
(57)【特許請求の範囲】
【請求項１】  牛胚性判別のための複製連鎖反応（ＰＣ
Ｒ）に用いるプライマーを製造する方法であって、
配列番号１に示す雄特異的塩基配列から以下の条件を満
たす２つの領域を選択し：
１）各領域の長さが１５－３０塩基であること；
２）各領域中のＧ＋Ｃの割合が４０－６０％であるこ
と；
３）各領域中のＡ、Ｔ、ＧおよびＣの分布が部分的に大
きく偏らないこと；
４）各領域間の距離が１００－１０００塩基であるこ
と；
５）各領域自身の中または２つの領域間に相補的な配列
部分が存在しないこと；そして
上記領域と同じ塩基配列若しくは上記領域に相補的な塩

基配列を有する一本鎖ＤＮＡを製造し、さらに必要であ
れば上記雄特異的配列に対する結合特異性を失わないよ
うに修飾した上記一本鎖ＤＮＡを製造する、ことからな
る方法。
【請求項２】  請求項１の方法により製造された牛胚の
性判別のためのＰＣＲに用いるプライマー。
【請求項３】  配列番号１の塩基番号５２２－５４９、
７７０－７９２、７７０－７９２、９１９－９４７、６
－１９若しくは５０６－５２９の領域の塩基配列または
これらに相補的な塩基配列中の少なくとも１５塩基の長
さの部分を含んでなる、牛胚の性判別のためのＰＣＲに
用いるプライマー。
【請求項４】  牛胚からＤＮＡ試料を調製し、該試料を
鋳型として請求項２または３に記載のプライマー２種類
を用いてＰＣＲを行い、プライマーに挟まれた領域とほ
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ぼ同じ長さの増幅産物を与える胚を雄、それ以外の胚を
雌とする、牛胚の性判別方法。
【発明の詳細な説明】
【０００１】
【産業上の利用分野】本発明は、牛胚の性判別に用いる
新規プライマーおよびその製造方法に関する。より具体
的には、本発明は牛の雄に特異的な遺伝子の情報に基づ
いて牛胚の性判別のためのＰＣＲに使用する新規プライ
マーを製造する方法に関する。本発明はさらにまた、該
新規プライマーを用いて牛胚の性判別を行う方法に関す
る。
【０００２】
【従来の技術】牛の性別を胚、即ち、受精卵の初期段階
で判別し必要な性の胚のみを選択して育成することは、
畜産業において重要である。
【０００３】牛の性別を出生前の早い段階で判別するた
めに、複製連鎖反応（ＰＣＲ）を利用した方法が実用化
されつつある。ＰＣＲは２種類の一本鎖ＤＮＡをプライ
マーとして用い、これらのプライマーが挟んで結合（ア
ニーリング）したＤＮＡの特定の領域をＤＮＡポリメラ
ーゼを使って増幅させる方法である（例えば、Ｍｏｌｅ
ｃｕｌａｒ Ｃｌｏｎｉｎｇ、Ｊ．Ｓａｍｂｒｏｏｋ  
ｅｔ ａｌ.参照）。現在知られているＰＣＲを用いた牛
の性判別方法は、雄または雌のいずれか一方に特異的な
遺伝子配列と同一の配列を有する一本鎖ＤＮＡを合成
し、かかる合成一本鎖ＤＮＡのうち２種類を１組のプラ
イマーとして採用し、牛胚から得られたＤＮＡ試料を鋳
型としてＰＣＲを行うものである。上記特異的配列を有
する性の牛胚では鋳型ＤＮＡが増幅されて検出が可能と
なるが、別の性の場合は増幅されず検出されない。
【０００４】このように、ＰＣＲを利用した性判別法は
微量の鋳型を何倍にも増幅させて検出するため、目的の
ＤＮＡ領域のみを増幅させるためには、アニーリングの
温度、反応のサイクル数、プライマーの種類等の各条件
を正確に定めることが必要となる。例えば、プライマー
の種類によっては目的の領域以外の配列にわずかでもア
ニーリングしてしまうと増幅により予想外の産物が生じ
てしまうので、プライマーの選定は特に重要である。に
もかかわらず、現在、牛胚の性判別用プライマーとして
は、「ＸＹセレクター」（伊藤ハム、オーストラリア特
許第２９８１８／９２号）等が知られているのみであ
る。そこで、より精度の高い判別を行うためにも、新た
なプライマーの開発が必要とされている。
【０００５】特に、ＰＣＲでの増幅用に受精卵から採取
できる細胞試料は非常に微量であるため、例えば、雄特
異的なＤＮＡにアニーリングするプライマーのみでは、
期待した増幅が認められなかった場合に、雌と判定すべ
きなのか、細胞試料を入れ損なった等の操作ミスなのか
を確実に知ることができない。そのため、実際に性判別
を行う場合、雄特異的なＤＮＡ断片とは別に雄雌共通の

