
@pangkalan,@TamanHutanRaya,@padangPanjang,

⑥LimauManis,⑦Pamosian),マレー半島 (⑧Maxwell
Hill,⑨Kedah),ボルネオ島 (⑩sungaiTuat)と大きく3
つに分断された地域に広く生息している野生アジルテ

ナガザルを対象に10集団の音声を録音分析し集団差を

検討した.その結果,音声の集団差はある程度地理的な

隔離状況や,集団間の遺伝的な距離によって説明され

た.しかし,その一方でスマ トラ島内の地域間比較では,

生息地域が非常に近い集団,つまり遺伝的にもっとも

近接していると予測される集団間で期待以上の大きな

集団間変異を確認した.これは,集団間変異が純粋な遺

伝的な差異によって説明されるものではなく,音声の

可変性という能力を基盤とした現象であることが示唆

された.

4-1旧世界ザル類のY染色体進化に関る分子マーカ一

作魁と比較マッピング

田口尚弘 (高知大 ･院 ･総合人間自然科学)
敗色体顕微切断法を使ってこれまで得られた霊長類

微小Y沌色体のプローブ (アカゲザル,カニクイザル,

テナガザル,コモンマ-モセット)を使ってTAクロー
ニングを行った.これまでアカゲザルから37のプラス

ミドクローン,ニホンザルから11,テナガザル56,カニ

クイザル22,コモンマ-モセット73のプラスミドクロ

ーンを得ることに成功している.現在,各クローンのシ

ークエンスを行っている.採取したクローンの塩基配

列解析を順次進めている.これまで,コモンマ-モッセ

ットからは,ヒトのゲノミック遺伝子,BACクローン,

キツネザルのゲノミック迫伝子類似配列が,テナガザ

ルからはヒト免疫不全ウイルス関連蛋白コー ド類似配

列が,/カクニクザルからは,ヒトポリグルタミンmRNA
粁似配列が,得られている.これまで得られたクローン

についてさらに塩基配列解析と同時にFISHマーカーと

なるものを検索し,比較マッピング,分類に利用できる
Y敗色体プローブの開発を進めている.

4-2霊長類における単純反復配列の比較研究

植田信太郎,五候堀淳 (東京大 ･院 ･理)

迫伝子のアミノ酸配列の中で,同じアミノ酸が連続

して出現するような領域が,特に真核生物のゲノム中

に多くコー ドされている事が知られており,ヒトゲノ

ム中にも600個以上の遺伝子について,このようなアミ

ノ酸のIii純反復配列が含まれる事が先行研究により明

らかにされた.アミノ酸の単純反復配列は,その長さに

ついて,種間変異と種内変異がみられる事から,アミノ

酸の叫純反復配列は生物進化の過程で,その長さを変

えている事が示唆される.我タは,このアミノ酸の単純
反役配列について,霊長類の種間で遺伝子のアミノ酸

配列の比較を行い,霊長類にお■けるアミノ酸の単純反

復配列の進化を研究する事とした.霊長類研究所との

共同利用により,景山先生のご協力のもと,我々はミド

リザル,ヨザル,リスザル,コモンマ-モセットの血液

サンプルを得ることができた.我々は,この血液サンプ

ルからDNAを抽出し,PCRダイレクトシーケンシング

により,アミノ酸の単純反復配列を含む迫伝子の塩基
配列を決定した.配列比較の結果,霊長類の種間でもア

ミノ酸の単純反復配列の長さは種間変異がみられ,霊

長類の進化の過程で,アミノ酸の単純反復配列の長さ

が変化している事が分かった.さらにその変化のパタ

ーンを,霊長類以外のほ乳類のパターンと比較すると,

霊長類以外のほ乳類ではタンパク質のDisorder俄域で

アミノ酸の単純反復配列の長さが変化しているのに対

し,霊長類ではタンパク質のOrder領域でその長さが変

化している事が分かった.

