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人工授精
胚移植 

・沈着核種の同定・計測 

・組織学的解析 

・電子線マイクロアナライザー解析 

・継世代影響解析 

生殖器官・生殖細胞および継世代影響 

研究の概要 
2011-2012年 
① 被災家畜精子の保存 
②生殖器官と生殖細胞の解析 
2013年 
③ 保存精子を用いた産子作出 
2014年～現在 
④継世代影響の解析中 
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継世代影響解析に用いた牛群とDNAの概要 

と場由来卵子に体外受精 
仮親に受精卵移植 

グループ３ 

グループ２ グループ１ 

はなこ × × ゆきこ 
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Agilent Technologies 



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/organism/9913/#/latest-assemblies 

SureSelect Bovine All Exonキャプチャライブラリのプローブ 

Bos taurus UMD 3.1バージョンの 
Referenceゲノム配列に基づいて設計 
 
Chromosome 1-29, and Xの全エクソン解析 



DNA濃縮技術と次世代シーケンサーを用いて、被災牛１・血統情報から得られた 
父牛・２頭仔牛（グループ１）、半兄弟牛・父牛・１頭仔牛（グループ２：コントロール)、 
被災牛２・ １頭仔牛（グループ３）に渡るタンパク質をコーディングする 1-29番と 

X染色体エクソン領域におけるスニップとインデル（挿入・欠損部位）の頻度と位置から 
 

１．次世代の産子にどれくらい変異が入るのか？ 
２．特定の塩基に変異が入るのか、あるいはランダムに入るのか？ 

３．生殖細胞で起こった変異がある共通の候補遺伝子は検出されるのか？ 
 

継世代への影響について解析する。 

データ解析のフロー 目的 

次世代シーケンスデータから変異箇所抽出 
  
１ シーケンスデータの品質チェック（QC） 
 FASTX-Toolkit（バージョン0.0.6）を使用して、信頼性の低い配列を 
除いた。さらに、片側のみの配列を除いた。 
  
２ 配列のマッピング（アライメント） 
 リファレンス配列（UMD3.1）に対して、bwa（バージョン0.7.10）で 
アライメントした。 
  
３ 変異箇所の解析 
 Genome Analysis Toolkit（バージョン3.3-0）のHaplotypeCallerを 
使用し、リファレンス配列に対する変異箇所を解析した。 
 カバレッジ30X以上を抽出した。 

現段階では、放射線の影響との関連性を認めることはできていない。 
今後は、さらに次世代への影響を解析する方法の検討を行わなければならない。 


