
どの個体も1カ所の切断点があるが､変異は検

出されなかった｡

βグロビン遺伝子に関してのSouthernハイブリ
ダイゼーションでは､制限酵素 AvaⅡとBamH
Iについての結果をみるかぎりでは変異はみられ

てない｡

今までのところ､タイのカニクイザルではRF

LPの変異は観察されていないが､今後 はもっ
と多くの制限酵素を用い､多くの部位を調べるこ

とによ,O､変異性の有無や程度を検討していきた
い｡また､違う地域のカニクイザルやスラウェシ

マカタなど異なる種についての解析も予定してお

り､種あるいは地域集団に特異的な変異やそれぞ

れの種内変異性について記載し､βグロビン遺伝

子領域の塩基の変異が系統解析などに有効かどう

かなどを考察したい｡

自由:37
リボソームRNA遺伝子からみたマカク類の稚
内変異

鈴木 仁 (東京慈恵会医科大学･医科研)

本研究の目的は (1)リポソームDNA(rD
NA)のスペーサー上の制限酵素断片長の多型性
(RFLP)を指模とし､マカタ類の系統分類学
的類縁関係を明らかにし､さらに (2)地域間変

異についても同様の手法で解析することである｡

これによりマカタ類各種が保有する地域集軌こつ

いて核の退伝子からみた進化的位置づけが可能に

なると思われる｡

これまで報告したように､Foodenに従ってマ

カク屈を19種に分類すると､これらは以下の3

つのグループに分けることがでた｡(A)バーバ

リーマカク､(B)ブタオザル類 (ブタオザル､

シシオザル､スラウェシ島の7種)､(C)アカゲ

ザル頬 (ニホンザルを含む他の9種)である｡そ

してB･Cの分岐はおよそ500万年前､A･

(BC)間の分岐は100-200万年前と見積

もられた｡ アカゲザル類の中では調べた24個

の制限酵素サイト内､0.5-2個のサイトの変
異しかないので､DNA小断片の欠失挿入変異も
考慮した｡18SrRNA遺伝子5'末端上流ス
ペーサーのBclIdイト付近の約500bpの欠失

(18△)と28S下流のPvulIサイト付近の約2
00bpの欠失 (28△)が認められた｡これら

の変異を含めてアカゲザル類の窺縁関係をみると､

3つのグループに分けることができた｡(a)ベ

ニガオザル､チベットモンキー､ニホンザル (ヤ

クザルを含む)､カニクイザル､(ち)アカゲザル､

タイワンザル､(C)トクモンキー､アッサムモ

ンキー､ボンネットモンキーの3つである｡ベニ

ガオザルとチベッtモンキーに関しては調べたサ

イト及び欠失の変異に関する限り､すべて同一で

あり､またヤクザルとは28Aの有無に関しての
み変異が認められた｡アカゲザルとタイワンザル

の違いはアカゲザルにおいて18S上流のEcoRIサ
イトでゲノムの半量で新しい変異が蓄積している

だけの差であった｡この変異量はニホンザルとヤ

クザルの種内変異畳に相当している｡今後､さら

に分布域の広いアカゲザル､カニクイザルの各地

域集団の変異のパターン仁ついて解析する必要が
あると思われる｡

自由:39

霊長類におけるMHC遺伝子群の構造と機能の

解析

猪子英俊 (東海大学･医学部･分子生命科学)

高田 肇 (東海大学･医学部･分子生命科学)

免疫応答を制御し,顕著な遺伝的多型性をしめ

すMHC遺伝子群は,多重遺伝子族に属し,進化

的に興味ある領域である｡本研究は,叔柊目的と

して霊長類のMHC遺伝子群の構造とパルスフィー

ルド電気泳動や,クローニングによ･り解析するこ

とにより,遺伝子群の進化の道筋を解明すること

を念頭に,昨年度に明らかにしたMHC抗原の発

現が減少しているサル個体の家系の分析とサルの

ギランバレー症候群様症状を呈するHLA抗原を
調べることにより,サルにおけるMHC抗原の遺

伝的解析を行った｡

昨年度の研究においてみいだした,MHCクラ

スⅡ抗原の発現が通常のかこ低下している個体に

ついて,その家系調査を施行したが現在までのと

ころこの個体と同様に,MHCクラスⅡ抗原の発

現が低下している個体はみいだすことができなかっ

た｡この事実は,.クラスⅡ抗原の低下が遺伝的劣

性によるものか,それとも遺伝的変異にもとづく

ものではないと考えられる｡

ヒトでは,ギランバレー症候群はHLA-B35と
強く相関することが知られている｡そこで,霊長
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研で飼育されているギランバレー症候群様の症状

