16 1.28E-11 1.19E-09 0.37 ± 0.05 0.09 ± 0.06 40.4

C16:1 4 FASN 15.10 5.25E-04 6.10E-03 -0.45 ± 0.18 -0.23 ± 0.22 12.7

C18:0 4 SCD 22.49 1.31E-05 3.05E-04 -0.78 ± 0.16 -0.46 ± 0.20 15.8

C18:1 4 FASN 21.26 2.42E-05 4.50E-04 1.38 ± 0.35 -0.12 ± 0.42 22.0

C18:2 4 SCD 11.12 4.00E-03 2.60E-02 0.19 ± 0.06 0.04 ± 0.07 12.4

SFA 4 SCD 13.65 1.00E-03 1.10E-02 -1.11 ± 0.30 -0.45 ± 0.36 12.2

MUFA 4 SCD 12.48 2.00E-03 1.60E-02 1.01 ± 0.28 0.50 ± 0.35 10.4

Carcass trait

CW 4 ,kg GH L127V 8.17 1.70E-02 8.80E-02 11.24 ± 10.62 6.70 ± 11.99 0.8

RT 4 ,cm FASN 16.52 2.59E-04 3.00E-03 -0.07 ± 0.09 -0.32 ± 0.11 8.9

BCS 4 FASN 6.19 4.50E-02 2.20E-01 0.03 ± 0.07 0.09 ± 0.09 1.6

Luster FASN 8.98 1.10E-02 6.40E-02 -0.12 ± 0.04 0.05 ± 0.05 8.7
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認められなかったものの，C14:0，C14:1，C18:0，C18:2 での

影響は A 型の存在で不飽和脂肪酸割合が増え，V 型の存

在で飽和脂肪酸が増える傾向が一貫していることから SFA，

MUFA でも影響が認められたと考えられた．また，相加的遺

伝分散に占める遺伝子型の効果の割合（％VA due to 

marker）は，C14:1 では FASN が 20％，SCD が 40％でこの

2 遺伝子の合計で 60％以上と高く推定されたが，SFA，

MUFA では SCD 遺伝子がそれぞれ 12％，10％であった．

枝肉形質では，CW で GH の影響が認められたほか，RT や

BCS，luster で FASN の影響が認められた．RT では FASN

の相加的遺伝分散に占める遺伝子型の効果の割合が 8.9％

と推定された．エピスタシス効果に関しては，C16:1 で FASN

と SCD，YE で SCD と GH L127V，texture で FASN と SCD で

低い P 値が観察されたが，いずれも q 値は高く，エピスタシ

ス効果は認められなかった（表 18）． 

 

