
外し.印象材を乾燥頭蓋から撤去した｡再び印象

材をフレームに戻し位置関係を再現した状態で超

碇石ttを流した.上顎歯列と関節高の印象採得も

下顎に準じた｡

本方法の精度を調べるため,任意の1資料につ

いて,石膏模型 (Model) と乾燥頭蓋 (Skull)

を比較した｡計測項目は,①下顎頭内側垣間距離,

② Ⅰ.間中点と内側極との距離 (左右),③ Ⅰ.間中

点とM,頬側分界溝最頂点との距離 (左右),④

M2頬側分界構最頂点間距離である｡接触型三次

元座標測定機ザイザックス (東京精密社製)を用

いて対象点の三次元座標値を読み取り,

(Ⅹ1-Ⅹ2)2+(Yl-Y2)+(Zl-Z2)2

によって距離を求めた｡

ModelとSkullの差は,0.03mmから0.99mm

で平均0.35mmであった｡ これらは測定距離の

0.0%から1.2%に相当した｡このことから,本印

象採得方法は下顎頭と下顎歯列の三次元的位置関

係を再現する上で有効な方法であることがわかっ

た｡

今後はこの模型を使って下顎頭,関節高,歯列

の形態的特徴を三次元的に解析していく予定であ

る｡

自由7:

盈長短の噴合および顎 ･顔面頭蓋形態変異に関す

る経年的研究

石川雅章 (束医歯大 ･歯)

ヒトの校合の多様性や顎 ･顔面頭蓋形態に変異

が広いことを考察する目的で,胎児ないし乳幼児

期に顔の外観がヒトと頬似しているとされ,かつ

その後の校合が比較的安定している霊長頬のうち

資料数が多く得られるニホンザルについて,顎 ･

顔面頭蓋の成長発育様式を分析し,ヒト幼児と比

較検討することとした｡

昭和62年度および平成元年度の共同利用研究で

は,乳歯列期にあるニホンザル幼獣と成獣の乾燥

頭蓋について頭部Ⅹ線規格写真を撮影し,ヒト幼

児の頭部X線規格写真とともに,顎 ･顔面頭蓋各

部の代表的な計測項E]問の線的長さと角皮につい

て因子分析を行い,ヒトとニホンザル幼獣,成獣

の各因子の相違について考察した｡これらの結果

の一郎については,昨年度の年報で報告した｡

平成元年度からは,幼獣期における経年的成長

発育様式を詳細に検討するために,同年度生れの

サル20匹の頭部Ⅹ線規格写真を撮影し,第一大臼

歯萌出期まで経年的に観察する計画を開始 した｡

平成2年度では,これらのサルの1年後の頭部X

線規格写真を撮影したが.分析結果およびヒト幼

児の発育様式との比較は,平成3年度における頭

部X線規格写真を得て検討する予定である｡

自由8:

染色休banding法およびinsituハイブリダイゼー

ション法による霊長類の種分化と系統関係

田辺秀之 (束京大 ･理 ･人頬)

霊長規の核型進化の研究は,1970年代に開発さ

れた種々の分染法により,バンディングパターン

を指標にして融合,解離,転座,逆位などの現象

が進化の過程でどのように生じてき七のかを推定

する比較研究として行なわれてきた｡しかしこの

手法では退伝子座の正確な位置情報が考慮されず,

間接的な情報をもとにしているにすぎない｡本研

究では霊長輯各種に対して直接的な退伝子マッピ

ングを行ない,種間の対応を通して核型進化を考

察することを目的とした｡退伝子マッピングは,

ごく最近開発されたNon-RIinsituハイブリダ

イゼーション法を用いて,染色体上に蛍光シグナ

ルを検出させることにより行なった｡試料として

原猿から大型類人猿に至るまで合計23種の霊長瑞

の末梢血を用いて染色体標本を作製し,今回はそ

の手始めとしてヒト,オランウータン (リンパ芽

球様細胞株由来),ニホンザルの3種にしぼって

比較マッピングを行なった｡プローブDNAとし

てヒト第6染色体短腕上のMHC領域のHLA-B7

およびC4-A退伝子をビオチン標識 して用いた｡

実験の結果,両退伝子ともにオランウータンにお

いてはヒトの第6染色体とバンディングパターン

が対応する5番目の大きさの次中部著子型染色体

の短腕中部にマッピングされ,この領域がヒトと

高度に琉似した退伝子地図を有していることが示

唆された｡これに対し,ニホンザルにおいては5

番目の大きさの次中部着子型染色体の長腕中部に

マッピングされた｡従来,核型が規準化されてい

るアカゲザルとヒトとの比較から,ヒト第6染色

体とアカゲザル第2染色体に対応関係があり,

MHC領域もアカゲザル第2染色体の短腕上に存
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在するものと考えられていた｡ニホンザルとアカ

