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鶏における増体性のQTLのマッピング

龍匝 健* ・藤中邦~Ij* .山崎宗延*

要約

「ひょうご味どりjの作出に用いた薩摩鶏雄の増体性に関する量的形質座 (QTL)解析を行うため，薩

摩鶏雄と白色レグホーン雌各l羽、これらから作られたFlの雄2羽と雌 10羽及び日同士の交配によっ

て得られた F2雄 129羽、雌 103~.mの計 246 羽を実験家系としたo F2は3聞に分け僻化し， 232 ;j~の 13

適齢時の体重を測定した。マイクロサテライトマーカー(マーカー)244個について，親世代に用いた

薩摩鶏及び自色レグホーン各 n~の DNA 型判定を行い，有効であった 72 マーカーを用いて Q乱解析

を行った.また，実験家系とは加に錦育した薩摩鶏雄52羽の 13週齢時の体震を測定し，連鎖解析の結

果QTLと近かったマーカーの DNA型判定を行い，アリール(対立鹿位)と体重とを比較した.

1 F2の平均体重は雄雌とも各鮮化問数の開に有意差はなく，実験家系として有効であった.

2 型判定に用いた244のマーカーのうち利用できるものは19の常染色体上の72マーカーであった.寵摩

鶏のヘテロ率は37.2%，白色レグホーンは39.9%であった.

3 QTL解析の結果，13遡齢の体重は第 l番染色体の122.8cMにおいて LODスコア値(連鎖の度合いを

示すイ夜、 3以上で有意な連鎖となる)が最も高い値を示し，その傭は 5.16で、あった.利用したマー

カーの中でこの部分に近いマーカーは ADLl9及びADLl92であった.

4 薩摩鶏雄52羽の ADLl9のDNA型は 3つのアリールがあり，すべてホモ型であった.大半は lつの

アリールで占められていたが，アリールにより体重に差がある{頃向がみられた (p口0.062). 

5 ADLl9は増体性と連鎖していると思われ，これによるマーカーアシスト選抜の可能性が示唆された.

Genetic Mapping of the QTL Affect on Body Weight in Chickens 

Ken TATSUDA， Kuninori FUJ芯.fAKAand Toshinobu Y AMASAKI 

Summary 

An indigenous chicken line， Satsumadori， is charact巴rizedby slow growth and highly variable body weight. We 

have c釘ri巴dout linkage analysis on chicken growth traits using a resource population between a Satsumadori 

male and a White Leghom fl巴male，comprising 232 F2. We chose 72 microsatellite loci among 244 loci publicly 

available of 19 autosomallinkage groups， in terms of their utilities and locations. 

(I) There was no signi仕組td世間nc巴inbody weight among the differently帥hatchedgroups， so this family is 

suitable for linkage analysis. 

(2) 72 markers were available for linkage analysis in this family. Heterozygosity of Satsumadori was 37.2%叩 d

heterozygosity of White Leghom was 39.9%. 

(3) A QTL affecting body weight at 13 w巴ekswas mapped at 122.8 cM on chromosome 1 (LOD score = 5.16). 

Th巴 closestloci were ADLl9 and ADLl92. 

(4) 1n 52 Satsumadori males we found three alleles of ADLl9， and allele associated body weight 倒的nceswere 

observed at 13 w巴巴ksof ag巴.

(5) ADLl9 will be applicable to mark巴r嶋assistedselection for body weight in Satsumadori帥crossedcommercial 

populations. 

