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１ 肉用牛の産肉性向上に関する研究

(3)DNAマーカーを用いた肉用牛の育種システム実用化に関する研究

ア．MCSU欠損症遺伝子近傍領域が肉用牛経済形質に及ぼす影響の検討
Association Analysis between the Deletion Mutant Allele of MCSU Deficiency and Carcass Traits

in Japanese Black Cattle

藤田達男・志村英明・梅木英伸・久々宮公二・伊藤雅之・志賀一穂

要 約

黒毛和種の常染色体性劣性遺伝性疾患であるウシモリブデン補酵素（ ）欠損症の原因となる変異遺MCSU

伝子（原因遺伝子 ）と産肉成績との関連性について解析を行った。屠場で採取した黒毛和種去勢肥育牛サm

ンプルの中から父、祖父、曾祖父のいずれかが原因遺伝子 キャリア種雄牛であり、かつ 頭以上のサンm 2

プルがある種雄牛 頭の息牛 頭の 遺伝子型を調査した結果、正常遺伝子ホモ型（ ) 頭、22 316 MCSU 240MM

（ ） 。 、 、 、キャリア 頭であった 遺伝子型と産肉成績との関連性を調べるため 出荷年度 肥育農家Mm 76 MCSU

屠殺時日齢などの非遺伝的要因を補正し、その補正値について種雄牛と 遺伝子型を要因として取りMCSU

上げた二元配置分散分析を行った。種雄牛間では日増体重( )( < )、皮下脂肪の厚さ( < )およびD.G p 0.01 p 0.01

p 0.05 MCSU MCSU枝肉重量( < )で有意な差がみられたが 遺伝子型に有意に関連する形質はみられなかった、 。

遺伝子型と産肉成績との間に有意な関連性がみられなかったので、黒毛和種集団から原因遺伝子 を排除m

しても育種改良に影響はないと推察された。

（キーワード： ウシモリブデン補酵素（MCSU）欠損症 産肉成績との関連性）

緒 言

ウシ 欠損症は黒毛和種にみられる常染色MCSU

体性劣性遺伝病であり、 ら によって原Watanabe １）

因遺伝子 が確認された。原因遺伝子 を持つキm m

ャリア（ ）どうしの交配によって 分の の確Mm 4 1

（ ） 、率で生まれる原因遺伝子ホモ型 の産子ではmm

生後３カ月前後から発育障害と蹄の異常伸長がみら

れ、多くは生後７ヶ月前後で死亡するか、またはそ

れ以前に予後不良として淘汰された。発症牛の病理

学的所見は腎臓の異常を主徴とし、尿細管内から腎

盂にかけ黄白色または黄褐色の砂粒状の結石が蓄積

し、この結石はキサンチンを主成分とするものであ

った 。 ら が開発した遺伝子診断技術に２ １）） Watanabe

よって、原因遺伝子 を持つキャリア種雄牛の識m

別が可能となり、キャリア種雄牛の淘汰とキャリア

種雄牛精液の使用規制によって本病の発生は終息し

た。しかし、キャリア種雄牛のなかには優れた産肉

能力を持ち、市場性の高い種雄牛がいたことから、

黒毛和種育種集団から原因遺伝子 を排除するこm

とは、産肉能力を重視した育種改良においてマイナ

スの効果をもたらすことが危惧された。

黒毛和種の常染色体性劣性遺伝病であるクローデ

ィン 欠損症 の遺伝子型と産肉成績との間のア16 ３）

ソシエーション解析を行った小林ら の報告では、４）

原因遺伝子と有意に関連する経済的形質はなかった

とする一方で、ブラウンスイス種にみられるウィー

バー病 では、原因遺伝子の遺伝子座は乳量、乳脂５）

MCSU肪量に連鎖していることが報告 されており６） 、

欠損症においても経済形質との関連性を検証してお

く必要があった。そこで著者らは、屠場で採取した

黒毛和種去勢肥育牛サンプルを用いて、 欠MCSU

損症遺伝子型と産肉成績との間に関連性があるかど
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うかを調査した。

