
 

 

(1) マウスの体系的遺伝解析系基盤整備とその応用 

特定の 2 系統を起源とするリコンビナント近交系（RI 系統群）やコンソミック系統群等のマウスの体系的遺

伝解析系では、各遺伝子型が系統として確立されており、特定の遺伝子型に対する表現型値を多数の

個体を用いて高精度に解析できるため複雑な多因子遺伝形質の遺伝解析に極めて有効である。我々は

マウス SM/J系統と A/J系統を起源として作出された SMXA・RI系統群を利用して、環境因子と多数の遺

伝因子が複雑に絡み合って発症する多因子遺伝形質の遺伝解析を行ってきた。RI 系統群は精度の高

い QTL（Quantitative Trait Loci）解析が可能であるという長所を有するが、樹立した系統からの系統改変

が難しいという短所を持つ。一方、コンソミック系統群は QTL 解析はできないが、コンジェニック系統の作

出等の系統改変が容易であるという長所を有する。そこで、同じ系統を起源とする RI 系統群とコンソミック

系統群を樹立して両者を組み合わせて利用すれば、両系統の短所をカバーして極めて効果的かつ体系

的な遺伝解析が可能であると発想し、A/J 系統の任意の染色体を SM/J 系統の染色体に置換したコンソ

ミック系統群を樹立した（図 1、表 1）。 

 

 

 

我々はこのコンソミック系統群と SMXA・RI 系統

群とを組み合わせて糖尿病や脂質代謝異常等

の原因遺伝子の解析に応用し、成果を上げて

いる。更に、最近、我々は次世代シーケンサー

を用いて SM/J 系統と A/J系統のエキソーム解

析を行い、両系統間のエキソン部分の網羅的

なゲノム変異情報の整備に成功した。以上よ

り、我々は SM/J 系統と A/J 系統間の表現型の違いを規定する遺伝的要因をより効率的に同定をするた

めの基盤整備を完了させ、このシステム（図 2）を有効に活用して糖脂質代謝異常や腫瘍感受性の解析

を行っている。 
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