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3 　　テナガザル亜種・種分化の分子系統分析

　近年，さまざまな生物で分類をより細かく分ける傾向がある。テナガザルにつ

いてもこれがあてはまる。1995 年の分類［1］では 1 属であったテナガザル

（Hylobates）属は，それまで染色体数に基づいて分けられていた亜属が昇格

したことにより 4 属になった［2］。また，本節で問題とするカリマンタン南西部

の H. agilis albibarbis （以下，アルビバルビスまたは albibarbis と表記する）は，従来，

スマトラやマレー半島の一部に生息するアジルテナガザル（H. agilis）の亜種と

位置づけられていた分類群であるが，グローブズ［2］は独立種として扱うことを

提唱した。これは亜種が種に昇格した例といえよう。
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　こうした分類体系の変化にくわえて，テナガザルの系統進化の研究においては，

さまざまな問題がある。大型類人猿に比して種数の多いテナガザルは，これまで

にも分子を用いた系統関係の研究対象になってきた。しかし，それらの研究では，

分析に含める種や種数が違っており，また分子マーカーも異なるため，研究者ご

とに推定する系統関係が違う結果もみられ，依然として明らかでない状態がつづ

いている。それ以外にも，最近の研究では，いままで分析された個体の中に，誤

同定された種が含まれていることが指摘されている［3, 4］。

　どうしてこのようなことが起こるのだろうか？ 1 つの原因として，形態的特

徴を指標にした種や亜種の分類が専門家以外には難しいことがあげられる。テナ

ガザルの音声コミュニケーションの特徴は，種や亜種を区別するのに良い指標と

されるが［5］，これも専門の技術と分析機器が必要である（第 5 章 1 参照）。一方，

形態的な分化にくらべ遺伝的な分化がすすんでいないため，テナガザルの近縁種

では野生状態でも種間雑種ができるという報告がある［6］。飼育下では，こうし

た問題がより起こりやすいと考えられる。従来の研究では動物園や研究機関で飼

育された個体が分析されたケースが多く，誤って同定された個体や雑種が分析に

用いられることがあったのかもしれない。

　こうした混沌とした状況を是正するため，テナガザルを多面的に研究するプロ

ジェクトが計画され，そこで私は分子系統分析を担当した。本稿では，そのとき

行った分子系統分析の方法および結果について述べる。

■テナガザル・プロジェクト

　こうした状況を考えると，いかに非雑種の個体を見分け，分析に用いるかが重

要となる。テナガザルは，熱帯雨林の樹上に棲むため，捕獲するのはほとんど不

可能である。そのため，生息地に近い町や村でペットとして飼育されている個体

を見つけ出し，試料採集を行うのが最も良い方法と考えられた。ペットのオーナー

からペットの来歴についての情報も聞くことにした。プロジェクトには，テナガ

ザルの形態分類の専門家や染色体の研究者も参加している。同一個体の形態－染

色体－ DNA を分析することにより，しかもより多くの個体でこうしたデータを

蓄積することによって，正しい種とそれが持つ遺伝的特徴を明らかにすることを

めざした。
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　このプロジェクトのきっかけとなったのは，テナガザルの染色体変異の解析で