ＤＮＡ断片が増幅されるようなプライマーも用意し、２
組のプライマーを同時に用いてＰＣＲが行われている。
【０００６】しかしながら、ＰＣＲにおけるＤＮＡ分子
の挙動は予測不可能な部分も多く、特にプライマーを複
数組用いる場合は、増幅の効率が１組の場合に比べて悪
くなったり、予想外の増幅産物ができてしまうことがあ
る。従って、１組のプライマーで性別の判定と操作ミス
のチェックが同時にできるようなものが望まれる。
【０００７】
【発明が解決しようとする課題】本発明は、牛胚の性判
別のためのＰＣＲに用いる新規プライマーを提供するこ
とを目的とする。
【０００８】本発明は、また、牛胚の性判別のためのＰ
ＣＲに用いる新規プライマーの製造方法を提供すること
を目的とする。
【０００９】本発明は、その一態様において、性別の判
定と操作ミスのチェックをただ一組のプライマーを用い
て行うことができる新規プライマーを提供することを目
的とする。
【００１０】本発明は、さらに、新規プライマーを用い
て牛胚の性判別を行う方法を提供することを目的とす
る。
【００１１】
【課題を解決するための手段】
用語の定義
本明細書において下記の用語は特に示さない限り以下の
意味で用いる。
【００１２】牛胚：牛受精卵
ＰＣＲ：複製連鎖反応法（polymerase chain reactio
n）。２種類の一本鎖ＤＮＡをプライマーとして用い、
試料中のＤＮＡに特異的に結合（アニーリング）させ、
ＤＮＡポリメラーゼを使ってアニーリング部位に挟まれ
たＤＮＡの特定の領域を増幅させる反応方法である。反
応温度を適宜変化させて、アニーリング、ポリメラーゼ
反応、反応生成物の熱変性からなるサイクルを繰り返す
ことにより、ＤＮＡの特定領域を約１０

7
倍まで増幅す

ることができる。
【００１３】プライマー：ＰＣＲによってＤＮＡを増幅
させる際に使われるＤＮＡ断片。ＰＣＲでは増幅させた
いＤＮＡ領域の両端の配列と相補的な２種類のプライマ
ーが使用される。
【００１４】相補的塩基配列：互いに塩基対（ＧとＣま
たはＡとＧ）を形成して結合（アニーリング）しうる核
酸の塩基配列をいう。例えば、二本鎖ＤＮＡのおのおの
の鎖は互いに相補的な塩基配列からなり、塩基対合を行
っている。
【００１５】新規プライマーの作製
本発明の新規プライマーは配列番号１に示す１５４２塩
基対からなる雄特異的配列（以下、単に「雄特異的配
列」というときはこの配列を意味する。）に基づいて製
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造できる。雄特異的配列は後述する実施例Ａに記載され
た方法によって雄牛の白血球ＤＮＡから本発明者が単離
した雄牛に特異的な新規塩基配列である。本発明は、こ
の新規配列が雄牛に特異的で雌牛には存在しないことを
利用する。即ち、本発明のプライマーは雄特異的配列か
ら以下の条件を満たすように２つ選定することができ
る。
【００１６】１）プライマーの長さが１５－３０塩基
対、好ましくは、２０－２５塩基対であること；
２）プライマー中のＧ（グアニン）＋Ｃ（シトシン）の
割合が４０－６０％、好ましくは４５－５５％、より好
ましくは約５０％であること；
３）プライマーの配列に含まれるＡ（アデニン）、Ｔ
（チミン）、Ｇ（グアニン）、Ｃ（シトシン）の分布が
部分的に偏らないこと、例えば、配列番号１の塩基番号
１４１－１９０のようにＧＴが繰り返し分布するような
領域は特異性が低いと考えられるのでプライマーとして