ゲザルが同じ迫伝子地図を有していると考えると,

従来考えられていた位皿とは災なる位把にマッピ

ングされ,進化の過程で何らかの敗色体川辺の変

化が生じたものと考えられる｡

自由9:

免疫グE)プリンC.速伝子のヒンジ領域からみた

霊長類の進化

渡辺裕二 (東京大 ･理)

免疫グロブリンC｡遺伝子のヒンジ領域はヒト

上科においては15塩基を基本単位とした繰り返し

補遺を有し,進化過程でその長さを変化させてき

たことが明らかにされている｡またC.迫伝子は

ヒト上科の進化の過程で迫伝子正校と欠失により

ゲノム中でのコピー数を変化させてきている｡こ

れに対しカニクイザルはゲノム中に1つのC.追

伝子しかもたず,またそのヒンジ領域にはヒト上

科にみられた15塩基の繰り返 し構造がみられな

い.そこで旧世界ザル全体でCd迫伝子及びその

ヒンジ領域の進化過程を明らかにするために,ま

ずカニクイザル以外の旧世界ザルについてCa迫

伝子のゲノム中のコピー数をサザン法により調べ

た｡
調べた旧世界ザルは次の4属7種22個体である:

ニホンザル (Macaca/uscata)6個体,アカゲ

ザル (M.mulatta)6個体,タイワンザル (M.

cyclopis)3個体.ブタオザル (M.nemestrina)

1個体,マントヒヒ (Paplohamadryas)3個施

パタスザル (Erythrocebuspatas) I僧体, ミ

ドリザル (Cercopithecusaethicps)2個体｡ こ

れらの高分子DNAを末梢血より抽出し,制限酵

素BglⅡで完全消化し,ヒトC｡2迫伝子を含むD

NA断片をプローブとしてサザン実験を行なったO

その結果,すべての個体で1本のバンドが検出さ

れ,バンドの大きさはパタスザルとミドリザルで

10.5kbである以外はすべてはぽカニクイザルと同

じ16.5kbであった｡したがって,カニクイザルを

含めて旧世界ザルはゲノム中に1つのC.氾伝子

を有し,その数に変只はないことが示された｡現

荏.カニクイザルC.泊伝子のヒンジ領域の周辺

領域をプライマーとして,上記旧世界ザルを含む

種々の旧Ltl界ザルについてPCR法でヒンジ切域

の稲造を明らかにしつつある｡

自由10:

10血痕の人献血鑑別に関する研究一高速液体ク田

マトグラフィ一による簡便･迅速な鑑別法の開発一

花部桐太郎 ･井上博之 (名市大 ･医)

血液及び血痕の和属鑑別は法医学の実際におい

てきわめて屯要な課超の一つであり,主としてヒ

トヘモグロビン特只抗体を使用した多数の方法が

開発され,実践されている｡ しかしながら免疫血

清学的方法では検体が人血由来でなかった場合,

その動物の種属を決定するためには,多種頬の動

物ヘモグロビンに対する抗血清を用意しなければ

ならない｡我々は昨年度の研究において高速液体

クロマトグラフィー (HPLC)によりヒト, ヒト

以外の霊長頬17種及びその他の脊椎動物11種から

のグロビン鎖を相互に分離する条件を考案し,血

液及び血痕から種属鑑別を行う方法として応用し

た｡ 使用 した HPLC用 カラムは Synchropak

Rp-4 (4.6×250mm)であり,0.1% トリフル

オロ酢酸存在下.水-アセトニトリルのグラジェ

ント溶出で分析を行った｡今年度は同タイプのセ

ミマイクロポアカラム (2.1×250mm)■を使用 し

て高感度な検出法を検討した｡

流速を0.2ml/minとし,アセ トニトリルの溶

出勾配を若干改良することで,昨年とほぼ同様な

クロマトグラムが得られた｡分析に要 したHb員

は約 1〟gであり,昨年と比較 して約40倍の高感

度を得ることが出来た｡流速を1/5に下げるこ

とによってアセトニトリルの使用塁も下がり,ラ

ンニングコストを軽減することが出来た｡

通常マイクロポアカラムを使用するには,低流

速において脈流の無い安定な送液や溶出勾配を得

るための特殊なHPLCポンプシステム,試料拡

散を極力抑えるためのより細い内径の配管や検出

器内のフローセル等を使用しなければならない｡

しかしながら今回検討したセミマイクロポアカラ

ムの場合,特別な配慮なしに昨年度使用したシス

テム (Ultrochrom GTi.LKB)に接続するだけ

で安定な結果を狩ることが出来た｡

本法は簡便性,迅速性,市感度及び種属特異性

の点で優れ.法医学上布用であると考えられる｡

自由11:

ニホンザル末梢リンパ球よりSimian

lmmunodOficiencyVirus分社の試み

村山裕一 (予研･筑波霊長類センター)
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