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論 文 内 容 の 要 ､旨 ㌔

タンパク質とミトコンドリアDNA(mtDNA)を標識に用いて,インドネシアのカニクイザルの遺伝学的研究をおこな

った｡はじめにジャワ島の群れに関する研究をおこない,のちにジャワ,スマトラ,中部カリマンタンに研究範囲を拡大し

た.電気泳動法で検出可能なタンパク多型とmtDNAのPCR-RFLP(PCR産物の制限酵素切断片長多型)にっいて分析

をおこない,mtDNAについては最終的に塩基配列分析をおこなった｡

はじめにおこなった西部ジャワ州の5地点9群を対象とした研究から,タンパク変異とmtDNA変異の地理的分布に違

いがあるという証拠が得られた｡タンパク遺伝子の分布はmtDNA変異の分布に比べて遺伝子混交の傾向が強く,両親が

介在する遺伝様式とオスの群間移住がこの特徴の主たる原因と考えられた｡これに対してmtDNAでは,地域集団に特異

的なハプロタイプの固定化傾向が強 く認められ,メスの定住性 (femalephilop叫y)と群分裂に附随した母系選抜

(lineagesorting)がこの原因と考えられたoこうした特徴の通時的安定性を検証した結果では,タJンバク多型において2

回の試料採集時期 (1980年と1994年)の対立遺伝子頻度に変化は少なく,カニクイザルの地域集団の遺伝子構成は安定して

いると判断された｡′

つぎに3島の18地域由来の多数個体を対象に分析をおこなった｡タンパク質18座位および32種の制限酵素によるmtDNA

のPCR-RFLP分析から,インドネシアのカニクイザルの遺伝的分化を推定した｡mtDNA′は,Dループ領域を含むスレオ

ニン転写RNAか ら12SリボソームRNAに及ぶ約1.8kbの領域を増幅した｡16地点のタンパク変異を比較したところ,

地点間で対立遺伝子頻度に違いが認められた｡さらに,mtDNAに区別できた26種類のハプロタイプの分布でも地理的分化

が認められた｡しかし,mtDNA変異の分布にみられる地理的構造は,別々の島に生息する現在のカニクイザルの地理的分

布状況に必ずしも対応していなかった｡また,調査地域間の地理的距離とNeiの遺伝距離 (タンパク質から推定した遺伝

分化量)もしくは塩基配列分化 (mtDNAから推定した遺伝分化量)の間に強い相関は認められなかった｡

さらに,mtDNAのPCR-RFLP分析結果を参考に,Dループの変化について遺伝子配列を決定して比較をおこなった｡

PCR-RFLPの分析から区別できたハプロタイプを代表する61個体について,Dループ中の約600塩基の配列を決定した｡

この結果,29種のハプロタイプが区別でき,これらのハプロタイプ間の分化量はPCR-RFLPで判定できたハプロタイプ

間に観察された分化量と正の相関を示した｡また,29ハプロタイプを区別した約600塩基中には,単一塩基の挿入ないしは

欠失を含むサイトが6箇所観察された｡ 系統解析の結果では,現在の地理的な関係には必ずしも合致しないハプロタイプの

分布や分化があることから,生態や社会を反映する集団の構造に起因する遺伝的分化の支配要因以外に,歴史的な要因の影

響を考慮する必要があると考えられた｡こうした歴史的要因として,3島 (ジャワ,スマトラ,ボルネオ)の祖先集団が氷

河期 (とく

議論した｡
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をもつこと ったという地史的影響について



論 文 審 査 の 結 果 の 要､旨

ンパク質とミトコンドリア遺伝子を分子標識に用いて,スマトラ,ジャワ,ボルネオの野生集団について,変異性や分化を

定量し,集団の遺伝的構造ならびに進化との関わりについて論じている｡ 血液タンパク質の電気泳動的変異の検索,制限酵

素処理によるDNA断片長多型の検索,および塩基配列分析を駆使し,核遺伝子とミトコンドリア遺伝子にみられる変異を

精力的に調査している｡ 全体は,西部ジャワ州の群れを単位とした調査の結果,地域集団を単位とした3島におよぶ広域調

査の結果,そして代表的な試料を用いたミトコンドリア遺伝子配列の分析結果,の3部で構成されている｡ これらの調査に

より,島喚集団に観察される遺伝的分化は,必ずしも現在の地理的な分布状況に対応するものではなく,用いた2種類の遺

伝子標識システ'ムのあいだでも,遺伝様式や雌雄の移住様式のちがいを反映して異なった状況を里しているこ､とを発見した(

ことは,高い評価に億すると言える｡さらに,地理的分布を考慮した相関分析にもとづき,こうした遺伝分化の原因として,

対象種がもつ集団構造の問題のほかに,歴史的な分布域変遷の影響を考慮するよう主張している点は,的確な議論と評価さ

れたO従来の霊長類野生集団の遺伝学的研究では,血液タンパク多型の調査から種内の地域分化について解析をおこなった

研究は多数あるものの,本研究のように同一の試料について核とミトコンドリアの遺伝子を広汎に分析し,総合的に比較し

た研究は少ない｡特に,ミトコンドリア遺伝子に関する結果は,霊長類の種内分化を理解するうえで,新しく,貴重なもの

である｡熟練した技術で遺伝的分化の実態を詳細に記述し,興味深い考察を加えていることは,申請者が研究者として十分

な能力をもつことを示しているO

よって本論文は博士 (理学)の学位を授与するに価値あるものと認定した｡なお,平成13年2月1日に論文内容とそれに

関連した口頭試問を行った結果,合格と認めた｡
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