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要 約 

 

当センターで維持している原種鶏は20年以上閉鎖群で維持されていることから，近交度の上昇による不良形質

発現の可能性が懸念されており，これらを防止あるいは遅延させる飼養管理方法を検討した。試験区は，群外の雄

を交配に供した循環交配区（A区），過去の凍結精液を利用し飼養羽数を増加させた凍結精液利用区（B区）およ

び対照区（C区）を設け，繁殖能力の表現形質調査と遺伝的多様性調査により世代変化を比較した。表現形質調査

では，産卵率のみC区で低下が認められたが，その他の項目について低下は認められなかった。遺伝的多様性調査

の結果，平均ヘテロ接合度を含む遺伝的多様性の値は，いずれの世代においても，A区とB区はC区に比べ高く推

移しており，A区とB区は近交度の上昇が抑制されていることが示唆された。このことから，循環交配および飼養

羽数増加と凍結精液の利用は近交度の上昇を抑制することができ，不良形質発現を遅らせる可能性が示された。こ

れらの手法は，当センターで維持している鶏群での近交度上昇対策の一つとして利用できることが期待される。 
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緒 言 

 

 当センターでは茨城県の銘柄地鶏である「奥久慈

しゃも」の原種鶏を維持している。20年以上閉鎖群

で維持していることから，今後，繁殖能力の低下な

どの不良形質の発現の可能性が懸念されている。 

近年，分子生物学の進歩により，DNAマーカー情

報による遺伝子解析が可能となっている。なかでも，

マイクロサテライトマーカーは，多型性に富み，検

出される対立遺伝子数も多いことから，集団の遺伝

的多様性を解析するツールとして有効であり，ブタ１）

やニワトリ 2)～5)においても使用されている。 

そこで，集団の繁殖能力の表現形質とともにマイ

クロサテライトマーカーによる遺伝的多様性を調査

し，不良形質の発現を防止あるいは遅延させる飼養

管理技術を開発し，長期にわたる安定的な種鶏の供

給を目的として本試験を実施した。 

 

材料および方法 

 

当センターで維持している奥久慈しゃも雄系種鶏

である軍鶏を3つの交配試験区に分割飼育し，一年

一世代の交配を繰り返し，それぞれの試験区におけ

る表現形質と遺伝的多様性の世代変化を比較した。 

１ 交配試験（図１） 

A区：群外の雄を交配に供した循環交配区 

雄40羽，雌80羽を平飼い，自然交配によ

り群外（B区）の雄を交配し種卵を採取した。 

B区：飼養羽数増加，過去の凍結精液利用区 

雄60羽，雌130羽をケージ飼い，群内の雄

の精液を用いた人工授精により種卵を採取

した。凍結精液は，農水省のジーンバンク

事業により20年間保存したものおよび当セ

ンターで2から5年間保存のものを利用し

た。基礎世代（G0）は約20年間保存の精液

を，第1世代（G1）は約5年間保存の精液

を，第2世代（G2）は約3年間保存の精液

を，第3世代（G3）は約2年間保存の凍結

精液をそれぞれ利用した。 

C区：対照区 

雄40羽，雌80羽を平飼い，群内で自然交

配により種卵を採取した。 
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図１ 交配イメージ 

 

２ 調査項目 

1) 表現形質 

すべての雌個体について受精率，ふ化率，250

日齢から300日齢のヘンハウス産卵率および平

均卵重を調査した。また，雄個体は精巣重量お

よび体重について各区10羽をランダム抽出し

更新時（380日齢から450日齢）に測定した。 

2) 遺伝的多様性調査 

各区の鶏群のうちランダムに選択した鶏か

ら血液を採取し， その全血をDNA抽出の材料

とした。検体数は表１に示した。 

表１ 検体数 

世代 A区 B区 C区 

基礎世代（G0） 全区で38 

第 1世代（G1） 40 40 40 

第 2世代（G2） 43 93 43 

第 3世代（G3） 40 115 40 

第 4世代（G4） 40 115 40 

 

