
 

 

 

 

学位論文の内容の要旨 

 

日本には，現在，8つの在来馬が現存している。木曽馬は長野県木曽地域から岐阜県東

濃地域を至る地域で飼育されてきた日本在来馬の 1つである。木曽馬は，長年，農耕馬と

してこの地域の人々になくてはならない存在であった。しかし，戦後間もなく，農業の近

代化や人々の生活圏・生活様式の変化により農耕馬としての役割を失ったことから，木曽

馬の数は急激に減少した。 

昭和 50年には，木曽馬の数が約 30頭まで減少した。これを危惧した人々が木曽馬保存

会を設立し，木曽馬の保存に尽力した。その結果，木曽馬は約 150頭まで回復したものの，

飼養者の高齢化や後継者不足により，将来における木曽馬の存続は楽観視できない状況で

ある。そこで，本研究では将来的な木曽馬の保存を目指し，適切な保全計画を立てるため

に必要な知見を得ることを目的とした。 

第 1章では，木曽馬の遺伝的多様性の推移が明らかにされた。1980 から 2017年に産ま

れた木曽馬 163頭を，産まれた年によって経年的にグループ 1（1980～1998年），グループ

2（1999～2007年）およびグループ 3（2008～2017年）の 3つに分け，それぞれの個体に

おけるマイクロサテライトの多型から各グループの遺伝的多様性を推測した。グループ 1，

2，3を解析した結果，平均アリル数は，それぞれ 6.2±1.2，5.7±1.3，5.1±1.5，ヘテロ

接合度の観測値は，それぞれ 0.692±0.158，0.650±0.152，0.644±0.141，ヘテロ接合度

の期待値は，0.668±0.142，0.642±0.141，0.606±0.171 であり，すべて減少していた。

マイクロサテライトの多型を調べることで，集団の遺伝的多様性をリアルタイムにモニタ

リングできることから，今後も新たに生まれる木曽馬の遺伝子型を確定し，適切な交配計

画を策定する必要があると考えられた。 
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第 2章では，2009年から 2015年にかけて，149頭の木曽馬における木曽馬の毛色を制御

する遺伝子の多型を決定し，毛色の固定化がどこまで進んでいるかを明らかにした。ここ

で，馬の毛色をコントロールする E遺伝子座の MC1R, A遺伝子座の ASIP, および C遺伝子

座の MATP (SLC45A2 )の Single Nucleotide Polymorphismの有無を調べたところ，対立遺

伝子 E, e, A, a, C，Cr の頻度はそれぞれ 0.80, 0.26, 0.86, 0.16, 0.98, 0.02 であるこ

とが明らかとなった。この結果と，表現型のほとんどが鹿毛であることから，木曽馬の E

および A遺伝子座は E/Eおよび A/Aに固定されつつあることが示唆された。しかしながら，

対立遺伝子 eおよび a，さらには Crも残存しているため，将来的に 3種以外の毛色の馬を

生産できる可能が示唆された。今後，遺伝的多様性と市場価値とのバランスに配慮しなが

ら，毛色を選別していくことが重要であると考えられた。 

日本の在来馬は全体的に，サラブレッドと比較して小柄で，かつ穏やかで扱いやすいと

考えられている。第 3章では，木曽馬 58頭に加え，北海道和種 84頭，野間 48頭，御崎

72頭，トカラ 123頭，与那国 97頭について，筋肉に関する MSTN，体格に関する LCORL，

歩様に関する DMRT3，扱いやすさに関する HTR1Aにおける多型の有無に加えて，ミオスタ

チン(MSTN)遺伝子 Indel 変異（MSTN_Del/In）を調べた。MSTNの T/C 変異における C頻度

は木曽馬で 0.42，北海道和種，与那国馬，トカラ馬では 0.03 - 0.12，その他の品種では

C頻度は 0であった。一方，MSTN_Del/Inは木曽のみが変異（Del：0.69，In：0.31）を有

していた。また，HTR1A において，トカラ馬以外では G＞A置換は多くなく（すなわち A頻

度は低い）扱いやすい性格といえる傾向がみとめられた。 

第 4章では，木曽馬集団における防疫体制の構築を考える例として，馬伝染性子宮炎（CEM）

の感染状況について調査した。CEMは，Taylorella equigenitalis（TE）によってもたら

される性感染症である。CEMは日本のサラブレッドにおいては清浄化が宣言されているが，

在来馬について調査した報告はない。本研究では，繁殖に用いられている木曽馬の牡馬 5

頭および牝馬 37頭の生殖器から得られた計 42検体のスワブから DNA を抽出し，TE特異的

プライマーを用いて，2 ステップ PCRを実施した。調査対象個体に臨床症状を示すものは

なく，TE陽性となる個体は認められなかったことから，木曽馬の繁殖集団において TEは

存在しないと結論付けられた。遺伝的多様性が低下した集団内では，伝染病の流行が品種

の絶滅に直結する可能性が高まる。このため，CEMのような種の保存において重大な疾病

に関しては定期的なスクリーニング検査が必要であると考えられた。 

本研究から，木曽馬の保全に向けた集団の遺伝的多様性に関する知見，繁殖管理および

防疫体制の構築に関する知見を獲得できた。ここで得られた科学的な知見を活用し，保存

計画を立案するとともに，木曽馬の新たな活用といった社会的な側面も勘案しつつ，統合

的にその保存対策を進めていく必要があると考えられた。 

 