第三節 考察 

 遺伝子頻度は SCD では黒毛和種での報告 1,37,72)と同様に，

A アリルの頻度が高く観察された．しかし，FASN では，黒毛

和種は TW アリルの頻度が高く報告されているが，日本短角

種では逆に AR アリルの頻度が 0.72 と高かった．Abe ら 1）は，

ホルスタイン，アンガス，ヘレフォードの AR アリル頻度をそれ

ぞれ 0.829，0.985，0.929 と報告しており，FASN のアリル頻

度から，日本短角種は外国品種の影響が強いことが示唆さ

れた．GH L127V のアリル頻度について，丸岡ら 36)は 2 農場の

日本短角種における L アリルの頻度を 0.42 と低く報告して

いたが，本研究で用いた岩手県集団におけるアリル頻度は

L アリルに偏っており，丸岡らの報告との材料集団の違いが

影響している可能性が考えられた．FASN と GH のアリル頻

度が黒毛和種と大きく異なっていたこと，および，SREBP-1

に多型が確認されなかったことは本研究に用いた日本短角

種集団の特徴と思われた． 

脂肪酸割合の遺伝率は，中橋ら 44)が黒毛和種における

MUFA 遺伝率を 0.82 と報告している集団に比べると低い値

であるが，Yokota ら 72)は 2 地域の黒毛和種集団で MUFA

遺伝率を 0.35 と 0.53 と報告しており，日本短角種の遺伝率

はこれらの黒毛和種集団の遺伝率の値の範囲内であった．

このことから日本短角種の脂肪酸割合は黒毛和種と同様に

遺伝的影響の大きい形質であることが確認できた．このため，

枝肉形質との遺伝相関についても確認することが必要である

と思われた． 

遺伝子型の効果は SCD，FASN で脂肪酸組成への影響

が認められたが，GH の影響は有意ではなかった．Yokota ら

72）は黒毛和種において，SCD 遺伝子型の C14:0，C18:0，

C18:1，SFA，MUFA における飽和脂肪酸の割合に対する V

アリルの相対的なプラスの効果を，FASN 遺伝子型の AR ア

リルにおいて C14:0 でプラス，C16：1 でプラス，C18:1 でマイ

ナスの効果を報告していた．日本短角種の SCD 遺伝子型で

は C18:1 で効果が認められなかったものの，C14:0，C18:0，

SFA，MUFA で黒毛和種と同様の有意な効果が認められた．

FASN 遺伝子型でも C14:0，C16:1，C18:1 において黒毛和

種と同様の有意な効果を示した．また，Matsuhashi ら 37)は黒

毛和種において脂肪酸組成と GH の関連を報告していたが，

本研究の日本短角種集団で GH の効果が認められなかった

ことは GH のアリル頻度が黒毛和種に比べて極端に偏って

いたことも一因であると考えられた．さらに，本研究では皮下

脂肪を材料としたが，Oka ら 52）は黒毛和種の枝肉部位によ

って脂肪酸の割合に違いがあることを報告しており，日本短

角種の遺伝子型の効果も皮下脂肪と筋肉内脂肪で若干異

なる可能性がある．このため，筋肉内脂肪を用いた解析や筋

肉内脂肪と皮下脂肪の相関を確認することが今後の課題と

して考えられた．また，Matsuhashi ら 37)は，黒毛和種におけ

る相加的遺伝分散に占める遺伝子型の効果の割合（％VA 

due to marker）は MUFA で FASN が 3.9％，SCD が 14.0％，

最大でも C14:1 における FASN の 20.4％であり，その他は

概ね低い値を報告している．同様に Yokota ら 72）は 2 つの黒

 Table 18 Epistatic effects between pairs of the genes on fatty acid composition and carcass traits1 

SNP1 SNP2

Fatty acid composition, %

C16:1 4 FASN SCD 4.44 3.50E-02 0.61

Carcass trait

YE 4 SCD GH L127V 6.73 9.00E-03 0.61

Texture FASN SCD 4.41 3.60E-02 0.61

Marker
Trait LRT 2 P-value q-value 3

1 Only those pairs for which statistically significant (P<0.05) gene effects were detected are listed for each trait.
2 LRT = likelihood ratio test  
3 The q-value of test measures the proportion of false positives incurred when that particular test is called significant.
4 See table 14 for the list of abbrebiations. 
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毛和種集団における相加的遺伝分散に占める遺伝子型の

効果の割合を MUFA で FASN が 1.2-1.9％，SCD で 5.5-

6.0％とし，最大値は C14:0 における SCD の 20.4％であり，

その他は Matsuhashi らと同様に概ね低い値を報告している．

一方，本研究では 1 遺伝子の影響は 10-40％と概ね高い値

が推定された．このことから，黒毛和種に比べて日本短角種

の脂肪酸割合は特定の遺伝子の影響を強く受けることが示

唆されたが，頭数が必ずしも十分ではないため，材料を蓄積

して検証が必要であると思われた．また，相加的遺伝分散に

占める遺伝子型の効果の割合が高い脂肪酸がある一方で，

MUFA，SFA など総合的な脂肪酸項目ではこれらの遺伝子

の効果は限定的であることから，実際の改良に利用する場合

は，遺伝子の効果を考慮して脂肪酸組成に関する育種価を

推定することなどが必要であると思われた．  

 本研究により，日本短角種の枝肉中の脂肪酸組成は黒毛

和種と同様に遺伝的要因があることが判明し，FASN や SCD

の有意な影響を受けることが明らかとなった．このことから，脂

肪酸組成の改善には遺伝的改良が有効であり，育種価と併

せて SCD や FASN の遺伝子型情報が改良マーカーとして

活用できることが示唆された．しかし，食味は非常に複雑な

形質であり，脂肪酸組成以外にも物理性，アミノ酸，核酸，糖

質，香気成分等が関与していると考えられている．また，一価

不飽和脂肪酸割合が高い牛肉が必ずしも食味の良い牛肉と

は限らず，中程度の割合が好ましいとの報告がある 62）．牛肉

における脂肪酸組成や食味の評価に関する研究動向を注

視しながら，日本短角種における脂肪酸と食味との関連性，

さらに，枝肉形質との相関について確認し，最適な改良目標

を設定することが重要であると思われた． 

 