採用できない；
４）選定される２つのプライマーに対応する雄特異的配
列上の領域間の距離が１００－１０００塩基、好ましく
は、１５０－５００塩基、より好ましくは１５０－３０
０であること；および
５）各プライマー自身の内部または２つのプライマー間
に相補的な配列部分が存在しないこと。
【００１７】プライマーの配列が選定されれば市販のＤ
ＮＡ合成機（例えば、ＰＥＲＫＩＮＥＬＭＥＲのＭｏｄ
ｅｌ  ３９１－０４）により慣用された方法により、プ
ライマーとなる一本鎖ＤＮＡを合成できる。
【００１８】上記１）－５）の条件を満たす好ましいプ
ライマーの組の例を表１に示す。これらのプライマーの
雄特異的配列における対応する領域を示したのが図１で
ある。
【００１９】
【表１】

プライマーＡ
  セ ン ス フ゜ライマーA1（522-549）：CCATGGACTGTCGCCTATCAGGCTCCTC（配列番号２）
  アンチセンスフ゜ライマーA2（770-792）：CTCCACATCCTCTGCAGCACTTG（配列番号３）
プライマーＢ
  セ ン ス フ゜ライマーB1（770-792）：CAAGTGCTGCAGAGGATGTGGAG（配列番号４）
  アンチセンスフ゜ライマーB2（919-947）：GAGTGAGATTTCTGGATCATATGGCTACT（配列番号５）
プライマーＣ
  セ ン ス フ゜ライマーC1（6-19）   ：CCATGATAGTTCAGAGGTTAGGAC（配列番号６）
  アンチセンスフ゜ライマーC2（506-529）：GTCCATGGGGTCGCAAAGAGTCGG（配列番号７）
＊各プライマーのかっこ内の数字は雄特異的塩基配列の対応する領域における塩
基番号を示す。

【００２０】現在判明している最も好ましいプライマー
の組はＢである。プライマーＢの組み合わせを用いてＰ
ＣＲを行った場合、後述するように予想される１７８塩
基対のバンドが雄特異的にあらわれるだけでなく、これ
とは別のより短いバンド（約１５０塩基対）が雄雌共通
に生じる。従って、このプライマーの組み合わせを用い
ることにより、従来の方法のように２組のプライマーを
用いなくても１組のプライマーのみで雌雄の判別と操作
ミスのチェックができるので都合がよい。
【００２１】しかしながら、本発明のプライマーは上述
した組み合わせＡ－Ｃに限られない。即ち、プライマー
Ａ１からＣ２に基づいて当業者は容易に以下のような改
変を考えることができる。
【００２２】１）プライマーＡ１からＣ２の６種類のプ
ライマー間で、上述した選定条件を満たすものであれば
Ａ－Ｃ以外の組み合わせも可能である。例えば、プライ
マーＡ１とＢ２の組み合わせ、プライマーＣ１とＡ２の
組み合わせ等が考えられる。
【００２３】２）さらに、各プライマーに相補的で逆向
きの配列もプライマーとして使用可能である。
【００２４】３）さらに、プライマーＡ１からＣ２に基
づき、これらに塩基の削除、付加、変更等により修飾し