材料および方法

１．供試牛

大分県内の同一屠畜場において、 年 月～1998 6

年 月の間に採取した黒毛和種去勢肥育牛腎2003 5

臓周囲脂肪サンプル 頭のなかから、当該牛の3,897

父、祖父および曾祖父のいずれかがキャリア種雄牛

であり、かつ 頭以上のサンプルがある種雄牛の息2

316 DNA牛 頭を調査対象とした。脂肪組織からの

10mMの抽出は、ProtainaseKを用いた常法で行い

に溶解し、 濃度をTris-HCl(pH 8.0) 1mM EDTA DNA

に調整した。20ng/μｌ

２．ウシ 欠損症遺伝子診断MCSU

１）ウシ 欠損症の遺伝子診断は らMCSU Watanabe

の方法で行った。すなわち、原因遺伝子 にみらm

れる 塩基欠損領域を挟むプライマーペア（MCSU-F3

：5'-TGGCCTGGGCGCTCTGCTGGTGAATAAC-3'、 MCSU-R

：5'-AGGTACGCAGCGGCCGTGCCTCCTC-3')を用いる
M mPCR 87bpによって正常遺伝子 ( )と原因遺伝子

( )を検出した。 は を鋳型として84bp PCR DNA 20ng

10pmole 10Mm Tris-HClそれぞれのプライマー 、

（ 、 、 、 、pH8.8 1mM MgSO 5mM KCl 5mM NH SO) ( )4 4 2 4

、 、 およ0.05% Triton-X 0.05mg/ml BSA 0.1mM dNTP

び ( )0.625unit polymerase STRATAGENE USPfuTurbo 、

25 94 1を加え 総量 の反応系として 熱変性 ℃、 、 、μｌ

68 1 72 20分、アニーリング ℃、 分、伸長反応 ℃

秒を 回繰り返した。 増幅産物は ％ポリ30 PCR 12

アクリルアミドゲルによる電気泳動(200V 3.5時間)、

後、臭化エチジウム溶液で染色し、紫外線照射下で

特異的バンドを観察した。 欠損症遺伝子型MCSU

の診断は、正常遺伝子 ( )のみ検出された場M 87bp

合は正常ホモ型（ 、正常遺伝子 と原因遺伝MM M）

（ ）子 ( )の両方を検出した場合はキャリアm Mm84bp

と診断した。

３．統計処理

、 、 、 、産肉成績は 日増体重 枝肉重量 胸最長筋面積

ばらの厚さ、皮下脂肪の厚さ、および ナンバBMS

ーの 項目とした。日増体重は、屠畜場出荷時体重6

と子牛市場時体重の差を肥育日数で除した肥育期間

の日増体重とし、その他は、社団法人日本食肉格付

協会の規格を使用した。これらの数値について、出

荷年度と肥育農家を母数効果とし共変量として肥育

日数および終了日齢への二次までの回帰効果を取り

上げた最良線形不偏推定値（ ）によって非遺BLUE

伝的要因を排除した補正値 を求めた。この補正し７）

MCSUた産肉成績について、種雄牛と種雄牛内の

遺伝子型を要因として取り上げた二元配置の分散分

析を行った。

結果および考察

欠損症遺伝子診断技術によって、原因遺MCSU

伝子 を持つキャリア種雄牛が識別され、キャリm

ア種雄牛の淘汰とキャリア種雄牛精液の使用規制に

よって本病の発生は終息した。しかし、キャリア種

雄牛のなかには優れた産肉能力を持ち、市場性の高

い種雄牛がいたことから、黒毛和種育種集団から原

因遺伝子 を排除することは、産肉能力を重視しm

た育種改良においてマイナスの効果をもたらすこと

が危惧され、 遺伝子型と産肉成績の関連性MCSU

を明らかにしておく必要があった。そこで、大分県

内の同一屠畜場に出荷された黒毛和種去勢肥育牛サ

ンプルのなかから、父、祖父および曾祖父のいずれ

かがキャリア種雄牛であり、かつ 頭以上のサンプ2

、ルがある種雄牛の息牛の 遺伝子型を調査しMCSU

遺伝子型と産肉成績の間に関連性があるかMCSU

どうかを調べた。

まず、今回の調査対象牛 頭に関係したキャリ316

ア種雄牛は ～ の 頭であった。調査Sire-A Sire-F 6

対象牛 頭の父、祖父および曾祖父のなかにキャ316
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表１．調査対象牛316頭の父、祖父、曾祖父に該当するキャリア種雄牛別サンプル数およびキャリア頭数