審 査 結 果 の 要 旨 

 

本研究は，地域の遺伝子資源としてだけでなく，文化的な資源としても重要な木曽馬を

保存していくために必要な科学的な知見の獲得を目的として実施された。木曽馬は長野県

木曽地域で飼育されてきた日本在来馬の１つであり，この地域の人々の生活に深く関わっ



 

 

 

てきた。しかし，戦後，木曽馬は農耕馬として利用されなくなり，急激にその頭数を減ら

した。現在，その数は約 150まで回復したが，この頭数は依然として少なく，危機的な状

況にある。 

 絶滅の危機にある生物において，遺伝的多様性を保持することは重要である。そこで，

第 1章では，減少した木曽馬の遺伝的多様性がどのように推移してきたかを明らかにする

ため，1980から 2017年に産まれた木曽馬 163頭を産まれた年ごとにグループ 1（1980～1998

年），グループ 2（1999～2007年）およびグループ 3（2008～2017年）の 3つに分け，各個

体における 31 個のマイクロサテライトの多型解析から各グループにおける遺伝的多様性

を評価した。グループ 1，2，3を解析した結果，平均アリル数は，それぞれ 6.2±1.2，5.7

±1.3，5.1±1.5，ヘテロ接合度の観測値は，それぞれ 0.692±0.158，0.650±0.152，0.644

±0.141，ヘテロ接合度の期待値（He）は，それぞれ 0.668±0.142，0.642±0.141，0.606

±0.171 と，減少していた。これらの結果から，ひきつづき集団の遺伝的多様性をモニタ

リングしていくことが重要であると結論付けられた。 

現在，木曽馬における毛色のバリエーションは鹿毛，栗毛，河原毛の 3色のみで，しか

も 90 %以上が鹿毛であることから，毛色の固定化が示唆されている。そこで第 2 章では，

149頭の木曽馬において，毛色をコントロールする E遺伝子座の MC1R, A遺伝子座の ASIP, 

および C遺伝子座の MATP (SLC45A2 )における Single Nucleotide Polymorphism（SNP）解

析を実施し，固定化の度合いを明らかにした。対立遺伝子 E, e, A, a, Cおよび Crの頻度

はそれぞれ 0.80, 0.26, 0.86, 0.16, 0.98, および 0.02であり，木曽馬の Eおよび A遺

伝子座は E/Eおよび A/A に固定されつつあることが考えられた。しかしながら，対立遺伝

子 eおよび a，さらには Crも残存しているため，将来的に 3種以外の毛色の馬を生産でき

る可能が示唆された。これらの結果から，遺伝的多様性と市場価値とのバランスに配慮し

ながら，毛色を選別する必要があると結論付けられた。 

日本の在来馬は全体的に，サラブレッドと比較して小柄で，かつ穏やかで扱いやすいと

考えられている。これを遺伝子レベルで明らかにするために，第 3章では木曽馬 58頭に加

え，北海道和種 84頭，野間 48頭，御崎 72頭，トカラ 123頭および与那国 97頭について，

筋肉に関する MSTN，体格に関する LCORL，歩様に関する DMRT3，扱いやすさに関する HTR1A

の多型の有無に加えて，ミオスタチン(MSTN)遺伝子 Indel変異（MSTN_Del/In）を解析した。

MSTNの T/C変異において，木曽馬における C頻度は 0.42，北海道和種，与那国馬，トカラ

馬では 0.03 - 0.12，その他の品種では C頻度は 0であった。一方，MSTN_Del/Inは木曽の

みが変異（Del：0.69，In：0.31）を示した。また，HTR1Aにおいて，トカラ馬以外では G

＞A 置換は多くなく（すなわち A 頻度は低い）扱いやすい性格の傾向がみとめられた。本

研究では他品種で同定された SNPを解析したため，必ずしも日本在来馬の性格や体格を反

映していない可能性もあるため，日本の在来馬遺伝子型-表現型間の関連に関するより詳細

な解析が必要であると結論付けられた。 

第 4章では，個体数の減少した木曽馬集団における防疫体制の構築を目的とし，馬伝染

性子宮炎（CEM）の感染状況について調査した。CEM は，Taylorella equigenitalis（TE）

によってもたらされる性感染症である。CEM は日本のサラブレッドにおいては清浄化が宣

言されているが，在来馬について調査した報告はない。本研究では，繁殖に用いられてい



 

 

 

る木曽馬の牡馬 5頭および牝馬 37頭の生殖器から得られた計 42検体のスワブから DNAを

抽出し，TE特異的プライマーを用いた 2ステップ PCRで CEM罹患の有無を確認した。調査

対象個体に臨床症状を示すものはなく，TE陽性となる個体は認められなかった。遺伝的多

様性が低下した集団内では，伝染病の流行が品種の絶滅に直結する可能性が高まる。本章

では，CEM を例に，重大な疾病における定期的なスクリーニング検査を行い，感染状況を

モニタリングするプログラムの重要性が言及された。  

最後に，まとめとして，在来家畜は地域の遺伝子資源としてだけでなく，文化的な資源

でもあることから，木曽馬をはじめとした在来馬の保存においては科学的な知見に基づい

た保存計画を立てることと同時に，馬の新たな活用方法を模索し，飼養者の輪を広げるこ

とといった社会的な要因の重要性が述べられた。 

 以上について，審査委員全員一致で本論文が岐阜大学大学院連合獣医学研究科の学位論

文として十分価値があると認めた。 
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