たものも、雄のＤＮＡに特異的にハイブリダイズする性
質を失わないものはＰＣＲのプライマーとして採用しう
る。例えば、プライマーの長さは約１５塩基以上のもの
であればＰＣＲに使用できるので、プライマーＡ１から
Ｃ２の配列の一部の配列なるより短いプライマーも使用
できる。また、対立遺伝子に関する多型性（ｐｏｌｙｍ
ｏｒｐｈｉｓｍ）により、雄特異的配列においてプライ
マーＡ１からＣ２に対応する領域の配列が変異している
場合には、変異に対応したプライマーを採用することも
できる。
【００２５】５）さらにまた、雄特異的配列においてプ
ライマーＡ１からＣ３を選定した箇所から、５’側また
は３’側に例えば数塩基対ずれた配列も、雄のＤＮＡに
特異的にハイブリダイズする性質を失わないものはＰＣ
Ｒのプライマーとして採用しうる。例えば、プライマー
Ａ１は塩基番号５２２－５４９の配列を採用している
が、これから１塩基対３’側にずれた配列  Ａ１’CATG
GACTGTCGCCTATCAGGCTCCTCC（５２３－５５０）も使用で
きる。
【００２６】プライマーＡ１からＣ２に基づいて上述の
ような改変プライマーを採用することは当業者によって
容易になしうることであり、本発明の技術的範囲に含ま
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れる。
【００２７】さらに、プライマーＡ１からＣ２に基づか
ない配列でも雄特異的配列の他の領域から、上述した選
定条件を満たすように選定したもの、およびそれらの配
列を雄のＤＮＡに特異的にハイブリダイズする性質を失
わないように、塩基の追加、削除、変更等により修飾し
た配列も本発明の範囲に含まれる。即ち、本発明は、従
来知られていなかった雄に特異的な配列、雄特異的配列
を開示し、該配列に基づいて牛胚性判別のためのＰＣＲ
に用いるプライマーを製造する方法を提供するものであ
る。
【００２８】ＰＣＲを用いた牛胚の性判別
本発明のプライマーを用いて牛胚の性判別のためにＰＣ
Ｒを行う。プライマーは例えば、ＰＣＲ反応溶液１００
μｌあたり約２０－５０ｐｍｏｌ使用する。鋳型はウシ
受精卵のＤＮＡを約１－２０ｐｇ使用する。受精卵のＤ
ＮＡは例えば、体外受精させて試験官培養した受精卵を
細胞数約１００－２００の時期にマイクロマニュピュレ
ーターで１０細胞程取り分けて、そこから抽出したもの
を使用できる。この場合、残りの細胞は適宜培養してか
ら凍結保存しておき、性判別後に必要に応じて雌胚また
は雄胚を選んで雌牛体内に移植して、発育させることが
できる。ＰＣＲのＤＮＡ鎖合成反応に用いるポリメラー
ゼは熱耐性ポリメラーゼ（Ｔａｑポリメラーゼ）を使用
するのが好ましい。ＰＣＲ反応用のポリメーラーゼ、デ
オキキシリボ核酸（ｄＡＴＰ、ｄＣＴＰ、ｄＧＴＰ、ｄ
ＴＴＰ）、反応溶液等は必要であればキットとして市販
されている。
【００２９】ＰＣＲ反応は、鋳型ＤＮＡとプライマーと
のアニーリング、ポリメラーゼ反応、および熱変性の３
工程からなる１連の複製反応を１サイクルとする。必ず
しも以下の条件に拘束されるわけではないが、本発明に
おいては、アニーリングは４８－５５℃、好ましくは５
０－５３℃、より好ましくは約５２℃で、０．５－２
分、好ましくは０．５－１分、行う。ポリメラーゼ反応
は７０－８０℃、好ましくは約７２℃で、０．５－２分
行う。熱変性は９３－９５℃で、０．５－１分行う。サ
イクル数は、３５－４５回とするのが好ましい。ＰＣＲ
反応は、市販のＰＣＲ用自動機器（例えば、ＰＥＲＫＩ
Ｎ  ＥＬＭＥＲ  Ｇｅｎｅ  Ａｍｐ  ＰＣＲ  Ｓｙｓｔ
ｅｍ  ９６００）を用いて行うことができる。
【００３０】ＰＣＲ反応の結果、鋳型ＤＮＡが雄のもの
である場合、使用した２種類のプライマーの間の領域が
増幅される。反応後の溶液をアガロースやポリアクリル
アミドゲル等の媒体上で電気泳動すると、使用したプラ
イマーから予想される長さのバンドを検出することがで
きる。例えば、プライマーＡ、Ｂ、Ｃの組み合わせを用
いた場合には、それぞれ、約２７１塩基対、約１７８塩
基対、約５２４塩基対のバンドが検出される。鋳型ＤＮ
Ａが雌のものである場合、これらのバンドは検出されな