1999年8月30自受理

*中央農業技術センター

キーワード:鶏， QTL，マイクロサテライト，発育
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近年、家畜の経済形質や疾病に関する DNA育種手法の

研究が多くなされている.マイクロサテライトなどの

マーカーが数多く開発され，連銀地圏へのマッぜングが

盛んに行われている2品 17，19孔 25-28) また，実験家系を作

りこれらのマーカーと形質や疾病との連鎖解析が進めら

れている.G巴orgesら16)は乳牛において乳量に影響を及

ぼす量的形質康(以下QTLという)が第 1，第 6，第 9，

第 10及び第20番染色体にあるとし， Anderssonら1)は豚

の成長，小腸長，脂肪蓄積に影響を及ぼすQ宝工が第4番

染色体にあるとしている.鶏については，Groenenら18)は

ブロイラーの 48日齢時の体重の Q1工は第 1番染色体に

あるとし， van Kaarnら31)はブロイラーの飼料摂取量の

QTLが第 l番染色体にあるとし， Vallejoら29)はマレッ

ク病について， 4つの QTLがあったと報告している.

一方，兵庫県の特産鶏 fひょうご味どりJは薩摩鶏雄
と名古監穂雌とのニ元交甑鶏「兵庫jに劣性白色プリマ

スロックを交配した三元交配鶏である.このうち薩摩鶏

は呂本の寂来種であり，増体のばらつきが大きい.この

ため， i兵庫j及び fひょうご味どりJの増体性におい

て藤摩鶏と同様の傾向がみられる.iひょうご味どりJ

の生産性向上を図るため，護摩鶏雄の増体性に関する

QTL解析を行った.

材料及び方法

1供試鶏

龍燈鶏雄と白色レグホーン縦各l羽から作られたFlの雄

2 ;j~と雌 10羽及び Fl 同士の交配によって得られたれ雄 129

羽，雌 103 ;j~の計 246羽を実験家系とした.

2 F2の錦育期間

l群 1996年11月6日から1997年2月5自までの91日間

2群 1996年11月27日から1997年2月26日までの91日間

3群 1996年12月17日から1997年3月四日までの91日間

3飼育方法

F2は幼雛用ケージにおいて28日齢まで鶴育した後，

育雛用ケージにおいて91B齢まで錦育した.給与飼料は

28日齢までは穣鶏幼雛用 (CP19.0%， ME2， 900kcal / kg)， 

以降穣鶏中大雛用 (CP14.5%， I¥届2，750kcal / kg)の市

販飼料を不断給餌し，点灯は行わなかった.

4 増体能力検定

各群の13適齢の体重を測定した.

5 欝摩鶏雄

実験家系とは加に，藤康鶏雄52;j~を問様に鍋育し， 13適

齢持の体重を測定した.

6 DNAサンプル

実験家系の全246;j~より偲体ごとに採血し，それぞれ

そのうちの401l.eをPBS(-) 160μtで希釈し2001l.eとし
たものから QIAampBlood Kitを用いて DNAを抽出した.

王子均 DNA濃度は167μg/mlであり，すべて20μg/ml

に調整した.

7 マイクロサテライトマーカー

Chicken Genome Projectホームページ (http://pou-

ltly.mph.msu.edu/)で公開されている 244倒のプライマー:

Comprehensive Mapping Kit #1 (120 primer pairs) 4，6，7，10，11， 

20-22，25)及びComprehensiveMapping Kit # 2 (124primer 

pairs) 4，6，7，10-12，20凶22，25)を利用した.

8 PCR (Polymerase Chain Reactions) 

PCR反応、液 16.5μtは，20ngのDNAサンプル，50Mm

のKCl，lOmMのTris引Cl(pH 8. 3) ， 1. 5mMのMgC12，

200μMの4つの dNTPs，O. 5UのAmpliTaq Gold DNA 

polymerase， 5p molのプライマーベアの組成で調整した.

PCR条件は、はじめに予備変性95
0

C/9分、次に、変性

94
0

C /30秒、プライマーごとに設定したアニーリング

(核酸を熱して l本鎖にした後徐々に冷却して再び2本

鎖にすること)濫度(43~ 60
0

C) /1分を 43サイクル行

い、最後に、伸長60
0C/ 10分で行った.

9 議気泳動及び DNA裂判定

プライマーは PCR生成物の長さと蛍光色によってい

くつかのグループに分けられた.竜筑泳動はポリアクリ

ルアミドゲJレ(36cm)をシークエンサー (ABI373S)に

11時間かけ，Genescan及びGenotyperのソフトウェアを用

いて解析を行った.