第五章 総合考察 

 

日本短角種はマキ牛による繁殖方法が主流であり，放牧

地で同一牧区内の 50 頭前後の雌牛の集団中に 1 頭の種

雄牛を混牧し自然交配により繁殖する．このような繁殖方法

のため，改良面と流通面の課題がある．改良面では一種雄

牛の後代産子数を増やすことには限度があり，能力の高い

種雄牛の影響が黒毛和種に比べ小さいこと，産肉性だけで

はなく野外での自然交配に耐えうる体格が求められること，

多数の放牧地での供用が必要であるため選抜圧が弱いこと

等が挙げられる．一方，流通面では，夏季の放牧が交配時

期であるため分娩時期，出荷時期が偏ることが課題であり，

牛肉の流通時期を平準化するため肥育期間を調整して出荷

が行われている状況である． このような実態を踏まえ，以下

の考察を行った． 

 

改良方法の検証と新たな改良形質 

第一章での解析から，BMS ナンバー等の肉質関連形質

は，遺伝率が低いものの，育種価の導入以降，着実に改良

が進んでいることが判明した．しかし，その改良量の絶対値

は小さく，関係者が改良成果を実感するまでにはなっていな

い．これは BMS ナンバーの標準偏差が小さいことからも評価

の問題を孕んでいることが考えられる．遺伝標準偏差単位で

は着実な改良が認められるため，従前の改良方法でも肉質

の改良は可能であると思われるが，より良い改良方法の改善

のためには，現行の格付規格に加えて画像解析など客観的

な BMS 評価を取り入れることも考えられる．歩留に関する枝

肉重量，ロース芯面積，バラの厚さ，皮下脂肪厚の形質につ

いては，相互の遺伝相関が複雑であることから，総合的な指

数により選抜を進めていく必要性が考えられる．さらに，第三

章で述べたように赤身肉主体である日本短角種の牛肉にお

いて脂肪酸組成と食味との関連を確認することなどの課題が

あるが，脂肪酸組成のような客観的な測定データによる形質

を新たに評価・改良形質として導入することが，日本短角種

に適した枝肉評価と改良方法に結び付く可能性が考えられ

た． 

 

直接検定牛の選定 

種雄牛の候補である直接検定牛は，放牧地において生後

4-5 カ月齢の雄子牛から予備選抜される．その際，両親の育

種価から期待育種価を算出し，判断材料とすることの他，経

験的に体型や増体からマキ牛としての能力を推測し，選択さ

れている．期待育種価が高くても成長性や体型に劣る牛は，

マキ牛としての能力や産肉能力を不安視され，選抜されない

ことが多い．しかし，第二章での GHSR1a の DelR242 の研究

から，直接検定牛の選定方法に関しての問題点が浮かび上

がった．DelR242 アリルは直接検定開始時の尻長，管囲に

有意な影響が認められたものの，検定終了時の体型測尺値

や枝肉形質との関連は認められなかった．DelR242 アリルと

直接検定開始時の尻長，管囲の関係が，種雄牛集団で

DelR242 アリル頻度が繁殖雌牛集団よりも高い一因であると

推察されたが，一方で，その尻長と管囲への効果が検定終

了時には認められないため，直接検定牛を選抜する若齢期

の体型が産肉能力と関連するかを確認する必要があると思

われた．具体的には種雄牛の直接検定期間の体重や飼料

摂取性に関する形質，体型測尺値について，枝肉形質の育

種価との相関を解析することが 1 つの方法として考えられる．

枝肉形質との相関が認められる体型測尺値等が明らかにな

れば，その部位の測尺値を指標として直接検定牛を選抜す

ることで，より正確に産肉能力が高い牛を選抜することが可

能になると思われた． 
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DelR242 アリルと飼料摂取性との関連が明らかになったこ