い。このように、ＰＣＲ反応後の溶液を電気泳動するだ
けで容易に雄と雌の判別を行うことができる。
【００３１】さらに、プライマーＢの組み合わせを用い
た場合は、１７８塩基対のバンドとは別にこれより短い
約１５０塩基対のバンドが雄、雌に共通して検出され
る。従って、雄の場合は１７８塩基対と約１５０塩基対
の２本のバンド、雌の場合は約１５０塩基対の１本のバ
ンドが検出される（図２中、プライマーＢ）。このよう
にプライマーＢの組み合わせを用いた場合は１組のプラ
イマーのみで雌雄の判別と操作ミスのチェックができ
る。この組み合わせで牛胚の性判別を行うと、ほぼ１０
０％の確率で雌雄の判別を行うことができる。
【００３２】以下、本発明を説明するために実施例をあ
げるが、本発明はこれらに限定されるものではない。
【００３３】
【実施例】
実施例Ａ．雄特異的配列のクローニング
雄牛の白血球から慣用方法によりＤＮＡを抽出した。次
に、抽出したＤＮＡを制限酵素ＥｃｏＲＩで完全に消化
した。一方、プラスミドｐ１１８をあらかじめＥｃｏＲ
Ｉで完全に消化し、アルカリフォスファターゼで処理し
末端リン酸基を除いておいた。ＤＮＡリガーゼを用いて
ＥｃｏＲＩ消化したＤＮＡとプラスミドとを結合させ
た。こうして雄牛のＤＮＡを挿入断片として含むプラス
ミドのライブラリーを作製した。
【００３４】次に、各プラスミドの挿入断片をプローブ
として、牛の雄および雌のゲノムＤＮＡに対してサザン
ハイブリダイゼーションを行った。雄牛および雌牛から
抽出されたＤＮＡを各レーンあたり約１０μｇアガロー
ス上で電気泳動した後、ナイロン膜に転写し固定したも
のをハイブリダイゼーション用のフィルターとして用い
た。ハイブリダーゼーションの条件は、６８℃、５ｘＳ
ＳＣとし、０．１ｘＳＳＣでフィルターを洗浄した。
【００３５】プラスミドＳ４と命名したプラスミドの挿
入断片をプローブとした場合に雄と雌でハイブリダーゼ
ーションパターンに相違が見られた。プラスミドＳ４は
１５４２塩基対の挿入配列を含み、その塩基配列は配列
番号１に示すとおりである。この配列は牛の雄に特異的
な配列であり、本明細書中において「雄特異的配列」と
呼ばれる。
【００３６】実施例Ｂ．ＰＣＲによる牛胚の性判別
配列番号１の情報に基づいて選択された上述のプライマ
ーの組、Ａ、Ｂ、Ｃの３組を採用し、ＰＣＲを行った。
鋳型ＤＮＡは、細胞数約１５０－２００の時期の受精卵
からマイクロマニピュレーターで１０細胞程取り分けて
そこから抽出したものを用いた。各反応溶液５０μｌあ
たりプライマーをそれぞれ２０ｐｍｏｌｅ、鋳型ＤＮＡ
を約１０ｐｇ、Ｔａｑポリメラーゼを１ｕｎｉｔ（酵素
単位）使用した。
【００３７】ＰＣＲ反応は、アニーリング５２℃、１
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分、ポリメラーゼ反応７２℃、１分、熱変性９５℃、３
０分を１サイクルとして４５サイクル行った。反応はＡ
ＳＴＥＣ社のＰＣ－７００を用いて行った。
【００３８】反応後のサンプルをアガロース電気泳動し
た結果を図２に示す。プライマーＡを用いた場合、約２
６９塩基対のバンドが検出されたサンプルとバンドが全
く検出されなかったサンプルとの２種類にはっきりと分
かれ、前者は雄の受精卵由来のサンプル、後者は雌の受
精卵由来のサンプルであった（図２のプライマーＡ）。
プライマーＣを用いた場合も同様に５６４塩基対のバン
ドが検出されたサンプルとバンドが全く検出されなかっ
たサンプルとに分かれた（図２のプライマーＣ）。プラ
イマーＢを用いた場合は、１７８塩基対と約１５０塩基
対の２本のバンドが検出されたサンプルと、約１５０塩
基対の１本のバンドが検出されたサンプルとに分かれ、
前者は雄の受精卵由来のサンプル、後は雌の受精卵由来
のサンプルであった（図２のプライマーＢ）。プライマ
ーＢの場合は特に、鋳型ＤＮＡを入れ忘れたミスサンプ
ルを雌のサンプルと誤って判断する可能性を除去するこ
とができた。尚、電気泳動のサイズマーカーはプサイＸ

