
遺伝子の特性 

• 遺伝子は遺伝情報を蓄えて、細胞から細胞、
世代から世代へ受渡しをする  

• 遺伝子は細胞分裂ごとに自己複製する  
• 遺伝情報は細胞で解読されて、複雑な生体
内反応を通して表現型に影響を与える 

• 遺伝子複製時の誤りもそのまま伝えられる  
 



分子生物学のセントラルドグマ 

ゲノムDNA 遺伝子領域 

転写 

メッセンジャーRNA 
  (mRNA) 

核外に移行する 

たんぱく質 遺伝暗号にもとづくアミノ酸の配置 



DNAの構造 
• DNA（デオキシリボ核酸）は糖（デオキシリボース）、塩基、リ

ン酸が結合したヌクレオチドからできている 
• ヌクレオチドがつながって線状の１本鎖DNAができている 
• 通常のDNAは２重らせん構造の２本鎖DNAとして存在してい

る 
• 互いのDNA鎖は相補的な塩基対を構成している 
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塩基は４種類 
 
 A アデニン 
 T チミン 
 G グアニン 
 C シトシン 



転写 

• DNAは相補的な(CG,AT)塩基配列のメッセン
ジャーRNA(mRNA)に転写される（ただしRNAではTの
かわりにウラシル(U)を使う） 

•  真核生物では最初に長いRNAに転写され、次にイ
ントロン部分が切り離される（スプライシング） 
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成熟mRNA 



翻訳 
• ｍRNAは核外に移行し、リボソームでアミノ酸に翻訳される 
• 特異的なアミノ酸と結合した転移RNA(tRNA)がmRNAの暗号

にそって並んでいく  
• アミノ酸がmRNAの暗号の順序で結合 する 
• 他の酵素によって一部を切断されたり、他のタンパク質と結

合したり、金属原子を取り込んだり、自らを折り畳んだりして
成熟したタンパク質になる  
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翻訳後修飾 

• mRNAの遺伝暗号がアミノ酸配列に翻訳され
た段階ではタンパク質としては未成熟 

• 翻訳後、不要なアミノ酸が切り取られることが
ある 

• アミノ酸の配列はその物理化学的性質によっ
て折りたたまれ特異な立体構造をとる（フォー
ルディング） 

• フォールディング時に金属イオンや糖鎖など
が付加されることを翻訳後修飾と呼ぶ 



ゲノム解析の目標 
• ゲノム 

– 生体内の全遺伝子（DNA) 
• ゲノム解析 

– ゲノムの全塩基配列を解明 
• トランスクリプトーム解析 

– 細胞（組織）の全mRNAを解明 
• プロテオーム解析 

– 細胞（組織）の全タンパク質を解明 
• 最終的には 

– 遺伝子と各形質との関連性を解明 
– 育種・改良、医学・薬学などへの応用 



何故、最初にゲノム解析をするのか？ 

• 基本的にすべての生体の設計図がDNAに書
かれているはずだから 

• タンパク質の構造がわかる 
– DNA－＞mRNA－＞アミノ酸配列ー＞タンパク質 

• DNAという同一の物質を扱えばよい 
– 化学的性質がおなじ 
– DNAは基本的には安定 



DNAマーカーの開発 
• DNAマーカーは染色体上の一里塚、三角点 

• 最初の第1歩 
• マイクロサテライトや1塩基置換、を使う 

• マイクロサテライト 
•              ………….cacacacacacacac………… 

• 1塩基置換 
• …………………………..c………………………… 
• …………………………..t………………………… 

• cf 質的形質（毛色etc.） 



畜産試験場のＦ２交雑家系 
 

• 親世代   ゲッチンゲン 雄１   梅山豚 雌２ 
– 繁殖性      悪い             良い 
– 成熟サイズ   非常に小さい        小さい 

• Ｆ１世代 雄２ 雌８、１０ （同腹） 
• Ｆ２世代 ３６６頭 
• Ｆ３世代 
• Ｎ２（戻し交雑）世代 １４１頭  



畜産試験場 実験家系 



連鎖地図 

• DNAマーカーなどを染色体
上にマッピングした地図 

• マーカー間の遺伝連鎖関係
からマーカー間の距離を算
出 

• 総当たりのマーカー間距離
から順序を求める 

• 実験的な手法で一部のマー
カーの染色体を決める 



繁殖障害に関与する染色体領域 



繁殖障害遺伝子座と胚の着床 



QTL解析 

• QTL 
– 量的形質に関連する遺伝子座 
– ほとんどの経済形質は量的形質 

• QTL解析 
– 連鎖地図と形質値のデータから算出 
– その形質に関連する遺伝子が存在する場所を予
測 



QTL解析結果の概要 



背脂肪厚（畜試家系、第７染色体） 





５家系における椎骨数のQTL位置 



ブタ1番染色体の椎骨数QTLの 
ファインマッピング 



ブタ椎骨数QTL領域のゲノム構造と 
遺伝的変異 



NR6A1のアミノ酸配列変異による 
RAP80 とNCOR1の発現量の変化 



マウスED10.5胚でのNr6a1のmRNAの発現 



マウスED10.5胚における 
Nr6a1タンパクの発現 



ブタ7番染色体の椎骨数のQTL 



ブタ7番染色体の 
椎骨数のQTL領域のゲノム構造 



ブタ7番染色体上の椎骨数のQTL領域
における連鎖不平衡分析 



ブタ7番染色体上の椎骨数のQTLの効果と 
ヘテロ個体におけるVRTN遺伝子のアリル発現 



多数のQTLの発見（ウシ14番染色体） 

Wibowo et al.(2008) 



多数のQTLの発見（ニワトリ6番染色体） 

Abasht et al.(2006) 



The Bovine Genome Sequencing and Analysis Consortium et al.(2009) 

ウシの全ゲノム配列の解読 



マイクロアレイ技術の進歩 
• 数万個の遺伝子を搭載したアレイの普及 

– アノテーション済み全遺伝子搭載アレイ 
• 全遺伝子を対象とした発現解析 

• ＳＮＰ解析用アレイの開発 
– 全ゲノム領域に分布する数万のＳＮＰ（1塩基
置換）を1度に解析可能 

– ただし、1アレイあたり１サンプル 
 



ウシのSNPアレイの分析結果にもとづく個体別主成分分析結果 
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