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免疫グロブリンIgEのH鎖定常部を支配する

ce迫伝子はヒトのゲノム中に3つ存在する｡Cel
迫伝子は発現される遺伝子であり,残り2つは挺

出伝子で,Ce2遺伝子は組み換えにより切り縮め

られた形 (truncated)となり,Ce3遺伝子はイ

ントロンを完全に欠失し他の染色体上に転移した

プロセスト遺伝子である｡

これまでに旧世界ザル13種,類人猿5種,計18

拙軸のiLB技糊のゲノムにおけるCE迫伝子の構成

を湘べた紙礼 Cel退伝子とCe3遺伝子は調べた

すべての班のゲノムに存在したが,ヒトとゴリラ

のゲノムだけにCE退伝子は3つ存在し,更に,ヒ

トのCe2迫伝子と同様にゴリラもtruncatedCE

泊伝-1･をもつことが明らかとなった｡この結果!ま,

8つのCe迫伝子をもつヒトとアフ])カ産頬人猿の

-八･通のal先が分岐したのち,チンパンジー.でCe2

迫伝子の欠失が生じたのでないとすると,チンパ

ンジーよりもゴリラがヒトに近縁であることを示

唆する｡

ところで,分子レベルからみた霊長類の進化に

LMする研究はこれまでに数多く行われてきたが,

そこで川いられてきた方法はアミノ酸配列や塩基

配列の迎い,すなわち点突然変異の総数に基づく

統U7t学的方法である｡このため,ヒトとアフ1)カ

庄独人は間といった非常に近縁種間の系統関係を

正確にrjt虫するにはこれら点突然変異の数は少な

すぎて,確定的結論は得られなかった｡

一万,本研兜で用いた方法は,最近生じた擬遺

伝子の有無を枚討するという新たな手法で,複数

の仮定を設定することなくye5-or-noの答が得

られる特長がある｡従来の点突然変異の総和とい

う定量的分子進化に対し定性的分子進化と名づけ

た本方法は,近縁種問の系統関係の解析に有力な

手段となると考える｡
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く目的) HBウイルス(HBV)には,Allm in

と結合するsite(Albumin Receptor)(AR)

が存在し,このARは,人とチンパンジーのAlbu･

minとのみ反応するとされるが,他の霊長薫別こ

ついては,未調査であり,ARとの反応性をみる

ことで,霊長頬の系統と進化につき調査した｡

く方法〉 各種霊長類より採血し,BlueScpha･

roseにて分離後,重合化したpolymeri2:edse-

rumalbminを一定量の既知ARに添加させ,皮

応後ヒトを100,晴乳類を1とする相対比で測定

した｡

く対象) 原猿類より4種,兵猿頬より16校計20

校が現在まで測定終了し,他に6種測定予定であ

る｡

く成績) 原猿芙削ま,非常に反応が弱く,ツパイ,

キツネザルは,全然反応せず,ロリスでZTO/Oであ

った｡一方裏技頬は,リスザル,クマリン,フサ

オマキが,40-60%と低いが,他は全体に反応が

よい｡オナガザル科は7種全伊担oo/o以上で,特に

ブタオザル,マントヒヒは100%でヒトに近く,

HBVに感受性をもつチンパンジーより反応性は

高かった.一般に霊長類の進化の程度に一致して

いると思われた｡

く考案) Imaiは,1979年HBVのARの検討

からARが,ヒトとチンパンジーのAlbuminとの

み反応する事実と,HBVに感受性を持つ動物が,

ヒトとチンパンジーのみという事実から,HBV

の種特異性を説明するAR仮説を提唱した｡しか

しながらその中で哨乳類については,検討されて

いるが,他の霊長草創こついては,検討されておら

ず,今回のdataからは,この面について再検討が

必要となろう｡

又もしこのAR仮説に従うのであれば,HBV

の感染実験動物としてチンパンジーのみならず,

特にオナガザル科の動物は,使用可能となりHB

Vの解明に役立つと思われる.今後憤重な感染実

験が必要と魁われる｡

-58-