＊( )内の数値はキャリア頭数

＊＊｛ ｝内は父がSire-A、またはSire-Bである頭数。( )内の数値はキャリア頭数

表２．調査対象牛の種雄牛(父:22頭)別、遺伝子型別供試頭数

＊A,B：キャリア種雄牛、1～20：MCSU正常種雄牛

表３．種雄牛と種雄牛内のMCSU遺伝子型を要因として取り上げた二元配置分散分析結果

＊：有意差あり(p<0.05)、＊＊：有意差あり(p<0.01)

表４．MCSU遺伝子型別の産肉成績（平均値±標準偏差）

Carrer Sire 父 祖父 曾祖父
Ｓｉｒｅ-Ａ 35(18)*  3  (0)
　　　-B 43(22)  4  (0)
　　　-C 75(20) ｛Ａ:2(2), B:1(0)｝** 109(12) ｛Ａ:3(1), B:3(2)｝
　　　-D 10 (1) ｛B:1(0)｝    3  (0)
　　　-E  1  (0) 　29 (7) ｛Ａ:2(2)｝
　　　-F  1  (0) 　17 (2) ｛Ａ:2(1)｝
Total 78(40) 94(21) ｛Ａ:2(2), B:2(0)｝ 158(21) ｛Ａ:7(4), B:3(2)｝

MCSU遺伝子型 A B 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 合計
MM 17 21 64 23 20 16 18 11 7 8 7 4 3 3 4 1 3 3 1 2 2 2 240
Mm 18 22 9 3 3 5 2 3 2 1 2 2 1 2 1 76
合計 35 43 73 26 23 21 20 14 9 9 7 6 5 4 4 3 3 3 2 2 2 2 316

MCSU遺伝子型 1 811.98 4568.42 28.62 6.24 54.37 7.17
種雄牛 21 2029.14 * 19578.72 ** 40.29 47.38 110.85 ** 5.34
交互作用 21 564.20 3750.40 17.92 25.66 16.92 1.66
誤差 272 1216.11 9336.72 41.92 47.28 51.65 3.99

BMSNo.
不偏分散自由度変動因 枝肉重量 日増体重 ロース芯面積 バラの厚さ 皮下脂肪厚

MCSU遺伝子型 頭数 枝肉重量(Kg) 日増体重(g) ロース芯面積(cm) バラの厚さ(mm) 皮下脂肪厚(mm) BMSNo.
MM 240 409.7±35.6 717.4±100.9 52.7±6.1 69.6±6.8 24.1±7.6 8.5±2.1
Mm 76 406.0±33.0 708.5±89.2 52.0±7.0 69.3±6.6 23.2±6.1 8.1±1.6

リア種雄牛がどのように分布しているかを表 に示1

した。父がキャリア種雄牛であったサンプルは

、 を父とする合計 頭、それらの遺伝Sire-A Sire-B 78

、 、子型は 頭 頭とほぼ１：１に分離しMM Mm38 40

メンデルの法則に従っていることが示唆された。祖

父がキャリア種雄牛であったサンプルは ～Sire-A

を祖父とする合計 頭、この内 頭がキャSire-F 94 21

Sire-C 75リアであった。このなかで を祖父とする

頭のなかの 頭は、キャリア種雄牛が続けて交配さ3

れており、 が父であった 頭は 頭ともキャSire-A 2 2

リアであり、 が父であった 頭は であっSire-B 1 MM

Sire-D 10 Sire-Bた 同じく を祖父とする 頭のなかで。
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が父であった 頭は であった。曾祖父がキャ1 MM

