
腰椎椎間板を穿刺 し､コンドロイチナーゼABC

を注入した｡比較のため､他椎問にキモパパイン､

あるいは生理的食塩水を注入した｡1過後に2頭､

6週後に4頭実験殺を行い､単純Ⅹ線とMRIを

撮影し､組織学的および生化学的検討を行った｡

ウサギによる実験と同様に単純X線写真上椎間

板が狭小化すること､MRI上および模本重畳の

検討で水分含虫が低下すること､さらにそれらの

変化がコソドロイチナ-ゼABCの方がキモパパ

インに比 し穏やかであることを確かめた｡生化学

的にはコソドロイチナ-ゼABCがキモパパイン

に比べてコンドロイチン硫酸を選択的に分解する

ことを確かめた｡組織学的には椎間板炊骨基質の

分解はコソドロイチナ-ゼABeとキモパパイン

がほぼ同等であること､ コソ ドロイチナ-ゼ

ABCは基質の分解が主体で細胞傷害性がキモパ

パインに比べて少ないこと､椎間板修復のための

肥大扶骨細胞はコンドロイチナ-ゼABCの方が

より明瞭に出現することを確かめた｡

アカゲザル椎間板に対 しコンドロイチナ-ゼ

ABCを注入し､単純X線およびMRI撮形､組織

学的および生化学的検討を行い､コソドロイチナ-

ゼABCがキモパパインに比 し穏やかな化学的椎

間板溶解術 (chemonucleolysis)効果､ならびに

良好な修復反応を示すことが確かめられた.
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霊長類の主要組織適合抗原 ･DQcl辻伝子の解

析

-PCR-SSO法による遺伝子型検出法の確立一

打樋利英子 ･山本敏充 ･佐藤啓造 ･勝又表直

(名古屋大 ･医)

霊長頬の主要組織適合抗原であるMHC退伝子

は､ヒトHLA遺伝子と同様に多型性を有すると

考えられ､個体識別や父子判定への応用が期待さ

れている｡また､アレルギー等への疾患との関連

から､MHC退伝子構造の解析は､スギ花粉症な

どの発症メカニズム解明の足がかりともなりうる｡

そ こで､ PCR法 と SSO (Sequence specific

oligonucleotidc)プローブを用いたドット･プロッ

ト･ハイブリダイゼーション法 (PCR-SSO法)

による､簡便な霊長頬MHC-DQ(Ⅰ退伝子の検出

法の開発を試みた｡

露長頬MHC退伝子はヒトHLA退伝子 と非常

にホモロジーが高いので､第11匝=司際 HLAワー

クショップにて製作されたヒトHLA-DQAl退

伝子用のプライマーと17種頬のSSOプローブを

用いて､各種霊長規のMHC-DQa退伝子の検出

を行なった｡原猿類 (2属4個体)､新世界ザル

(5属13個体)､旧世界ザル (LI屑28個体)､頬人

近 (2属8個体)のゲノムDNAを用いて増幅を

行ない､アガロースゲル電気泳動にて増幅産物の

有無を確認した後､ハイダリダイゼ-ションを行

なった.その結果､新世界ザル､旧世界ザル､現

人猿ではすべての個体において増幅バンドが確認

され､いずれかのプローブと反応したが､原猿頬

ではまったく増幅されなかった｡また､旧世界ザ

ル､類人猿のうち4屑8種では､種問のみでなく､

個体間でも異なったプローブの反応バターンを示

し､そのうちニホンザルでは8個体から4種頬の

反応パターンが得られたOなお､霊長矧 こおいて

得られた反応バターンは､ヒトDQAl迫伝子型

の示すどの反応バターンとも一致しなかった｡

今後はニホンザルを中心にMHC迫伝子の塩基

配列を解析し､霊長頬専用のPCR-SSO法の開発

を行なう｡
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においづけ行動の機能

小林 隆 (京都大 ･霊長研)

ウマ (EquuscaballLLS)のオスは同種個体の排

継物に対 して自分の排継物をかけてにおいづけを

行なうことが知られている.本研究は､1)排継

物に対するウマの反応の､排継物の主の性 ･年齢

などによる遠い､2)においづけされた排tLu物に

対するり寸の反応､を明らかにし､それをもとに､

ウマひいては霊長類 ･哨乳頬一般のにおいづけ行

動の械能について考察することを目的として､宮

崎県都井岬の半野生馬を対象に行われた｡

オスは排継物の主の性によって､糞によるにお

いづけと尿によるにおいづけを使い分けているこ

とを示唆する結果を得た｡オスは､ほとんどがオ

スの糞からなるため糞に対 しては糞によって (98

%)､メスの糞 ･尿に対 しては尿によって (97%)

においづけを行った｡

糞によるにおいづけは､移動 ･採食などの平静

時の他に､オス同士の出会いでも見られた｡オス

同士の出会い (N-41)の多く (74%)で糞によ
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