ある。アジルテナガザル（H. agilis）でみつかった染色体転座変異［7］の地理的分

布の調査から，その変異がスマトラ産アジルテナガザルだけに特異的に分布して

いることが発見された（本章 1 参照）［3］。この事実を確かめるとともに，分子遺

伝学的な分析との比較を行うため，アジルテナガザルの亜種と近縁種の研究を始

めることになった。

　先ほどでてきたカリマンタンのアルビバルビスは，音声コミュニケーションの

特徴では，スマトラアジルテナガザルに類似するのだが，形態的な特徴，特に被

毛色にアジルテナガザルと大きな違いがあるため，グローブズ［2］により独立種

とされた経緯がある。しかしながら，その系統的・遺伝的位置づけについては，

分子遺伝学的なデータに基づいて検証されたわけではなかった。そのため，アル

ビバルビスの系統的・遺伝的位置づけを明らかにすることが本プロジェクトの

テーマの一つになった。

■共同研究体制の確立と試料採集

　日本にはニホンザル以外の野生のサルは生息していない。したがって，ニホン

ザル以外のサル類を研究対象とする場合，原産国における研究機関との共同研究

体制の確立は必須である。現地での調査許可を取る必要もあるし，採集した試料

の処理等で実験室を借りる必要が出てくるかもしれない。今回のプロジェクトは，

調査地がインドネシアである。霊長類研究所とインドネシアのボゴール農科大学

は，長年の学術的な交流があるため，今回のプロジェクトについてもすぐに話し

合うことができた。また，全てのサル類はワシントン条約の附属書 I 類か II 類

に含まれているため，試料の移動についても簡単にはいかない。私たちは，血液

や DNA 等の遺伝分析用の試料を日本に持ち込むために，インドネシアからの輸

出許可書と日本への輸入許可書の申請準備に早めにとりかからねばならなかっ

た。

　私たちは，2002 年 8 月，2003 年 2 月および 2003 年 9 月の 3 回，調査・試料採

集のためインドネシアを訪れた。調査に先だって，獣医であり学位を取るためボ

ゴール農科大学で研究しているヘリ・ウィジャヤントさんが，スマトラやカリマ

ンタンでテナガザルをペットとして飼育している人を捜し回ってくれた。私たち
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は，ボゴール農科大学霊長類センター（以下，PSSP と呼ぶ）の隣のゲストハウス

に滞在し，調査許可の下りるのをまって，スマトラのパダンやカリマンタンのパ

ランカラヤ，バンジャルバルへ出かけた。

　現地では，レンタカーを雇ってテナガザルをペットに持つ人のところを回った。

まず，ヘリさんがオーナーにペットザルの由来を尋ね，麻酔と採血の許可をお願

いした。麻酔後，速やかに採血し，デジタルカメラでテナガザルの外部形態を撮

影した。採血量は，オトナから 4 ml，コドモからは 2 ml とした。ボゴールでは，

PSSP の微生物学・免疫学研究室の実験室を借りて細胞培養と DNA 抽出を行っ

た。DNA 抽出には，キアゲンの QIAamp Blood Mini Kit を使った。このキット

は全血からの DNA 抽出が可能であるが，このときは，遠心分離した白血球分画

を用いて，高濃度の DNA を調製した。また，滞在期間中にインドネシア・サファ

リパークやラグナン動物園で飼育されていたテナガザルからも試料採集を行っ

た。

■テナガザルの試料

　今回分析に用いたテナガザルは，表 1 にあげた 6 分類群からなる合計 56 頭で

ある。外部形態の写真から雑種の疑いのあると判定された個体は，分析からはず

した。動物園由来の個体については，写真判定による分類と染色体解析の結果［8］

を合わせて，雑種ではないと判断された個体のみ分析に用いた。形態観察により

スマトラ産アジルテナガザル（H. a. agilis または H. a. unko）と同定された個体は，

すべて特徴的な第 8/9 染色体間相互転座変異（WAT）を持っていた。この変異

をヘテロ接合でもつ個体も存在した（表 1）。また，これら 2 亜種の区別が困難な

個体も含まれていた。アルビバルビスやミューラーテナガザルについては，形態

観察の結果と WAT を持たないことに基づいて分子分析の対象とした。比較の

ため，シロテテナガザル（H. lar），ワウワウテナガザル（H. moloch）及びフク

ロテナガザル（Symphalangus syndactylus）も分析に加えた（表 1）。本研究で分析

対象としたテナガザルのうち，フクロテナガザル以外の分類群は，Hylobates 属

に属し，染色体数が 2n＝44 本である。この属は別名 lar- グループとも呼ばれる。
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表１　本研究で分析されたテナガザルの試料と外部形態に基づく分類と染色体変異
試料

