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平成２４年１１月１２日 

独立行政法人農業生物資源研究所 

社団法人農林水産・食品産業技術振興協会 

 

ブタのゲノム及び遺伝子配列の解読に成功 
－ブタの品種改良の加速化に期待－ 

 

 

 

 
 
 
 
 
概要                                          

１．（独）農業生物資源研究所（生物研）と（社）農林水産・食品産業技術振興協会

農林水産先端技術研究所（JATAFF 研）（旧・（社）農林水産先端技術産業振興セ

ンター）が共同で参加しているブタゲノム解析のための国際コンソーシアム〔国

際ブタゲノムシーケンシングコンソーシアム（SGSC）〕は、ブタゲノム塩基配列

の解読を行いました。このうち、生物研と JATAFF 研のグループは、ブタの染色

体のうち、第 6 及び第 7 染色体の一部を担当しました。解読の結果、ブタゲノム

上には、およそ 25,000 個の遺伝子が存在することが明らかになりました。 
 

※SGSC は日本・英国・米国・オランダ等 12 か国・地域の大学・研究機関等で構

成 
 

２．さらに、生物研と JATAFF 研は共同で、ブタの様々な臓器・細胞で実際に働いて

いる遺伝子およそ 15,000 個を同定し、これらの配列を解読しました。 
 
３．これらのブタゲノム解析の成果は、当該ゲノム情報を用いた品種改良を通じて、

肉質の良いブタや生産性、抗病性に優れたブタの生産、医療用実験モデル動物と

してのブタの開発促進に貢献すると期待されます。 
 
４．また、今回の知見は、ヨーロッパとアジアのイノシシがおよそ 100 万年前に分か

れたこと等、ブタの生物学的な特徴や家畜化の過程についても興味深い知見を提

供するものです。 
 
５．これらの成果は、平成 24 年 11 月 15 日付けで英国科学雑誌 Nature に掲載される

予定です。 
 
 
 
 

プレスリリース 
 

ポイント 

・ 生物研が参加するブタゲノムの解析のための国際コンソーシアムは、 

ブタゲノムの塩基配列の解読を行いました。 

・ さらに、コンソーシアムのうち生物研等の日本の研究グループは、ブタ

ゲノム上のおよそ 15,000個の遺伝子の配列を解読しました。 

・ これらのブタゲノム解析の成果は、ブタの品種改良や医療用モデルブタ

の開発を促進するものと考えられます。 

＜お願い＞ 

(独)農業生物資源研究所の省略形としては 

「生物研」を使用願います。 
 
解禁時間は、１１月１５日 (木) 

 午前３時 （新聞は朝刊から） 
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予算区分：農林水産省委託プロジェクト「動物ゲノムを活用した新市場創出のための

技術開発（動物ゲノムを活用した新需要創造のための研究）」(平成 19-23
年度)  

          農林水産省委託プロジェクト「有用遺伝子活用のための植物（イネ）・動

物ゲノム研究プロジェクト（畜産ゲノム研究の加速化）」(平成 14-18 年

度)  
 
問い合わせ先など                                
研究代表者：    (独)農業生物資源研究所 理事長                石毛  光雄 
研究推進責任者：(独)農業生物資源研究所 動物科学研究領域長 粟田 崇 
研究推進責任者：(独)農業生物資源研究所 農業生物先端ゲノム研究センター 

家畜ゲノム研究ユニット 主任研究員 上西 博英 
 電話：029-838-8664     E-mail : huenishi@affrc.go.jp 

研究担当者：  (社)農林水産・食品産業技術振興協会 農林水産先端技術研究所 
畜産研究部 特別研究員 両角 岳哉 

 電話：029-838-2190     E-mail : morozumi@jataff.jp 
          (社)農林水産先端技術産業振興センター  

農林水産先端技術研究所 研究第１部 主任研究員 

         （現・(独)農業生物資源研究所 農業生物先端ゲノム研究センター 
  作物ゲノム研究ユニット 特別研究員)   

金森 裕之 
広報担当者：    (独)農業生物資源研究所 広報室長 井濃内 順  

電話：029-838-8469 
 

本資料は文部科学記者会、科学記者会、筑波研究学園都市記者会、農政クラブ、農林記者会

及び農業技術クラブに配付しています。 
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研究の社会的背景と研究の経緯                                   