10 QTL解析

QTL解析は MAPMAKER/QTL23)により行った.各染色

体上のマーカーの位置及びマーカー問の距離はロスリン

研究所ホームページ上の EastLancingl5)のマップ (http: 

//www.ri..bbsrc.ac. uk/cgiゐin/mapviewer? species 

=chick巴n)を参照した.

結果

F2の体重

3回に分けて鮮化させたれの13週齢における体重と標

準備差を表lに示した.Jlt住雄とも各群の間に有意差はな

かった.雌雄間の体重差の補正は雄の体重の平均値を雌

の体重の平均値で51いた値を雌の体重にプラスすること

によって行った.補正後の体重の平均値は1，694 g，標

準偏差は186、最高値は2，217g、最低f[査は820gであった.

2 マーカーの情報

龍摩鶏及び白色レグホーンにおけるマーカーの情報を

留 1に示した.利用した244のマーカーには蛍光色ないし
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表1F2の13遡齢における体重

i生 3J~数、体重 解化 1 解化 2 1障化 3 言十

雄 羽数 53 48 28 129 

体重平均値土標準偏差 1，682 二七 232 1，742土165 1，634土155 1，694 ::t 197 

最高値 2，100 2，080 1，930 2，100 

最低値 820 1，350 820 

雌 羽数 43 23 37 103 

体重平均倍土標準偏差 1，368 ごと212 1，308土151 1，375こ1:135 1，357土175

最高値 1，880 1，600 1，620 1，880 

最低値 700 990 700 

雌雄(補正) 羽数 96 71 65 232 

体重平均値土標準偏差 1，692 二七 222 1，710土166 1，678土148 1，694 ::t 186 

最高値 2，217 2，080 1，957 2，217 

最低値 820 1，327 1，310 820 

18.0% 

13.5% 

図l マーカーの情報

各マーカー (A~ 1)の244マーカーに対する割合

A:藤康鶏，白色レグホ}ン及びF2のDNA型が判明し QTL解析に利用したもの (72マーカー)

B: i護摩鶏，白色レグホーン及びF2のDNA型が判明したがQTL解析に利用しなかったもの (13)

C:龍摩鶏及び白色レグホーンの DNA型が判明したがF2において PCR増幅しなかったもの (21)

D:薩摩鶏及び白色レグホーンの DNA型が閉じであったもの (33)

E: i寵摩鶏において PCR増幅しなかったもの (14)

F:白色レグホーンにおいて PCR増幅しなかったもの (9)

G:薩摩鶏及び白色レグホーンとも PCR増幅しなかったもの (44)

H:蛍光色が付いていなかったもの (20)

1 蛍光色が付いておらずPCR温度が不明で、あったもの (18)
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表2 QTL解析に利用したリンケージグループとマーカー

リンケージグループ マーカ ムカパレツツジ(cM) 平均間階(cM)

第1染色体 13 394.80 30.37 

第2染色体 9 460.04 51.12 

第3染色体 5 287.13 57.43 

第4染色体 5 111.62 22.32 

第5染色体 6 167.24 27.87 

第6染色体 4 44.99 11.25 

第7染色体 2 112.89 56.45 

第8染色体 4 50.13 12.53 

E27 2 5.80 2.90 

E29 3 29.65 9.88 

E30 2 32.60 16.30 

E31 2 79.96 39.98 

E35 2 23.58 11.79 

E36 2 118.37 59.19 

E41 2 13.18 6.59 

E46 2 22.77 11.39 

E47 2 13.59 6.80 

E48 2 14.52 7.26 

E53 3 71.38 23.79 

言十 72 2，054.24 28.53 

表3 F2のADLl9及びADL192おけるアリールと体重の関係，

藤摩鶏雄52羽のADLl9のア 1)__)レと体重の関係

鶏 マーカー アリーJレ 羽数 イ本震

AA 24 1，578c 

ADL19 AB. 70 1，673b 

F2 BB 52 1，759a 

AA 109 1，652b 

ADLl92 AB 54 1，736a 

BB 10 1，792a 

龍摩 AA 39 1，802 

鶏雄 ADL19 CC 9 1，658 

523j~ DD 4 1，915 

同じ鶏及び掲じマーカー内で異符号簡に有意差あり (p< 0.01) 

PCR 温度が不明なものが38あった.PCRを行ったが増!幡

せず，薩摩鶏，自色レグホーン及び荷者ともにDNA型

が特定できなかったものがそれぞれ14，9及び44あった.

