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ゲノムデータを用いた表現型予測
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◼ ウシをはじめとした家畜の改良には、従来は選抜の候補となる個体の育成後、さらに後代となる個
体の育成を行い、その成績より選抜を行うため、評価に時間とコストがかかる

◼ これに対して個体のゲノム情報に基づいた評価では、生後すぐに評価が可能なため、育成に必要
な時間とコストを大幅に節約できるが、評価対象の表現型を、ゲノム情報から正しく予測するため
の特別なデータ処理を行う必要がある

◼ Golden Helix社SNP & Variation Suite (SVS)では、このようなゲノム情報から個体の表現
型の予測を行うゲノミック予測の専用ツールが搭載されており、家畜や農作物などの改良に用いら
れている

はじめに

育成 育成

後代検定

従来法

評価ジェノタイピング

評価

ゲノム情報を
用いる方法
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• Powerful Data Management
• Rich Visualizations

(GenomeBrowse)
• Robust Static
• Flexible

• Genotype Analysis
• Agrigenomics Analysis
• DNA/RNA Sequence Analysis
• CNV Analysis

Core Features Applications

SNP & Variation Suite (SVS)
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トレーニング集団

+

SNPと表現型データ

評価対象の個体
SNPデータ

表現型の予測式

✓ 表現型予測
✓ ゲノム育種価の計算

個体の選抜

◼ ゲノミック予測による予測モデルの構築には、評価対象とは別のトレーニング集団のデータを用いる

◼ トレーニング集団の個体は、個体ごとの表現型データと、全ゲノムを網羅したSNPデータを必要とし、これらに基づ
きSNPデータから表現型を予測する式を構築する

◼ 評価対象の個体はSNPデータのみを必要とし、これに予測式を適用することによって、個体ごとの表現型と、遺伝
的能力の評価値であるゲノム育種価を算出する

✓ SNPの効果
✓ 固定効果

ゲノミック予測（Genomic Prediction）
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◼ トレーニング集団より表現型の予測式を作成する場合は、サンプルごとに
SNPデータと表現型データの両方が必要

◼ それぞれのデータは、多様なフォーマットで作成されたファイルをソフトウェアに
取り込み、解析に使用することが可能

✓ SNPデータ

- Affymetrix CHPファイル
- Illumina Final Reportファイル
- VCFファイル

✓ 表現型データ

- Excelファイル
- タブ区切りテキストファイル

◼ 取り込まれたデータはスプレッドシートで表示され、データの追加などの加工
や編集が可能

入力データ
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固定効果の補正

◼ 計算実行時のパラメータオプションで、環境要因などの
固定効果に用いる共変量を指定する

◼ 共変量データは、表現型データとともに、Excelにまとめ
たものを使用可能

◼ 指定された共変量では固定効果が計算され、予測式
として利用が可能
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ゲノミック予測の目的

◼ ゲノム育種価の計算

◼ 表現型未知個体のゲノム育種価の推定

◼ DNAマーカーの同定

- SNPデータを使用し、個体の遺伝的能力（育種
価）の推定を行う

- 表現型や血統情報のみの場合より、正確な遺伝
的能力の評価が可能

- トレーニング集団より算出した予測式を用いて、表
現型未知個体のゲノム育種価と表現型を推定

- 表現型データが不要なため、飼育コストや期間の
削減が可能

- 表現型の発現に寄与するSNPを、網羅的に同定
が可能
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◼ 多数のSNPの表現型に対する累積効果より計算された、個体ごとの遺伝的能力のスコア

◼ 遺伝的能力に環境による影響を加えたものが、表現型となる

◼ 育種価と表現型は、高い相関を示す

ゲノム育種価（gEBV）

環境による
影響

+

遺伝的能力（育種価）

表現型
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アリル置換効果（ASE）

◼ ゲノミック予測では、ゲノム育種価に加え、SNPごとの表現型への寄与度を評価したアリル置換効果も算出され
る

◼ ゲノムブラウザーにデータを反映させることで、マンハッタンプロットの作成が可能

◼ トレーニング集団より算出したアリル置換効果データを、表現型の予測式として利用

ゲノムブラウザーにプロット
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GBLUP
✓ 全SNPが表現型に影響を及ぼしていると仮定する