ゲノム情報を用いた品種改良により、耐病性、高繁殖性、高成長性、良食味といっ

た有用な形質をブタに付与していくためには、有用な形質と関連するゲノム上の領域

を明らかにするだけでなく、有用な形質を支配する遺伝子そのものを同定することが

重要です。そのためには、全ゲノム塩基配列とともに、実際にブタの生体内で働いて

いる遺伝子の配列がわかっている必要があります。また、これらのブタゲノム情報は、

医療分野などで実験動物としてブタを有効利用するためにも必要不可欠です。 
家畜動物では、これまでに、ウシやニワトリにおいて全ゲノムの塩基配列が解読・

公表されています。ブタゲノムについては、2009 年 11 月、生物研、JATAFF 研等が

参加する国際ブタゲノムシーケンシングコンソーシアム（SGSC）が全塩基配列の概

要解読（全ゲノム塩基配列の 90%以上をカバーし、他の動物種のゲノムとの比較が十

分に可能なレベルのもの）を完了したことを宣言し、その後 SGSC では結果の詳細な

解析と成果のとりまとめを行ってきました。また、生物研、JATAFF 研を中心とした

グループでは、ブタゲノムの中で実際に働いている遺伝子の配列を明らかにするため

に、完全長 cDNA１）を用いた解析を進めてきました。 
今回、SGSC がブタゲノム全塩基配列の概要解読の成果を、生物研、JATAFF 研を

中心としたグループが完全長 cDNA 解析の成果をとりまとめ、公表することになりま

した。 
 

研究の内容・意義                                 

１．SGSC では、デュロック種（食肉生産において重要な品種）の解析により、ブタ

ゲノムおよそ 28 億塩基の配列を解読しました。生物研と JATAFF 研のグループ

は、ブタの染色体のうち、第 6 及び第 7 染色体の一部を担当しました。なお、免

疫系の遺伝子は、遺伝子の重複が多いため、SGSC での概要解読で明らかにでき

なかった部分が多数残存していますが、その多くについては生物研等の研究グル

ープにより別途精密な解読をしており、高品質なブタゲノム塩基配列が利用可能

となっています。 
 

２．SGSC は、世界各地のブタやイノシシのゲノムについても並行して解読を行い、

デュロック種のゲノムとの比較を行いました。その結果、イノシシのブタへの家

畜化がヨーロッパと東アジアで独立に行われたことや、ヨーロッパとアジアのイ

ノシシがおよそ 100 万年前に分かれたこと等、進化学的に興味深い知見を明らか

にしました。 
 

３．ブタゲノム塩基配列上の遺伝子の配列と構造を明らかにするためには、実際にゲ

ノム上から転写された（写し取られた）遺伝子の配列を収集し、解読を行う必要

がありました。生物研及び JATAFF 研を中心とするグループでは、様々な臓器や

細胞を用いて完全長 cDNA を収集し、31,079 個の完全長 cDNA の配列を明らかに

しました。今回 SGSC で明らかにしたブタゲノムの概要塩基配列との比較から、

これらの完全長 cDNA は、およそ 15,000 個の遺伝子に由来するものと推定され

ました（一つの遺伝子から複数のメッセンジャーRNA が作られる場合があるた

め、遺伝子よりメッセンジャーRNA（＝完全長 cDNA）の数の方が多くなります）。

SGSC では、ブタゲノム概要塩基配列上におよそ 25,000 個の遺伝子が存在するこ

とを明らかにしましたが、その半分以上の構造の決定に、生物研等が解析した完

全長 cDNA の配列が貢献しました。 
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今後の予定・期待                               

１．今回解読されたブタゲノムの塩基配列と、他の様々な品種のゲノム塩基配列を比

較することで、優良な形質と関連のある遺伝子の位置を明らかにできます。これ

により、肉質、繁殖性、抗病性等に優れたブタの品種を開発する期間が大幅に短

縮されるなど、新品種開発の大幅な効率化と加速化が期待されます。 
 

２．ブタを臓器移植等の医学用モデル動物として利用したり、医薬品等の試験用動物

として使用する場合、ゲノムや遺伝子の詳細な情報を把握することが不可欠です。

今回のブタゲノム塩基配列の概要や遺伝子配列の網羅的な解明は、中型実験動物

としてのブタの利用も加速化することが期待されます。 
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用語等の解説                                  

１） 完全長 cDNA 
cDNA は、相補的 DNA（complementary DNA）の略。細胞の中でタンパク質を合成

する過程において、DNA のうち遺伝子として働く（発現する）部分だけを写し取

ったメッセンジャーRNA を鋳型にして、人工的に合成した DNA のこと。発現し

ている遺伝子のなるべく全長をカバーするように合成したものを特に完全長 cDNA 
と呼びます。 
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