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＜当該研究成果のポイント＞

日本・米国等が参加するブタゲノムコンソーシアムは、ブタゲノムの塩基

配列の90％以上（およそ25億塩基対）の解読を行い、およそ25,000個の遺伝

子が存在することを明らかにした。

我が国はブタの18対の染色体のうち第6染色体及び第7染色体の一部の解読

を担当したほか、様々な組織・器官で実際に働いている遺伝子およそ15,000

個を特定した。

本研究は、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」及び「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」で実施された。

本成果は、英国の科学雑誌 Nature(2012年11月15号)に掲載された。

＜期待される効果・今後の展開など＞

今回のブタゲノム解読の成果を活用することにより、ブタの家畜化の解明、

ゲノム情報を用いたブタの肉質・抗病性・繁殖性の改良の加速化、ブタの臓

器移植等の医療用モデル動物としての利用や、医薬品等の試験用としての利

用が期待される。
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