コード 性別 由来 原産地 外部形態に基づく
分類・種

第 8/9 染色
体変異＊＊

Hy0201
Hy0202
Hy0207
Hy0208
Hy0209
Hy0210
Hy0211
Hy0212
Hy0213
Hy0216
Hy0217
Hy0218
Hy0219
Hy0220
Hy03S1
Hy03S3
Hy03S4

♂
♀
♀
♂
♂
♀
♂
♀
♀
♂
♀
♂
♂
♂
♂
♀
♀

インドネシアサファリパーク
インドネシアサファリパーク
ペット（ジャカルタ）
ペット（スマトラ）
ペット（スマトラ）
ペット（スマトラ）
ブキティンギ動物園
ペット（スマトラ）
ペット（スマトラ）
ラグナン動物園
ラグナン動物園
ラグナン動物園
ラグナン動物園
ラグナン動物園
ペット（スマトラ） 
ペット（スマトラ）
ペット（スマトラ）

不明
不明
スマトラ
スマトラ
スマトラ
スマトラ
スマトラ
スマトラ
スマトラ
不明
不明
不明
不明
不明
スマトラ
スマトラ
スマトラ

H. agilis unko
H. agilis unko
H. agilis unko
H. agilis unko 
H. agilis unko
H. agilis unko
H. agilis unko or agilis
H. agilis unko or agilis
H. agilis unko or agilis
H. agilis unko
H. agilis agilis
H. agilis unko
H. agilis unko or agilis
H. agilis unko
H. agilis unko
H. agilis unko
H. agilis unko

T/T
T/T
T/T
T/+
T/T
T/＋
T/T
T/T
T/T
T/T
T/T
T/T
T/＋
T/T
T/T
T/T
T/T

Hy0204
Hy0214
Hy0301
Hy0302
Hy0305
Hy0307
Hy0308
Hy0317
Hy0318
Hy03K1
Hy03K2
Hy03K3
Hy03K4
Hy03K5
Hy03K6
Hy03K7
Hy03K8
Hy03K9
Hy03K10

♂
♀
♀
♀
♂
♀
♀
♀
♂
♂
♂
♂
♂
♀
♀
♀
♀
♂
♂

インドネシアサファリパーク
ラグナン動物園
ペット（カリマンタン） 
ペット（カリマンタン） 
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）

カリマンタン
不明
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
不明
不明
カリマンタン
不明
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
不明
不明

H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis（?）
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis
H. agilis albibarbis

＋/＋
＋/＋

n. e.＊＊＊

＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋

Hy0206
Hy0215
Hy0303
Hy0309
Hy0310
Hy0311
Hy0312
Hy0313
Hy0314
Hy0316
Hy0319
Hy0320
Hy0322
Hy0323

♀
♂
♀
♂
♂
♀
♀
♀
♀
♂
♀
♂
♀
♂

ペット（ジャカルタ）
ラグナン動物園
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）
ペット（カリマンタン）

不明
不明
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
カリマンタン
不明
カリマンタン
不明

H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri
H. muelleri（?）
H. muelleri

＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋
＋/＋

n. e.＊＊＊

＋/＋
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■分子遺伝マーカーの選択

　これまでのテナガザルの系統分析で用いられた分子マーカーは，母性遺伝する

ミトコンドリア DNA（mtDNA）の ND3-ND4 遺伝子領域［4］，ND4-ND5 遺伝子

領域［9］，D-loop 領域［10］, 16S リボゾーム RNA［11］，チトクロームb［12］などで

ある。一般的に mtDNA の中で，D-loop 領域は同種の個体間で違いが見つかる

ほど変異性が高いため，種内の系統地理学的研究に用いられている。一方，16S 

リボゾーム RNA やチトクローム b などは，種内変異の程度は低いため種レベル

の系統関係の推定によく使われている。ND3-ND4 領域や ND4-ND5 領域は，テ

ナガザルでは種レベルの系統関係の解明のために分析されている［4, 9］。今回は，

アジルテナガザルとその近縁種の関係を明らかにすることが目的であるため，

ND4-ND5 遺伝子領域と D-loop 領域を選んだ。

　Y 染色体上の TSPY 遺伝子も分析対象にした。理由は二つある。一つは，オス

についてのみであるが，mtDNA と同時に分析することにより，雑種の検出が可

能であるからだ。ミトコンドリアは母親から子供に遺伝するが，Y 染色体は父親

から息子へ遺伝する。したがって，同一個体で互いに別の分類群のミトコンドリ

ア DNA と TSPY 遺伝子を持っていたら，その個体は雑種と判定される。二つ目

の理由は，遺伝様式の異なる複数の分子マーカーを分析することにより，より確

かな系統関係を導きたいと考えたからである。テナガザルの場合，夫婦のペアと

その子供からなる家族が単位となって生活を送る。子供は成長すれば，親から離

れるが，基本的にオスとメスでの生活史はそれほど変わらないと考えられている。

これは，ニホンザルのように，メスは生まれた群れに生涯とどまるが，オスはオ

HlarPRI
Hlar9

♂
F

京都大学霊長類研究所
京都大学霊長類研究所

不明
不明

H. lar
H. lar

＋/＋
＋/＋

Hmol1
Hmol2
Hmol3

♂
♀
♂

PSSP＊

PSSP
PSSP

ジャワ
ジャワ
ジャワ

H. moloch
H. moloch
H. moloch

－
－
－

Sia4 ♂ PSSP スマトラ Symphalangus syndactylus －
＊ボゴール農科大学霊長類センター
＊＊第 8/9 染色体相互転座（WAT）の有無　T/T：WAT のホモ接合体，T/＋：WAT と正常のヘテロ接
合体，＋/＋：正常のホモ接合体
＊＊＊分析せず
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トナになるまでに群れをはなれるという性別で生活史が異なる種類とは対照的で

ある。こうしたテナガザルの生活史を考えて，それぞれの性別でのみ遺伝する分

子マーカーから作られる系統関係が一致すれば，それはより確からしいと考える

ことができる。ただし，ミトコンドリア DNA と核遺伝子では進化速度が異なる

ので，大きく違う場合には，期待通りにならないことを考えておかねばならない。

■塩基配列の置換パターンにおける特徴

　ミトコンドリア ND4-ND5 領域及び D-loop 領域，Y 染色体の TSPY 遺伝子は，

先行研究［9, 10, 13］に記載されたプライマーと条件で，PCR 増幅を行い，ダイレク

トシークエンシング法で塩基配列を決定した。これらの塩基配列の塩基置換の特

徴を把握するため，本研究のテナガザル全個体とヒト（mtDNA 全塩基配列：

GenBank Accession No.NC001807; TSPY: X74029）及びチンパンジー（mtDNA 全塩

基配列：No.X93335; TSPY: 文献［13］）各 1 個体の相同な塩基配列を相互比較し，グ

ラフ化した。具体的には，二つの塩基配列間の進化距離を横軸にとり，縦軸に置

換タイプごと（転換と転移）の塩基置換数をプロットした（図 1）。これにより，

塩基配列に多重置換が起こりはじめる分岐関係を調べることができる［14］。進化

距離は，後で述べるように，それぞれの塩基配列について，尤度比検定に基づい

て選ばれた塩基置換モデルを使用して算出した。

　TSPY 遺伝子の転換の塩基置換が，進化距離が大きくなっても（分岐関係が遠

くなっても）直線的な増加を示した。転移は，進化距離 0.02 あたりまで直線的に

増加するが（Hylobates 属の種間の進化距離は，0.003 ～ 0.0016），それよりも遠い関

係では多重置換が起こっている可能性がある。ミトコンドリアの二つの DNA 領

域でも同様の傾向がみられ，テナガザルの属間（Hylobates 属と Symphalangus 属）

の進化距離（ND4-ND5: 0.245 ～ 0.442, D-loop: 0.271 ～ 0.439）よりも近縁な関係で

すでに塩基配列に多重置換が起こっていると予想された。

■分子系統の推定と分類群内・群間の塩基置換頻度

　本研究で得られたテナガザルの塩基配列を用いて分子系統樹を作成するため，

まず，コンピュータソフトウェア（Clustal X） を使用して塩基配列の整列を行っ
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た。次に，フクロテナガザルを外群として，DNA 領域ごとに最尤法と最節約法