リア種雄牛であったものは ～ を曾祖父Sire-C Sire-F

とする合計 頭、この内 頭がキャリアであっ158 21

た。曾祖父と祖父の間で連続してキャリア種雄牛が

交配された例はなかった。曾祖父がキャリア種雄牛

158 7 Sire-A 4であった合計 頭中、 頭は が父であり

頭がキャリア、 頭は が父であり 頭がキャ3 Sire-B 2

リアであった。

調査対象牛 頭の父は 、 を含めて316 Sire-A Sire-B

頭の種雄牛の息牛であった。表 に、調査対象22 2

牛の父である 頭の種雄牛別供試頭数と遺伝子型22

別頭数を示した。 頭のキャリア種雄牛 、2 Sire-A

Sire-B 20 MCSU 316および 頭の 正常種雄牛の息牛

頭中、 頭が平常ホモ型( )、 頭がキャリア240 76MM

( )であった。 遺伝子型と産肉成績との関Mm MCSU

連性を調べるため、枝肉重量、日増体重、ロース芯

BMSNo.面積、バラの厚さ、皮下脂肪の厚さおよび

の補正値について、種雄牛と種雄牛内の 遺MCSU

伝子型を要因として取り上げた二元配置の分散分析

3 4を行い その結果を表 の分散分析表に示した 表、 。

には、調査対象牛 頭を 群と 群に区分316 MM Mm

し、両群の産肉成績の平均値と標準偏差を示した。

表 の分散分析表で示したように、種雄牛を要因3

とした場合には、日増体重( < )、皮下脂肪の厚p 0.01

さ( < )および枝肉重量( < )との間に有意なp 0.01 p 0.05

関連性がみられたが、 遺伝子型を要因としMCSU

た場合では、産肉成績との間に有意な関連性はみら

れなかった。このことから 遺伝子型と産肉MCSU

成績との関連性は無いと推察され、 欠損症MCSU

原因遺伝子 およびその近傍領域には産肉成績にm

連鎖する経済形質遺伝子座が存在する可能性は低い

と推察された。

16小林ら は、黒毛和種におけるクローディン４）

欠損症遺伝子型と産肉成績との間のアソーシエーシ

ョン解析において、キャリア種雄牛 頭の肥育産子3

の産肉成績、およびキャリア種雄牛 頭の繁殖雌牛1

産子の予測育種価を用いた解析によって、原因遺伝

子が産肉成績に直接影響を与える結果が得られなか

ったとしている。また、クローディン 欠損症原16

因遺伝子にみられる欠損領域は約 に及び、こ30cM

の遺伝子座領域のマイクロサテライトマーカーを用

いた連鎖解析からも産肉成績との関連性を否定して

いる。

いっぽう、 と は、ブラウンスHoeschele Meinert ６）

イス種にみられるウィーバー病において、キャリア

牛群の乳量、乳脂量が非キャリア牛群のそれより有

意に優れていたこと、およびウィーバー病原因遺伝

子の遺伝子頻度が増加傾向にあることから、乳量、

乳脂量に関与する遺伝子がウィーバー病原因遺伝子

座と強く連鎖するところに位置し、乳量、乳脂量を

重視した育種改良によってウィーバー病原因遺伝子

が必然的に保存されてきたとを指摘している。

近年、黒毛和種集団では、肉質の高品質化を目指

した産地間競争の激化に伴い、地域によっては供用

される種雄牛は産肉能力が優れていると評価された

特定の系統に偏る傾向がみられる。その結果として

近親交配が行われる頻度が高まり、遺伝性疾患が顕

在化しやすい傾向にある。これまでに、黒毛和種に

おいて牛第 因子欠損症、牛バンド 欠損症 、13 3 ８）

牛クローディン 欠損症 、チェディアックヒガ16 ９）

シ症候群 、およびモリブデン補酵素欠損症 が１０ １））

16解明された。小林ら が報告したクローディン４）

欠損症原因遺伝子と今回の 欠損症原因遺伝MCSU

子については、産肉成績との関連性は見出せなかっ

たものの、ブラウンスイス種にみられるウィーバー

病 のように経済的形質遺伝子座と関連した遺伝性６）

疾患病もあるため、他の遺伝性疾患においても、キ

ャリアとして保持された原因遺伝子が経済形質に及

ぼす影響を詳細に調べておく必要がある。このとき

枝肉格付成績には、出荷時期や肥育農家の技術レベ

ル、肥育期間などの様々な非遺伝的な要因が含まれ

ているため、これらの非遺伝的要因を排除した補正

値を用いた解析が解析の精度を向上させると考え

る。本研究では、出荷年度と肥育農家を母数効果と

し共変量として肥育日数および終了日齢への二次ま

での回帰効果を取り上げた最良線形不偏推定値

（ ）によって非遺伝的要因を排除した補正値BLUE

を求めた。この手法によって得た補正値は、マイク

ロサテライトマーカーを用いた 解析などにもQTL

応用可能と考えられる。
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本研究によって、 欠損症遺伝子型と産肉MCSU

成績との間に有意な関連性が見出せなかったことか

、 、ら 黒毛和種集団から原因遺伝子 を排除してもm

産肉成績を低下させる可能性は低いと考えられた。

この結果は、現在我々が行っている候補種雄牛や供

卵牛の選抜方針と矛盾していなかった。
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