をしめしたサルについて.HLA-B35の抗血荊あ

るいはモノクロナール抗体を用いて.反応性を検

討したれ 結果は隅性であった.oこの節実は,サ
ルのギランバレー症候群の発症機構がヒトのそれ

と異なっている可能性をしめしている｡今後ヒト

とサルのMHC系を遺伝的.血滑学的に比較,検

討することにより,MHC系の進化の過程を明ら

かにしていきたいと考えている｡

自由:40

植物におけるペプシン阻害物jtの検索と同定

手塚修文 (名古屋大学･情報分化文化学部･自然

情報学科)

サルが植物の菜･管･木の実 (種子)などを食

べた後に,その植物に含まれる様々な成分が消化

機能に与える影響,特にペプシンの活性に及ぼす

効果について調べることを目的とした｡

種々の植物の菜･菅･種子などのサンプルを破

砕して,そのホモジネート(中の成分)によるペ

プシン活性,つまり蛋白質分解能 (proteolytic

activity)に及ぼすホモジネート成分の影響につ

いて調査した.ホモジネートを遠心分離して得ら

れた上清画分を用いるよりもホモジネートそのも

のを用いた方が岨喝した状態に近いので.ホモジ

ネートによる蛋白質分解能に対する効果がなるべ

く胃の活動中の状態に近い条件で測定可能な実験

系を確立してペプシン活性を測定した｡菜では,

サンゴジュ:61%.ヨモギ:48%,サクラ:39%.

シイ:11%.クヌギ:27%,クス:26%.ツバキ:

11%,ススキ:4%,ギシギシ;0%の阻苔効果

が見られた｡また,ツパキ菅では58%,ドングリ
種子では25%,シイ種子では17%の阻害が見られ

た｡

この事象はサルの食性･時好と深い関係がある

と思われる｡さらに,この研究は植物中の物質が

ペプシン活性を阻害するという最初の発見であり,

蛋白質分解能と食性に関する研究の重要な端緒を

開いたことになる｡

自由:41

正常およびエンドトキシン投与サルにおける外

国系血液凝固プE)チアーゼインヒビター (TF

P日 の発現調節機構の検討

加藤久雄､円城寺慶一

(国立循環器病センター研究所)

TFPIは､組綴因子/第VIIa因子複合体並び

に第Xa因子を阻害する外因系血液凝固系の有力

な制御因子である｡細菌性炎症反応においては､

細菌性エンドトキシンによって組織因子の発現が

誘導され､血液凝固反応が開始される｡そこで､

炎症反応におけるTFPIの役割を明らかにする目

的で､サルTFPIの発現調節機構について検討を

行った｡まず､各臓器での発現をノーザン･プロッ

ティングにより検討した｡ヒトやラットでは肺､

胃腺､心臓などが主要な産生臓器で､肝臓での発

現は認めらず､肝癌由来細胞でのみ発現が認めら

れているが､サルでは肝臓においても肺に次ぐ強

い発現が認められた｡ヒトやラットにおける主要

な産生細胞は血管内皮細胞であることから､この

発現は肝類洞内皮細胞に由来することも考えられ

るが､細胞分画により得られた肝実質細胞でもT

FPImRNAの発現が認められたことより､サルに

おいてはヒトの切合と只なり肝臓も主要な産生部

位であることが明かとなった｡この発現は抗TFP

I抗体を用いた組織染色によっても肝実質細胞が

染色されることから.､蛋白矧 こまで翻訳されて産

生されていることが明かとなった｡エンドトキシ

ン投与によってはその発現血は変化が認められな

かった｡この発現パターンは､ニホンザル､カニ

クイザル､アカゲザル､ワタポウシタマリンなど

調べたサル全てにおいて共通であった｡しかしな

がら､各臓器で発現しているmRNAのサイズは

ヒトと同じく2種類の分子種が認められた｡次に

ヒトとサルの発現様式の追いを明らかにする目的

で､発現調節領域の印離､構造解析を行った.ニ

ホンサル白血球DNAライブラリーより5'非翻

訳領域を含むエクソン1をプローブとしてスクリー

ニングを行い3つのクローンを得た｡これらによっ

て転写開始点前後約30kb､全長約60kbの

乾田をカバーしていた｡転写開始点は､ヒトより

も約20bpほど下流であったが､この領域の相

同性は95%以上であった｡現在､ヒトとサルT

FPI退伝子の5'flanking領域にレポーター逝伝
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