による系統分析を行った。最尤法に使用する塩基置換モデルについては，系統分

析用ソフトウェア（Modeltest 3.6 と PAUP 4.0）により尤度比検定を行い，各

DNA 領域に相応しいモデルを選んだ（TSPY: HKY85, ND4-ND5: GTR+G, D-loop: 

HKY85+G+I）。最節約法では，Heuristic search 法により最節約系統樹の推定を

行った。

　TSPY 遺伝子では，オス個体 28 頭から 12 種類の TSPY タイプがみつかった。

TSPY 遺伝子 739 塩基対（以下，bp と略す）を分析した結果は，最節約系統樹と

して図 2 に示した。樹形図上の数値は，ブートストラップ分析による分岐関係の

信頼度である。この分岐関係は最尤法により得られた樹形と一致した。問題の種

であるアルビバルビスは，同じボルネオ島に生息するミューラーテナガザルより

もスマトラのアジルテナガザルに近縁であることが明らかとなった。

　mtDNA の ND4-ND5 領域の最尤法による系統樹を図 3 に示す。全ての個体か

ら得られた 1040 bp の塩基配列を分析した。形態観察で分類された個体は，それ

ぞれの分類群としてまとまった。分類群間の分岐関係は，最節約法の 50％ブー

トストラップ合意樹とほぼ一致した。しかしながら，スマトラのアジルテナガザ

図１．分析した塩基配列の塩基置換パターン
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ルが系統的に大きく分化した二つのタイプに分かれた点が TSPY 遺伝子の樹形