PCRで増幅できたが薩摩鶏及び白色レグホーンのDNA

型が同じものが33あった.これら計138マーカーは利用で

きないものとした.醸摩鶏のヘテロ率は37.2%，同じく

白色レグホーンは39.9%であった.利用した206マーカー

には ADL(Avian Disease and Oncology Laboratory， 

Michigan State University， East Lancing， MI)マーカー

(149個)及び、MCW(MicrosatelliteChicken Wageningen， 
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第1染色体における LODスコア値

F2のADLl9及びADLl92のアリーJレと体重との関係

を表3に示した.ADLl91土曜摩鶏がAAZi，自生レグホー

ンがBB型であった.BB型がAA型及びAB型に対して，

AB型がAA型に対して有意に重かった (p<0.01). 

ADLl92は薩摩鶏がAA型，白色レグホーンがAB型で

あった.AB型及びBB型がAA型に対して有意に震かっ

た (p<0.01).実験家系とは加に錦脊した薩摩鶏雄523j~

の13週齢時の体重と QTLと最も近かったADLl9のア

リールとの関係を表3に示した.ADLl92については多裂

は見られず，すべて同一のホモ裂であった.ADLl9は3

つのア 1)-}レがあり，すべてホモ型であった (AA型，

CC型， DD ru).大半はlつのアリールで占められていた
が，アリールにより体重に差がある傾向がみられ

(P=O. 062)， DD型がAA型及びCC型に対して， AA型

がCC型に対して震かった.

考察

Qτ工解析においては白的とする形質の環境要国によ

る影響をできる限り抑えることが重要であるが，解析に

用いる家系の個体数は一般に数百以上と多い.このため，

一組の親かられを作る場合など金個体を一度に管理す

ることはできず，何度かに分けて飼育しなければならな

い.このとき，飼育場所，季節等の環境要因が形質に影

響を及ぼすことがあり，飼育に必要な街積が広く，世代

交代の長い大家斎ほどその影響を受けやすい.その点で，

鶏は短期間で多くの家系を作ることができ，同じ条件で

管理しやすく連鎖解析に有利で、ある.Crooijmans12)らは

鶏は世代が短く大きな全兄弟家系を作りやすいため，

百leNetherl叩 ds)マーカー(57個)の2種類のマーカーが

あった.両者を比較すると，206マーカーのうち薩摩鶏に

おいて利用できないと判断されたマーカーは， ADLマー

カーでは35.6%であったのに対しMCWマーカーでは

8.8%であった.白色レグホーンにおいては向様にADL

マーカーでは32.2%であり MCWマーカーでは8.8%で

あった.また，型判定ができたもののうちヘテロであっ

たマーカーの割合は薩摩鶏32.3%，白色レグホーンは

38.6%であり MCWマーカーにおいては同じく46.2%，

42.3%であった.利用可能で、あると判断された106のマー

カーの中にはF2でPCRができなかったなどの理由で21

のマーカーが利用できないことが判明した.また， 1)ン

ケージグループに 1つしかマーカーがない場合このマー

カーは使用しなかった.全く同じ位置に表示された複数

のマーカーがあった場合， 1つのみを解析に用いた.この

ため最終的には19のリンケージグループの72マーカーを

用いてQTL解析を行った(表2). 