4-3霊長類中枢におけるカ ド-リン23及びジストロフ

ィンの構造と発現解析:多因子性中枢障害因子としての

検討

米揮敏 (愛知県心身障害者コロニー発達障害研究所)
近年,自閉症などの神経症状発症の原因がシナプス

の形成･維持に関わる多因子の複合的障害に起因するこ

とを示唆する多くの研究結果が発表されている.我々

は本研究において,細胞間接着に関わるカド-リン23,

ジストロフィン双方のヒト神経性培養細胞,マウスお

よび霊長類脳におけるアイソフォーム発現を調べ,こ
れら接着分子の神経性障害発症因子としての可能性を

検討した.RT-PCRによる調査から,カド-リン23は

種々のヒト神経細胞種,マウス ･サル脳においてエクソ

ン68欠失アイソフォームとして発現していた.また,

このアイソフォームの発現は小脳,脳幹に強く,大脳皮

質ではかなり弱いことから,神経症状発症因子として

の積極的証拠を得るには至らなかった.一方,ジストロ

フィンはDp427C,Dp260,Dp140,Dpl16,Dp71といった

サイズの異なる多くのアイソフォームとして存在し,

マ･9スの脳においては主にDp427C,Dp140,Dp71の発現

が認められる.ヒト神経性細胞を用いた調査から,

SKNSH細胞においてDp260,Dp140,Dpl16,Dp71といっ
た多種アイソフォームの発現が認められ,この細胞種

を用いてshRNAによりDpアイソフォーム全ておよび

Dp260とDp140だけの発現を阻害した状態でレチノイ

ン酸による神経突起誘導能を調べた.その結果,仲屈し

た突起の長さには[阻害なし>Dp260,Dp140阻宙>全て

のDpアイソフォーム阻害]といった結果が得られ (分

子生物学会発表),神経突起の伸展に複数のDpアイソフ

ォームが関与している可能性が示唆された.現在,異な
ったアイソフォームについてサル脳での部域局在性の

詳細な調査を継続している.

4-4ゲノム解析によるテナガザル類の種分化過程の解
明

天野 (早野)あづさ (京都大 ･院 ･理)
テナガザル類は短期間のうちに非常に多くの種に分

化し,東南アジアの熱帯雨林に適応放散した進化生物

学的に興味深い分類群である.しかし,調査や試料採集

が困難であるため多数のサンプルに基づいた迫伝学的

研究は少ない.本研究では,貴研究所の共同研究プロジ

ェク●ト等で採集されたフクロテナガザルのDNAサンプ

ルが多数蓄積されて来たことに注目し,それらのサン

プルについてマイクロサテライ ト多型解析を行ない,
集団内の迫伝的組成や退伝的多様性について評価する

こと′を目的とした.2003,2005,2006および2008年にイ

ンドネシア各地の動物園等で飼育されていたフタロテ

ナガザル34個体の血液サンプルから抽出されたDNAを

解析に用いた.これらの個体は全てインドネシアスマ
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トラ払産であると考えられる.マイクロサテライト多

型郎折には,これまでにアジルテナガザルとミューラ
ーテナガザルで中-前程皮の多型が確認されている17

迫伝子W.を用い,蛍光プライマーによるPCR増幅の後
ABI3130オートシーケンサーで泳勤し迫伝子型を決定

した.D2S1368およびD14S255の2つの座位では多型が

全く見られずlli型ホモ接合体のみであった.DIS533遺

伝子雌は,アジルおよびミューラーでは岬幅断片が3つ
以上見られる符で迫伝子型決定が不可能であったが,
フクロテナガザルではタイピングが容易に可能であっ

た.今後は外部形憶に差苑が見られるといわれるマレ

一半仏産のフクロテナガザルの郎折を加え,フクロテ
ナガザルの迫伝的組成の地域差や地理的分化の過程に

ついて郎明していきたい.

4･5霊長類アルコール分解酵素遺伝子の重複とクラス

ターの進化

太田博樹 (東京大 ･院 ･新領域)
ヒトのゲノム中には5つのクラスに分けられる7つの

アルコール加水分解酵素 (ADH)迫伝子が存在し,これ
らは第4番染色体上に並んで位置している.一方,げっ

し類 (マウスおよびラシト)も5クラス7ADH迫伝子を
持っているが,ヒトでは7つのADHがそれぞれ異なる

品質活性と組織特異的発現を示すのに対し,げっ歯類

では全ての酵素がヒトより広範囲に (非特異的に)発現
している.ヒトでは肝臓で特異的に発現する3つのクラ

スⅠ遺伝子がエタノールの代謝に最もよく関わってい

るが,げっ歯類ではクラスI迫伝子が1つしか存在しな

い.ヒト以外の霊長類では,大型類人猿で3つのクラス

Ⅰ迫伝子が存在することが,私達の先行研究で示され

た.本研究では,ヒトを含む霊長類でADH遺伝子がど

のように迫伝子重複し,そのクラスターが進化してき

たかを明らかにすることを目的とし,霊長煩10種 (大
型類人猿3種,旧世界ザル3位,新世界ザル2種,原猿2

揺)とコウモリのADH迫伝子クラスター全体 (ヒトで

約380kb)の塩基配列決定および分子進化学的解析を行
なう.

私たちはBACライブラリーをスクリーニングし,
｣か〃遺伝子クラスターをカバーすると予想されるBAC

クローンのショットガン塩基配列決定を進めている.