と異なる。一つは，アルビバルビスと姉妹群となるタイプ（H. agilis 1）で，も

う一つは，シロテテナガザルとまとまるタイプ（H. agilis 2）である。では，同

じ mtDNA の D-loop 領域の分析結果はどうなったのであろうか。図 4 は，

D-loop 領域 887bp の最尤法による分析で得られた系統樹である。やはり，スマ

トラ産のアジルテナガザルが H. agilis 1 と H. agilis 2 のタイプに分かれた。

ND4-ND5 領域の樹形との違いは，H. agilis 1 のクラスター内の分岐関係，ワウ

ワウテナガザルとミューラーテナガザルが結合する点，および H. agilis 2 タイ

プのハプロタイプとシロテテナガザルのハプロタイプの分岐関係であった。

　最後に，各 DNA 領域について塩基置換頻度を分類群内と分類群間で比較する。

塩基配列を相互比較し，分析した配列の長さに対する塩基置換サイトの割合の平

均値を算出した。TSPY 遺伝子では，分類群内ではワウワウテナガザルで比較的

大きく 0.68％，アジルテナガザル，アルビバルビス及びミューラーテナガザルで

は，0.14 ～ 0.27％の変異性であった。分類群間では，アジルテナガザルとアルビ

バルビスの組み合わせで 0.45 %，それ以外の組み合わせでは 1％を超えた。

ND4-ND5 領域では分類群内の値が 0.5 ～ 1.4% であるのに対して，群間は 2 例を

除いて 5.9 ～ 7.1％であった。例外とは，H. agilis 1 と albibarbis の間に 3％，ま

た H. agilis 2 と H. lar の間に 1.7％の差異があった。D-loop 領域は，より変異

性が高かったが，ND4-ND5 領域と同じ傾向を示した。分類群内が 2.4 ～ 4.6％で

あり，分類群間は 9.9 ～ 12.7% であった。問題の agilis 1 と albibarbis の間で 7.5％

であり，H. agilis 2 と H. lar の間は 4.8％と種内の変異性に比肩する値であった。

■形態－染色体－分子の同時分析

　本研究の分子系統分析では，スマトラ産アジルテナガザルの mtDNA タイプ

が 2 つの系統に分かれることを見いだした。このこと以外は，形態観察や染色体

変異のタイプによる分類と矛盾のない結果であった。しかし，形態 - 染色体 - 分

子による同時分析，さらに TSPY 遺伝子と mtDNA の分析ではじめて雑種とわ

かる個体もみつかった。カリマンタンでペットとして飼われていた Hy0318 がそ

れである。染色体変異は正常のホモ接合体で，mtDNA も形態分類に矛盾なくア

ルビバルビスタイプであったが，TSPY 遺伝子はスマトラのアジルテナガザルの
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図 2　TSPY 遺伝子 739bp に基づく最節約系統樹．1000 回反復のブートストラップ分析の結果を
枝上に示した．739 サイト中 702 サイトが不変サイト，13 サイトが parsimony-informative．
CI＝0.95, RI＝0.92, RC＝0.872

図 3　mtDNA の ND4-ND5 領域 1040bp に基づく最尤法による系統樹．
尤度比検定により選択された GTR+G モデルを使用した．
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タイプであった。出自不明の個体は十分注意して扱う必要がある。一方，オーナー

からペットの出自に関する情報が得られた場合であっても，そのこと自体が非雑

種の証拠とはならない例が，Hy0322であろう。この個体は，形態の特徴からミュー

ラーテナガザルと判定されたが，アルビバルビスタイプのmtDNAを持っていた。

ミューラーテナガザルとアルビバルビスの生息地を分けるバリト川の上流では，

これら 2 種の雑種が生息することが報告されている［6］。野生状態で雑種集団が

存続しているようであれば，集団中に雑種同士の交配や戻し交配から生まれた

様々な「雑種度」の個体が存在しているかもしれない。生息地に近い場所で飼育

図 4　mtDNA の D-loop 領域 887bp に基づく最尤法による系統樹．尤度比検定により選択され
た HKY85+G+I モデルを使用した．
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されるペット個体からの試料採集は，非雑種のテナガザルから試料を得るための