１７４のＤＮＡを制限酵素ＨｉｎｃＩＩで消化したもの
を用いた。
【００３９】尚、本実施例においては、クローン化した
プラスミドＳ４を鋳型として同様にＰＣＲを行ったもの
を陽性コントロールとしたが、陽性コントロールは、実
際の性判別において省略することもできる。
【００４０】実施例Ｃ．染色体検査結果との比較
３６個の牛胚についてプライマーＢの組を用いて実施例
Ｂと同様のＰＣＲによる性判別を行った。同一の牛胚サ
ンプルについて染色体検査も行った。牛は２９組の相同
染色体と２本の性染色体の計６０本の染色体を有する
が、染色体検査は性染色体の形により雌雄の判別を行う
方法で、この方法によれば確実に性判別を行うことがで
きる。ＰＣＲによる判別と染色体検査による判別の結果
を比較したところ、表２に示すように全て一致した。こ
れは、本発明のプライマーを用いたＰＣＲ法による性判
別法の精度が非常に高いことを示す。
【００４１】
【表２】

    検査          染色体        ＰＣＲによる      判定一致率
    胚数         検査結果         判定結果          （％）    
    ３６        雄  ２６          雄  ２６          １００
                雌  １０          雌  １０          １００    

【００４２】
【配列表】
配列番号：１
配列の長さ：１５４２
配列の型：核酸：

鎖の数：二本鎖
トポロジー：直鎖状
配列の種類：Ｇｅｎｏｍｉｃ  ＤＮＡ
起源
生物名： 雄ウシ

配列
 GAATTCCATG ATAGTTCAGA GGTTAGGACT CCACGCTTTC CTATCAGGGG CCTGGGTAGG   60
 GTTCTCAACC AGGAAACTGT CATTCAAGCT GCATAGCACA GCGAAAACTA TGACAACAAC  120
 AATAAAACAA CACTGTAACT GTGTGTGTGT GTGTGTGTGT GTGTGTGTGT GTGTGTGTGT  180
 GTGTGTGTGT GTATTAGTTG CTCAGTCATG TATGAGTCTT TGCTTTCACA TGGACTGTTG  240
 CCCATCAGGC TCCTTTGTCC ATGGGGTTCT CCAGGCAAAA ATACTGGAGT GGGTTGCCAT  300
 TTCTTTCTCC AAAAAGGCTG ATGAAAGTAT GTGAAATACT TAGCATGTAA AAATGGTTAA  360
 AATGGTGAAA ATTTAAGTTA GATTTTTTTT TTTTTACAAC AATTAAAAAC TTTTAACAAC  420
 CAGGAAAAGA ATTTGAATAG ACATTTCACC AAAAATACTG CTTAACATGA TTGAAAGTGA  480
 AAGAAATTAA GTTGCTCAGT CCTGTCCGAC TCTTTGCGAC CCCATGGACT GTCGCCTATC  540
 AGGCTCCTCC ATCCATGGGA TTTTCCAGGC AAGAGTGCTG GGGTGGATTG TCATTTCCTT  600
 CTCCAGGGGA TCTTCCTGAC CCAGGAATCA AACCCAGGTC TCCTGCATTG CAGGCAGACA  660
 CTTTACCTTC TGAGCCACCA GGGAAGCCCT TAGCAAAATG TAAATCAGTT TCATTGAAAT  720
 ACTACTTCAC ACACATTAGC TTGGCTATAA TCAAAACCAG GAAAAATAAC AAGTGCTGCA  780
 GAGGATGTGG AGAAAACGAA TCTTCATATA TTGTTGAAAA ATGTTGAAAA TATACTGCTG  840
