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養殖マダイにおける主要組織適合遺伝⼦複合体 IIβの 

遺伝的多様性とペプチド結合溝の特性 
 
研究成果のポイント 
・主要組織適合遺伝⼦複合体 IIβ（MHC IIβ）はウイルスや細菌などの外来性抗原を認識

する主要因⼦である。 
 
・これまでに、養殖マダイにおいてマダイイリドウイルス病耐性形質と MHC IIβが連鎖し

ていることが⽰されている。 
 
・本研究では、養殖マダイにおける MHC IIβの遺伝的多様性を評価するとともに、マダイ

イリドウイルス耐性形質と連鎖するペプチド結合領域のハプロタイプを取得して、その
演繹アミノ酸配列を⽐較した。 

 
・本研究により、養殖マダイの親⿂管理に必要な情報が得られたとともに、耐病性形質の

遺伝⽀配について理解が深まった。 
 
研究成果の概要 
本研究では、養殖マダイの MHC IIβの多様性を調べるために、以下の実験を⾏った。 
 
1. MHC IIβ遺伝⼦のイントロンに存在するミニサテライト DNA 配列をもとに、養殖集団

と天然集団の同遺伝⼦の多様性を評価した。 
 
2. 養殖集団において全てのミニサテライトアリルを網羅するようにエクソン 2 のペプチ

ド結合領域の塩基配列をクローニングし、マダイ養殖集団の MHC IIβペプチド結合領
域の塩基配列データを取得した。 

 
3. マダイイリドウイルス耐性形質と連鎖するペプチド結合領域の詳細解析を⾏なったと

ころ、イリドウイルス耐性個体ではアミノ酸の特性が⼤きく異なる置換が複数⾒ら
れ、それらはペプチド結合溝のアミノ酸であった。 

 
 
 



研究成果の詳細 
（背景） 

我々の研究グループではマダイの耐病性育種を実施しているが、その中でもマダイの主
要なウイルス病であるマダイイリドウイルスに着⽬した育種研究を実施している。これま
でに、マダイイリドウイルスに耐性を持ったオス個体を⾒出し（Sawayama and Takagi 
2017）、同オス個体を⽤いた連鎖解析により耐病性と連鎖する DNA マーカーを開発して
いる（Sawayama et al. 2017）。さらに、同 DNA マーカーを⽤いてマーカー選抜育種を実
施し、マダイイリドウイルス耐性系統を開発し（Sawayama et al. 2019）、この耐性系統
は既に⺠間企業において販売されるに⾄っている。これらの先⾏研究から、マダイイリド
ウイルス耐性形質には主要組織適合遺伝⼦複合体 IIβ（MHC IIβ）が関与することが明ら
かとなった。しかし、MHC IIβのどのような配列変異がウイルス耐性と関係しているの
か、さらには養殖マダイ集団中にどの程度の MHC IIβ遺伝⼦の多様性が保持されているの
かは明らかではない。そこで、本研究では、養殖マダイ集団における MHC IIβ遺伝⼦の多
様性を明らかにするとともに、同遺伝⼦のペプチド結合領域の配列を単離しウイルス耐性
個体の特徴を明らかにすることを⽬的とした。 
 
（研究⼿法） 
 MHC IIβのイントロンに存在するミニサテライト DNA アリルを指標として、天然マダ
イ集団と養殖マダイ集団の MHC IIβ遺伝⼦の遺伝的多様性を調べた。さらに、養殖マダイ
集団の中から、全てのミニサテライト DNA アリルを持つ個体を選び、エキソン 2 のペプチ
ド結合領域の塩基配列をクローニングした。クローニングした塩基配列データを⽤いて系
統樹を作成するとともに、外来抗原との結合に重要な役割を担うペプチド結合溝のアミノ
酸置換についてウイルス耐性個体とその他の個体で極性などを⽐較した。 
 
（研究成果） 
 養殖集団では 13 個のミニサテライト DNA アリルが⾒られ、天然個体と⽐較するとアリ
ル数は 1/3程度に減少していた。エキソン 2 のペプチド結合領域のハプロタイプ数も 13 個
であり、ミニサテライト DNA の多型と関連していた。 
 アミノ酸配列の解析から、ペプチド結合溝を構成する 16 個のアミノ酸のうち 12 個にお
いて多型性が⾒られた（図 2）。マダイイリドウイルス耐性⿂と⾮耐性⿂でそれらの演繹
アミノ酸配列を⽐較したところ、5 箇所において疎⽔性/親⽔性の違い、5 箇所において極
性の違いが認められ、これらの違いがウイルスの認識に関与している可能性が⽰唆され
た。 

 



 
（今後の展望） 
本研究により、養殖マダイ集団における MHC IIβ遺伝⼦の遺伝的多様性についての情報

を収集することができた。養殖集団では MHC IIβの遺伝的多様性が著しく低下しているた
め、今回収集した情報を元に、これ以上の遺伝的多様性の低下を起こさないような親⿂管
理を進めていく必要がある。また、タンパク質の⽴体構造解析等を通し、今回のアミノ酸
置換が⾒られたペプチド結合溝の構造などを明らかにし、ウイルス耐性の分⼦メカニズム
を解明していく必要がある。 
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