もっとも確かな方法と思われたが，見た目では雑種とわからない自然雑種から偶

然に試料を採集してしまう可能性は捨てきれない。

■アジルテナガザルの亜種分類と分子系統

　アジルテナガザルの亜種分類と地理的分布に詳しい研究［15］によると，スマト

ラ島トバ湖以南の西側山岳地帯に生息する亜種が，H. a. agilis であり，東側の

低地およびマレー半島の一部に生息する亜種が H. a. unko である。それぞれの

亜種の中に被毛色の変異が存在する。すなわち，低地の unko 亜種には被毛色の

黒い個体が 72％含まれ，agilis 亜種には黒い個体は少なく，82％が淡黄色から茶

色である［15］。こうなると，これら 2 亜種の分類の決め手は生息地ということに

なり，出自地域の分からない個体の亜種判定は，形態からだけでは困難であると

思われる。その研究は，ボルネオ島南西部のカプアス川とバリト川で隔たれた地

域に生息するアルビバルビスをもう一つの亜種 H. a. albibarbis として位置づけ

ている。この亜種の被毛色は，大部分（94％）が茶色ということである。これに

対して，グローブズは，はじめアルビバルビスを単に H. muelleri の地域変異と

考えたが，外部形態で区別できるため，また，アジルテナガザルとは音声コミュ

ニケーションの特徴は似ているものの，被毛色の違いが大きいため，アルビバル

ビスを両種から区別して，独立種として扱った。

　それでは，今回の分子系統分析の結果をみていこう。TSPY 遺伝子の樹形から

アルビバルビスは，アジルテナガザルに近縁であることは明確になった。

mtDNA の分析結果は，スマトラのアジルテナガザルに大きく分化した DNA タ

イプが含まれていることをあきらかにした。H. agilis 1 タイプと H. agilis 2 タ

イプのうち，後者は分子系統分析や塩基配列の比較からシロテテナガザルに非常

に近縁であるといえる。H. agilis 1 タイプが，真のアジルテナガザルの mtDNA

であると考えると，mtDNA の分析結果からもアルビバルビスがミューラーテナ

ガザルよりもアジルテナガザルに近縁であることが支持される。

　ND4-ND5 領域の分子系統樹では，H. agilis 1 タイプがある程度分化した 2 つ

のクラスターに分かれているのがわかる。形態分類の結果と照らし合わせたが，

必ずしも，unko と agilis というスマトラの 2 亜種に相当しないことがわかった。
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中には，unko と agilis の区別ができない個体が存在するため，mtDNA の分析

により亜種の区別が可能であるとは現時点でいうことはできない。むしろ，スマ

トラの 2 亜種の区別を行わないグローブズ［2］の見解を支持する結果となった。

　H. agilis 2 タイプの mtDNA をもつ個体はどういった存在なのだろうか。先ほ

ど，このタイプはシロテテナガザルに近縁であることを述べた。シロテテナガザ

ルは，スマトラ島のトバ湖以北，マレー半島から大陸部に生息し，アジルテナガ

ザルとは分布が重なっていない［15］。H. agilis 2 タイプを持つ 5 個体のうち，オ

スの個体はもちろんアジルテナガザルの TSPY 遺伝子を持っていた。5 頭のうち

1 頭は，動物園で飼育されている個体で，出自は不明であり，染色体変異がヘテ

ロ接合体なので，雑種の可能性がある。残りの 4 個体は，私たちがスマトラで試

料採取を行ったペット個体であった。これらの個体については，アジルテナガザ

ルの父親とシロテテナガザルの母親から生まれた雑種とは単純に考えられないこ

とが，共同研究者である早野さんのマイクロサテライト DNA 分析からわかって

いる。彼女は，ヒトのマイクロサテライトプライマーを使って 9 遺伝子座を分析

し，アジルテナガザルのスマトラ集団，カリマンタン集団（本稿のアルビバルビス）

およびミューラーテナガザル集団の間で対立遺伝子頻度の異質性を検定した。そ

の過程で，H. agilis 1 と 2 の mtDNA タイプをもつ個体の間で対立遺伝子の分布

に差異がないことを見いだしている（早野 , 私信）。今回の分子系統分析で比較

に用いたシロテテナガザルは，当研究所の出自不明の個体であった。今回見つかっ

たシロテテナガザル様 mtDNA をもつスマトラ産アジルテナガザルについては，

さまざまなことが推測できるが，今後さらに，スマトラのシロテテナガザルをも

くわえた総合的な分子遺伝学的分析が必要である。

＊

　分子マーカーの選択と特徴の把握は重要である。本研究で用いた mtDNA の

ND4-ND5 領域と D-loop 領域は，亜種間の系統関係や種内変異の検出には有用

であることがわかった。これらの 2 領域は，種レベルでは十分分化していたが，

アルビバルビスとアジルテナガザルの間の差異はそれよりも小さかった。アルビ

バルビスをアジルテナガザルの亜種として扱うか独立種とするかは，本研究の目

的ではないが，アルビバルビスがアジルテナガザルから分化したのは間違いない
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と考えられる。逆に，これらの mtDNA マーカーは，テナガザルの種レベルの

系統関係の推定には向いていないかもしれない。この分岐関係で多重置換が起こ

り始めている可能性があるためだ。一方，TSPY は進化速度が遅く，Hylobates

属内の系統を調べるには，変異が少ないことがわかった。テナガザル 4 属間の系

統関係もまた議論が続いている問題であるので，逆に TSPY 遺伝子は属間の分

析には良い標識となるかもしれない。
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