バブ-ンのADH迫伝子クラスターは,ほぼ全長が決定

した.ところが,そもそもクラス IADH遺伝子は,互い
に酷似しているためコンピュータによる自動アセンブ

リの行程で,ショットガン配列の順番を間違えたり,本

来より多く配列を繰り返したりしてしまう可能性が高

い.共同利用で得られる試料は,こうしたアセンブリ確

証に用いる.これまでにアカゲザル,ミドリザル,ヨザ

ル,コモンマ-モセットの血液サンプルを採取した (全

てオス).これらからゲノムDNAを抽出し,これらを鋳

型としたPCRおよび正接塩拡配列決定により,Gapを埋
める作業を行なっている.

4･6生体防御系の霊長類比較ゲノム研究と集団ゲノム
研究 ･

安波道即,菊池三穂子 (長崎大･国際連携研究戦略本部),

山WT朋子 (長崎大･熱柿医学研究所)
マカク属霊長ヲ訓ま,ヒトの疾患モデルとして医学･生

物学的な利用価値の高く,そのゲノム情報の収集は重
要な研究課長白である.

我々はこれまでに,脊椎動物の多くの種において免
疫遺伝学的な特性の個体差を規定する主要組織適合性

複合体 (MIic)についてアカゲザルの遺伝子解析法を

開発し,免疫不全ウイルス (SIV)に対する応答性が異
なるアカゲザル個体群が分離する家系で古典的MHCク

ラスⅠであるMamu-A,Mamu-Bのハプロタイプが共分離

しており,感染抵抗性がMHCクラスⅠの個体差によっ
て規定される可能性が高いことを明らかにした.

さらに,感沌因子に対する自然抵抗性を規定するToll

様受容体 (TLR)について,研究を進めた.細菌由来の
エンドトキシンに対する受容体であることが知られて

いるTLR2およびTLR4のタンパクをコードする遺伝子

領域をゲノムDNAからPCR法で増幅･主糊任して塩基配

列を解読することでアカゲザル,カニクイザル,ニホン
ザルの3種のマカク属霊長規の稚内個体差および柾問

での多様化を明らかにした.ヒトに比べマカク属では

これらの遺伝子の塩基配列により市頻度に非同弟閃換

が認められることに興味が持たれ,その機能的な忠昧■
付けは今後の課題として残された.

[文献】Tanaka-TakahashiY,Yasunami M,NaruseT.
HinoharaK,MatanoT,MoriK,MiyazawaM,HondaM,
YasutomiY,NagaiY,KimuraA.Referencestrand-mcdiatcd
confbmationanalysis(RSCA)-basedtypingormultiple
allelesintherhesusmacaqueMHCclassIMamu･Aand
Mamu-Bloci.Electrophoresis28:918-924(2007).
YamamotoH,KawadaM,TsukamotoT,TakedaA,Tgarashi
H,MiyazawaM,NaruseT,Yasunami M,KimuraA.Matano
T.Vaccine-based,long-term,stablecontrolofsimiannluman
immunodeficiencyvirus89.6PDreplicationinrhesus
macaques.∫GenⅥrol.88:652-659(2007).

4-7ヒトおよびアカゲザル内在性レトロウイルス

HERやKのウイルス学的解析

加藤伊陽子 (山梨大 ･医)

ヒト内在性レトロウイルス (HERV)のうち,HERVK
は五百万年以上前に頬入校が感染したウイルスの情報

を保存している.HERV-KのLTRによるプロウイルス遺

伝子の転写機構を明らかにするため,LTRの機能解析と

生体での転写産物の解析を試みた.(1)単離したHERVK

(ヒト7p22.1)のIJR(l冗b)を使った機能解析では,

LTR3■末端 100bp以内にある,TATAboxを伴わないTnrl,

Inr2配列 (代表者の命名)が主な転写開始点となってい

る,特異なLTRであるとわかった.(2)アカゲザルの組

織とヒト細胞からRNAを捕烈し,LTRからウイルス迫
伝子に至る様々な領域を増幅してmRNAの川辺を推定

した.その結県,ヒト細胞ではLTR-Tnrに依存しない

mRNAが市レベルで,隣接迫伝子のプロモータによる

転写と考えられた.このu､R･Inr非依存性転写はアカゲ

ザルの子宮,卵鵜などで検出されたが,肝,胆その他で

は見られなかった.さらに,脳その他でLTRのInrに依
存する転写が検出できた.二重スプライスによるオン

コジーン様遺伝子Recの発現は検出できなかった.(1)

(2)により,LTRの U3-R-U5構造は進化的変化を受け,
アカゲザルではHERV-K配列の転写がLTR-Inr依存性に

起こる頻度が高いと考えられた.
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