 AAATATATTG TTGAAAATAT ATTGCTCTAA AATGGTACAA CCACTTTGGT TTGTCAGTAC  900
 CTCAAAAATT AAATATATAG TAGCCATATG ATCCAGAAAT CTCACTCTTT TGTATATATA  960
 TATAAAAAAA AAAATCCCTG AAACTATTAA GTCCATTCAA AAACAGTGTT CCCAACAGCA 1020
 TTACTCACAA GAGCCACAAA GAATACACCA TCCAAATATT ATCTATTAAT TGATGAATGG 1080
 ATAAAAAATC GTGGTAATTG TTCACAATGG AGTTCATGTA AGCCATATAC CATATTGATG 1140
 TACCATATAC AGCCATTAAA AAAATGCATT GCTATACAGC CAAGAAGTGG ATGAATCTTG 1200
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 AAAATACACA AACTAGGGGA CTTCCCTGGA AATGTTTAAG TGTTTAAGAC TATGCACAGT 1260
 TTCCATCCCT GGGCAGGGAA CTAAGATCCC ACATGCCACA TAGCTAAATA AATAAATATT 1320
 TTAAAAGAAA ATGTGACATC TGTATAAAGC CAGACACAGA GGTCACACAT TGCATGTGGA 1380
 AGAACTGTAG GTAGAAAAGA AGCAGGAAAG AGAAGCATTC TGTAACGCAA ATGAAACATT 1440
 TTTTTCCAGG GAGGAGGAAA TGCACTGCTC TGATAAAGGC TGTCAATAAA TTAAATAAAA 1500
 TAACAACTAA AAATTGACCA CTGAGTTAAA CATTTGGAAT TC                    1542

配列番号：２
配列の長さ：２８
配列の型：核酸
鎖の数：二本鎖
トポロジー：直鎖状
配列の種類：他の核酸  合成ＤＮＡ
配列：
CCATGGACTGTCGCCTATCAGGCTCCTC    ２８
配列番号：３
配列の長さ：２３
配列の型：核酸
鎖の数：二本鎖
トポロジー：直鎖状
配列の種類：他の核酸  合成ＤＮＡ
配列
CTCCACATCCTCTGCAGCACTTG    ２３
配列番号：４
配列の長さ：２３
配列の型：核酸
鎖の数：二本鎖
トポロジー：直鎖状
配列の種類：他の核酸  合成ＤＮＡ
配列：
CAAGTGCTGCAGAGGATGTGGAG    ２３
配列番号：５
配列の長さ：２９
配列の型：核酸

鎖の数：二本鎖
トポロジー：直鎖状
配列の種類：他の核酸  合成ＤＮＡ
配列
GAGTGAGATTTCTGGATCATATGGCTACT    ２９
配列番号：６
配列の長さ：２４
配列の型：核酸
鎖の数：二本鎖
トポロジー：直鎖状
配列の種類：他の核酸  合成ＤＮＡ
配列：
CCATGATAGTTCAGAGGTTAGGAC  ２４
配列番号：７
配列の長さ：２４
配列の型：核酸
鎖の数：二本鎖
トポロジー：直鎖状
配列の種類：他の核酸  合成ＤＮＡ
配列：
GTCCATGGGGTCGCAAAGAGTCGG    ２４
【図面の簡単な説明】
【図１】  図１は、雄特異的配列におけるプライマーＡ
１からＣ２に対応する領域を示す。
【図２】  図２は、牛の受精卵由来のゲノムＤＮＡを鋳
型としてＰＣＲを行ったサンプルをアガロース電気泳動
した結果である。

【図１】
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【図２】
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