QTし解析

れのDNA裂と13適齢における体重との連鎖解析の結

果， 1つのQTLが見つけられた.第1番染色体のADLl9

とADLl92の開23.5cMでADLl9から6.0cMの位置(第

1番染色体の122.8cMの位置)においてLODスコア値が

最も高い値を示した.LODスコア値は5.16で，利用した

マーカ}の中でこの部分に近いマーカーはADLl9及び

ADLl92であった(図2). 

ADし19及びADし192のアリールによる体重への効果，

薩摩鶏雄52羽のADL19のアリールによる体重への

効果

3 

4 
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マッピング技術のための優秀なモデルになると述べてお

り， Vall吋oら29)も同様のことを述べている.本試験にお

いても，各群の平均体重の濁に有意差は認められず連鎖

解析のために有効なデータとなった.

マーカーについては供試した206マーカーのうち ADL

マーカーはおastLancing reference popuration15)といわれる

赤色野鶏と自生レグホーンのパッククロスにより作られ

た実験家系から開発されたものであり， MCWマーカー

はComptonreference popuration 3 )といわれる系統の異な

る白色レグホーン同士のパッククロスにより作られたも

のである.PCRで増幅しなかったものなど型判定ができ

なかったマーカーの割合は雌雄椅では差は小さかったが，

マーカーの種類により 4倍程度の差があった.このこと

は，マーカーは各家系により河条件ではPCRの難易に差

があることを示唆している.製判定がでで、きたもののうち

へテロでで、あつたマ一カ一の部合はMCWマ一カ蜘-一-喝‘

マ一カ一を上回つた.ヘテロ率が高いことは親から後世

代へのマーカーの遺伝様式が判明しやすいという利点が

ある.これらのことから，本家系においては ADLマー

カーよりも MCWマーカーの方がより有用性が高かった.

さらに， MCWマーカーについては Crooijmansら13)によ

る新しいマーカーの報告もあり，今後連鎖解析に有効で

あると盟、われた.

QTL解析の結果，LODスコア値は5.16と高い値を示し

た.LOD score thresholdはLanderとBotstein24)により導

かれており， LOD scoreが3以上で有意な連鎖である.

これによると，本試験のLODscore 5.16はかなり強い連

鎖で、あると考えられる.Groenenら18)はブロイラーの48

8齢時の体重の QTLは第l番染色体の220cMにあるとし，

van Kaamら31)は有意な連鎖で、はないが，ブロイラーの48

日齢時体重の QTLは240cMに，発育の QTLは235cMに

あるとしている.鶏種，日齢，参照した実験家系などが

違うため本試験の結果と直接比較することはできないが，

鶏の発育に関する QTLは第1番染色体にあるようである.

本試験では，既存のマーカーキットを利用したが，予

想、に反し解析に用いることができないマーカーが多かっ

た.その結果，全ゲノムをカバーするには至らず，マー

カー隠の距離が長い部分も見られた.本試験でカバーし

た部分以外にも QTLがある可能性も考えられるが，これ

までの研究から発育性に関する QTLはいずれもゲノム

上の1カ月rrにおいてのみ見つけられている 18，30，31l. van 
Kaamら30)は発育性に関しては一つのQTLが影響を及ぼ

している可能性があると述べている.また，本試験にお

いて QTLが見つけられたマーカ一間の距離は23.5cMと

比較的短かった.これらのことから，本試験では解析に

利用したマーカーは少なかったが，幸運にも発育に関し

てのQTLの位置をとらえていたと思われる.実襟にQTL

と最も近かったマーカー， ADLl9及びADLl92のF2のア

リールと体重とを比較するとアリールにより体重に有意

義が見られた.また、薩産量鶏雄52羽のADLl9のDNA型

と13遡齢時の体重を比較すると， 1つのアリーlレに偏り

は見られたものの，アリーjレにより体重差が見られ，特

にDD裂の体重は CC型の体重の15%増の重さとなった.

これらのことは，実擦にこの部分に発育のQ立が存在す

ることを示しており，結果から，マーカー ADLl9による

マーカーアシスト選抜の可能性が示唆された.
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