とは大変興味深く，日本短角種が粗飼料利用能力に優れる

ことと DelR242 アリルの頻度が高いことの関連が示唆され，

1kg 増体あたりの濃厚飼料摂取量および粗飼料摂取量の効

果から DelR242 座位のヘテロ接合型の個体が飼料利用能

力に優れることが考えられた．しかし，DelR242 頻度が集団

中に 0.3 以上であり遺伝分散に対するマーカーの寄与率は

低いことから，この DelR242 アリルを直接的な飼料摂取性の

育種マーカーとして利用することは有効ではないと考えられ

る．一方で直接検定開始時の体型に影響することから，直接

検定牛の選抜に際し，DelR242 アリルを考慮して尻長，管囲

を診断することで，過度に外貌に偏重せずに，より遺伝能力

本位の選抜が可能になることが期待される． 

 

黒毛和種の候補遺伝子の日本短角種での効果 

黒毛和種で枝肉重量との関連が報告されている遺伝子は，

日本短角種では枝肉形質との明確な関連は認められなかっ

た．黒毛和種と日本短角種の遺伝的背景の違いと，日本短

角種の生産方法の特徴が影響している可能性が考えられた．

つまり，遺伝的背景が異なるため遺伝子頻度が極端であり遺

伝子型の効果が十分に現れなかったことと，体重を目処にし

た集荷時期の決定方法と肥育期間による出荷調整から，遺

伝的潜在能力を十分に発揮していない可能性があることで

ある． 

遺伝的背景の違いの影響から，日本短角種独自の QTL

解析を行う必要があると思われた．マイクロサテライトによる解

析は半きょうだい家系を対象として解析することが主流であっ

たが，日本短角種はその繁殖方法から大規模な半きょうだい

家系の構築が困難であった．さらに中小家畜で行われている

ような複数世代で家系を構築する手法も世代間隔が長いこと

から容易ではなかった．しかし，近年では高密度 SNP チップ

の開発により，多数の SNP を用いて半きょうだい家系に依存

しないゲノムワイド相関解析が可能となっている．この方法を

応用すれば，大規模な半きょうだい家系が構築しにくい日本

短角種でもゲノムワイド相関解析による QTL 解析が可能で

あると思われる．今後は日本短角種において SNP チップを

用いたゲノムワイド相関解析を行い，日本短角種集団独自の

QTL の探索が課題であると考える． 

遺伝的潜在能力を十分に発揮していない可能性の懸念

に関しては，サンプリング方法を検討することが必要であると

思われる．出荷時期の調整のために増体性を調整する飼養

管理を行ったか，または，さらなる体重の増加の可能性が残

る若い月齢で出荷したか，等の飼養管理方法を考慮するべ

きと考えられるが，そのような要因情報の正確な収集・整理は

現時点では困難である．そのため，一定の平均日増体重

(DG)以上，一定の屠畜月齢範囲内の材料を対象とするなど

のサンプル抽出方法の検討が必要であると考えられた． 

 

以上により，育種価評価に基づく改良方法は，形質評価

方法からもたらされる難点があるものの，概ね着実に改良が

進んでいることが判明した．表型値を基準にした場合はその

改良効果が明確ではなくても，育種価を基準にし，遺伝標準

偏差単位で評価することで，改良の成果が確認できた．この

ことから，喫緊の課題は改良方法の改善よりも，日本短角種

のどのような形質を評価し，改良していくかを決定することで

あると思われた．また，脂肪酸組成のような新たな評価形質

で，日本短角種の評価・改良ができる可能性が示唆された．

このような牛肉の食味に関する形質を改良形質と位置付ける

ことも 1 つの方法であると考えられる．一方，直接検定牛の

選定方法とゲノム研究方法の課題が浮かび上がった．このよ

うな課題について，引き続き検証を行い，育種価による改良

方法に新たな形質やその遺伝的マーカーを取り入れることで，

さらなる日本短角種の改良推進が可能であると考えられた． 

日本短角種の改良は，生産者・関係者のコンセンサスを得

ながら改良の方向性を定め，その方向性に基づいて改良目

標を設定し，種雄牛や繁殖雌牛に関してその改良形質を評

価し，産肉能力現場検定により改良の達成度合いを確認し

ながら改良を推進することが重要であると考えられる．日本短

角種の特徴的な飼養体系は改良スピードの制限要因にもな

っているが，前述のとおり中山間地の有効利用や自給飼料

の活用，放牧による景観の維持や安心のイメージなど他の和

牛品種にはない価値がある．現状の遺伝的な特徴と傾向を

把握したうえで，日本短角種に適した評価方法と改良方法を

確立することが急務であると思われる． 
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