(1) DNA抽出 

MAXWELL 16 Blood DNA Purification 

Kit(プロメガ社 AS1010）を用いてDNA抽

出を行った。 

(2) マイクロサテライトDNA多型の検出 

ISAG/FAO推奨のマイクロサテライトマー

カー30座位を用いた。このうち，MCW0284

と LEI0192の２マーカーは遺伝子型が得ら

れた個体の割合が低かったため，以後の分

析から除外した。PCRは，表２の反応組成お

よび条件でMultiplex PCRを行った。PCR産

物を希釈し，ABI 3730 DNA sequencerを用

いてフラグメント解析を行い，各座位の遺

伝子型を決定した。 

表２ PCR反応組成および条件 

PCR組成 

Genome DNA(5ng/μl) 1μl 

2μM each primer 2.5μl 

2×QIAGEN Multiplex PCR Master Mix 12.5μl 

Distilled Water 9μl 

PCRサイクル 

１予備変性 98℃ 15分  

２変性 94℃ 30秒  

40 ｻｲｸﾙ アニーリング X℃* 90秒 

 伸長反応 72℃ 60秒 

３伸長反応 60℃ 30分  

*アニーリングX℃：Multiplex 1,2,5,6,7=60℃，

Multiplex3,4=55℃ 

(3) データ解析 

フラグメント解析により決定された遺伝

子型をもとに，各マーカー座位の平均対立

遺伝子数，実際に観察されたヘテロ接合個

体の割合(Ho)，対立遺伝子の遺伝子頻度か

ら期待される平均ヘテロ接合度（He）を算

出し，集団の遺伝的多様性の指標とした。

期待される平均ヘテロ接合度は座位ごとに

下記の式により算出し平均を算出した。 

He＝1-ΣPi2  P:各対立遺伝子の頻度 

また，DNAマーカーを用いた個体ごとの遺

伝的多様性の指標として，各個体における

ホモ型を示すマーカーの割合を示すマーカ

ー近交度を計算した６）。マーカー近交度は，

各個体のそれぞれのマーカーにおいてヘテ

ロ型を０，ホモ型を１として，全DNAマー

カーの総和をマーカー数で除して算出した
７）。 

 

結 果 

 

１ 表現形質 

受精率とふ化率は，A区とC区で70％以上を示し，

世代による低下は認められなかった。B区は，受精

率では全世代をとおして60％以上を推移し，ふ化率

も80％以上を推移した（表3,4）。 

250日齢から300日齢までの産卵率は，C区では第

1世代（G1）で一旦上昇し，その後低下した。A区は

C区に比べ，全世代をとおして高く推移した（p<0.05）

（表5）。平均卵重は，各区とも世代による低下は

認められなかった（表6）。精巣重量および雄体重

基礎（G0） 

 

第 1（G1） 

第2（G2） 

第3（G3） 

第4（G4） 
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は，各区とも世代による低下は認められなかった（表

7）。 

 

表3 受精率の推移            (%) 

世代 A区 B区 C区 

G0 72.1 60.9 71.9 

G1 80.8 64.4 80.7 

G2 79.7 60.2 81.5 

G3 91.6 64.6 86.2 

G4 83.8 66.8 85.3 

表 4 ふ化率の推移            (%) 

世代 A区 B区 C区 

G0 76.6 75.8 80.7 

G1 85.2 88.8 84.5 

G2 74.1 86.2 74.1 

G3 88.4 85.5 87.6 

G4 78.2 81.6 86.0 

表 5 産卵率の推移            (%) 

世代 A区 B区 C区 

G0 49.5 49.1 44.8 

G1 52.2 61.0 50.1 

G2 49.4 a 54.9 43.5 b 

G3 44.1 a 43.7 37.2 b 

G4 47.4 a 57.1 27.6 b 

※A区とC区： 

G1～G４世代についてカイ二乗検定（a,b<0.05） 

表 6 平均卵重の推移           (g) 

世代 A区 B区 C区 

G0 48.3 46.8 48.0 

G1 48.7 48.4 48.8 

G2 48.4 48.0 48.4 

G3 49.5 47.7 48.8 

G4 48.6 47.6 50.4 

表 7 更新時の雄体測結果 

世代 精巣重量(g) 体重（kg） 

A区 B区 C区 A区 B区 C区 

G0 NT 24.3 NT NT 3.2 NT 

G1 NT 20.0 NT NT 3.0 NT 

G2 27.9 25.5 26.7 3.4 3.2 3.3 

G3 34.3 27.7 29.9 3.4 3.3 3.3 

G4 30.3 31.1 33.4 3.4 3.5 3.3 

NT：未実施 

２ 遺伝的多様性調査 

基礎世代の総対立遺伝子数は51個，平均対立遺伝

子数は1.82個と試験開始当初から低い値であった。

総対立遺伝子数と平均対立遺伝子数の世代変化は，B

区は総対立遺伝子数は54個，平均対立遺伝子数は

1.93個まで増加し推移した。C区は低下傾向を示し

た。また，第１世代B区では，C区で検出されてい

ない対立遺伝子が新たに5個検出され，その後第2

世代以降も検出された。同様に，A区においても第3

世代以降検出された（表8）。 

基礎世代の平均ヘテロ接合度はHoが 0.234，Heが

0.258と試験開始当初から低い値であった。Hoの値

は，A区とB区は世代を経るに従い上昇傾向にあり，

第4世代のA区とB区はC区に比べ高い値を示した。

Heの値は，いずれの世代においても，A区とB区は

C区に比べ第1世代以降高く推移した（表9）。また，

調査した28座位中7座位で全区および全世代で多型

が認められなかった。 

マーカー近交度は，A区とB区では世代を経るに

従い低下したが，C区は増加と低下を繰り返し，第4

世代では基礎世代とほぼ同じであった(表10)。基礎

世代と第4世代について，マーカー近交度のばらつ

きを示した（図2）。第4世代A区とB区は，基礎

世代と第4世代C区に比べ，ばらつきが大きくなっ

た。 

表8 対立遺伝子数の推移 

世

代 

総対立遺伝子数 平均対立遺伝子数 

A区 B区 C区 A区 B区 C区 

G0 51 51 51 1.82 1.82 1.82 

G1 53 54 48 1.89 1.93 1.71 

G2 53 54 50 1.89 1.93 1.79 

G3 48 52 49 1.71 1.86 1.75 

G4 51 54 49 1.82 1.93 1.75 

表 9 平均ヘテロ接合度の推移 

世

代 

観察値(Ho) 期待値(He) 