Bayes C
✓ 個々のSNPの表現型に及ぼす効果が、確率piで0

になる（piの値は固定）

Bayes C-pi
✓ 個々のSNPの表現型に及ぼす効果が、確率piで0

になる（piの値は調整可能）

◼ ゲノミック予測の計算には、GBLUPとBayes C、およびBayes C-piの3つの手法が選択可能

◼ いずれの手法も、サンプルの血統情報を必要とせず、SNPデータを用いる

◼ SNPデータに加え、サンプルごとの表現型、あるいは表現型の予測式が計算時に必要

予測用アルゴリズムの種類
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ヒートマップでプロット

◼ GBLUPでは、サンプル間のゲノム関係行
列データが同時に出力され、サンプル間
のSNPの相関を確認できる

◼ 行列データは、ワンクリックでヒートマップ
表示に切り替えが可能

◼ あらかじめゲノム関係行列データを作成
しておき、GBLUP、Bayes C/C-piとも
に、計算時のパラメータオプションとして選
択することで、サンプル間の補正に利用
することが可能

ゲノム関係行列（GRM）
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GBLUP

✓ 全SNPが、表現型に弱く寄与
していることを仮定

✓ 高速で計算が可能

✓ 分散推定にREML法を使用

✓ すべての座位の分散は同一を
仮定

- EMMA
- AI REML

Bayes C-pi

✓ 少数の効果の強いSNPが、表
現型に寄与していることを仮
定

✓ 計算に時間がかかる

✓ パラメータpiにより、SNP効果
の事前確率を調整

✓ ゲノム育種価と
アリル置換効
果、予測表現
型を出力

✓ サンプル間のゲ
ノム関係行列
（GRM）を計
算に利用

各手法の違い
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✓ 予測を正しく行えるのか？
✓ 採用した手法は妥当なのか？
✓ 選択したパラメータは妥当なのか？

算出した予測式の問題点

予測精度などの検証が必要

?

予測式の検証
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◼ データセットをK個に分割し、そのうち1個をテストセット、残りのK-1個をトレーニングセットとし、
GBLUP、Bayes C/C-piをK回繰り返し検証を行う

◼ 計算に使用するサンプルデータは、表現型データとSNPデータの両方が必要

◼ 検証結果として、実際の表現型データと、作成した予測式によって予測された表現型データを比較し
た相関係数などをまとめたレポートが出力される

◼ 表現型予測式も同時に出力

K-Fold Cross Validation
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◼ Foldごとに計算結果データ（gEBV, ASEなど）が
出力される

◼ 最終出力データには、検証結果をまとめたサマリーレ
ポート、さらに予測式として用いるASEと固定効果
が含まれる

◼ サマリーレポートには、表現型の実データと、表現型
の予測データを比較した相関係数が記載され、構
築したモデルが、どの程度の精度で表現型を予測で
きるか確認が可能

予測式に利用

検証結果
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Predict Phenotypes From Existing Results

✓ 評価個体のSNPデータ

✓ トレーニング集団の予測式

✓ 評価個体の表現型と
ゲノム育種価

◼ SNPデータをもとに、サンプルの表現型の予測を行うためのツール

◼ パラメータとして、トレーニング集団などより構築済みのモデル予測式（ASEと固定効果）が必要

◼ サンプルごとの表現型に加え、変量効果（ゲノム育種価）も出力

Predict Phenotypes From Existing Results
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お問い合わせ先：フィルジェン株式会社

TEL: 052-624-4388 (9:00～18：00）

FAX: 052-624-4389

E-mail: biosupport@filgen.jp