A区 B区 C区 A区 B区 C区 

G0 0.234 0.234 0.234 0.258 0.258 0.258 

G1 0.234 0.271 0.262 0.265 0.273 0.257 

G2 0.248 0.261 0.249 0.264 0.285 0.260 

G3 0.266 0.266 0.267 0.277 0.270 0.258 

G4 0.280 0.270 0.249 0.266 0.261 0.239 

表 10 マーカー近交度の推移    （標準偏差） 

世代 A区 B区 C区 

G0 0.766(0.063) 0.766(0.063) 0.766(0.063) 

G1 0.765(0.054) 0.729(0.076) 0.738(0.085) 

G2 0.753(0.073) 0.743(0.084) 0.751(0.071) 

G3 0.734(0.075) 0.734(0.066) 0.733(0.077) 

G4 0.716(0.075) 0.730(0.068) 0.758(0.070) 
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図２ 基礎世代および第４世代のマーカー近交度 

 

考 察 

 

 当センターで維持している原種鶏は20年以上閉

鎖群で維持されていることから，近交度の上昇によ

る不良形質の発現の可能性が懸念されており，これ

らを防止あるいは遅延させる飼養管理方法を検討し

た。 

試験区は，群外の雄を交配に供した循環交配区（A

区），過去の凍結精液を利用し飼養羽数を増加させ

た凍結精液利用区（B区）および対照区（C区）を設

け，繁殖能力の表現形質調査と遺伝的多様性調査に

より世代変化を比較した。 

表現形質調査では，産卵率のみC区で世代による

低下が認められたが，受精率，ふ化率，平均卵重，

精巣重量および体重において，各区とも世代による

低下は認められなかった。近交度上昇により繁殖力

などの種の存続に関わる適応力が低下するといわれ

ている８)が，今回，産卵率の低下が近交度の上昇に

よるかは断定できないものの，少しずつ影響が出て

きているかもしれない。 

遺伝的多様性調査では，基礎世代における平均対

立遺伝子数は1.82，平均ヘテロ接合度（He）は0.258

であった。当センターで維持している他鶏種での予

備調査の結果から，名古屋種では平均対立遺伝子数

2.61，平均ヘテロ接合度（He）0.347，ロードアイラ

ンドレッド種では平均対立遺伝子数2.25，平均ヘテ

ロ接合度（He）0.316と今回試験を行った鶏群は他

鶏種より明らかに低かった。また，岡ら 4）が調査し

た軍鶏と比べても低く，試験当初から遺伝的多様性

が低い傾向にあった。凍結精液の活用により，B区

第1世代では，本鶏群の他個体で観察されない対立

遺伝子が5個検出された。20年前の凍結精液に由来

する対立遺伝子と考えられ，20年の間に失われた可

能性が高い。これらの対立遺伝子は後代鶏でも維持

されており，今回の試験(凍結精液の利用)により失

われた遺伝子を復活することができた。したがって，

凍結精液を計画的に活用することにより遺伝的多様

性の維持や復元が可能となると思われた。 

平均ヘテロ接合度の世代変化は，C区に比べ，A区

とB区でわずかではあるが高く推移した。また，個

体毎のマーカー近交度においても，A区とB区はC

区に比べて低く，近交度のばらつきは大きくなって

おり，ホモ化の進行が抑えられていることが示唆さ

れた。 

これら結果から，循環交配，飼養羽数増加および

凍結精液の活用は，近交度の上昇を抑制させること

ができ，不良形質発現を遅らせる可能性が示唆され

た。今回，試験期間が5年のため効果はわずかであ

ったが，これら飼養管理技術が銘柄地鶏等閉鎖群で

維持される集団の近交度上昇対策の一つとして利用

できると思われた。しかしながら，どの手法が近交

度上昇に効果があるか，どの程度の集団規模が必要

かなど明らかにできなかったことから，今後，詳細

を検討する必要があると思われる。岡ら４）５）が報告

した福島県で維持されている会津地鶏においては，

計画的な交配と集団サイズの拡大により遺伝的多様

性を維持しているものの多様性の低下は避けられず，

400～500羽規模の個体数の確保が必要としている。 

以上のことから，当センターで維持する鶏群にお

いても，集団規模を大きくし個体数を確保すること，

凍結精液を有効に活用すること，および鶏群全体に

対する計画的交配を工夫することなどの対応により

近交度上昇対策になることが分かった。今後はこれ

ら技術を当センターの近交度上昇対策に積極的に利

用し，長期的に表現形質および遺伝的多様性の推移

を確認しつつ，安定的な種鶏の供給につなげたい。 
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