
つの種の重複遺伝子に生じた同じ塩基置換｡b)

同化置換 :1つの種の重複遺伝子の片方に生じ,

それにより重複遺伝子間で同じ塩基になる置換｡

C)異化置換 :1つの種の重複遺伝子の片方に生

じ,それにより重複退伝子間で異なる塩基になる

置換｡a)あるいはb)の座位が連続するとそれ

を含む領域の遺伝子変換を強く支持する｡逆に共

通祖先に生じたC)が保有されている領域は遺伝

子変換を否定する｡こうして同定された遺伝子変

換領域は重複遺伝子間で相同な領域とよく一致し

ていた｡これによりCα遺伝子はヒト上科の共通

祖先で退伝子重複し,ヒト上科の進化過程で遺伝

子変換を繰り返してきたことが明らかになった｡

DNA多型現象の霊長巧の系統分化と個体識別研

究への応用

中掘 豊 ･中込 弥男 (小児医療研セ)

竹中 修 (霊長類研)

ヒトのY染色体よりクローン化したDNA断片
をプローブとして用い,種々な霊長狭に対しサザ

ンブロット法による解析を行った｡これらのプ

ローブにより検出される座位は,必ずしもY染色

体上に止らず,Ⅹないし常染色体上に座位を占め

る場合も少なからず見られ,また進化の過程で常

染色体からY染色体上に移動した事例も経験した｡

87-4aクローンは,ヒトのⅩおよびY染色体
上に座位を占めるが,チパンジー,旧世界猿6壇

の内3種 (ニホンザルなど).新世界猿2種の内

1磁 (フサオマキザル),牛において同様の所見

を示した｡他方,旧世界猿の3種 (ミドリザルな

ど),新世界猿であるクマリン,マウスやラット

では,Ⅹのみに座位が認められ,Y染色体上には
相同の塩基配列が検出されなかった (サザンブ

ロットにより解析した限りにおいて)｡

Ⅹ染色体上の座位が極めて良く進化的に保存さ

れていたことから,本クローンにつき詳細な解析

を行ったところ,本座位は歯のエナメル質合成に

際して先導的に合成される蛋白アメロゲニンと判

明した｡ヒトのⅩ上とY上の座位,さらに文献的

に報告のある牛及びマウスの座位の塩基配列の比

較により,何れにおいても3個のエクソンと,中

間のイントロンが識別された｡進化的に保存の程

度の低いY染色体上の座位がcDNA型のい偽遺
伝子でなく,エクソン/イントロン構造を保持し

ていたことは注目に値するが,ヒトと種々な程度

の近縁関係にある霊長頬における,ⅩとY両染色

体 (種によってはⅩのみ)上の本退伝子の構造は

興味深いものがあり,今後の課題である｡

免疫グロブリンDH遺伝子形成過程の分子進化学
的研究

市原 慶和･黒沢 良和(藤田学園保健衛生大)

免疫グロブリンによる抗原認識の多様性は主に

高頻度変異領域の多様性によると考えられている｡

重鎖の場合にはDH遺伝子を中心とするCDRⅢ領
域が抗原認識に特に重要であり.我々はヒトおよ

びマウスについてI)H退伝子の構造解析を進めて

きた｡その結果,ヒトについて6種類の全く異な

るDH退伝子が9kbのDNA領域に存在し,この単
位が4回繰り返されていることを明らかにした｡

またマウスではヒトのDAと相同と考えられるD

FLlB,I)sp2が共通の祖先型DH退伝子から進化し
た可能性を示し､DA以外のヒトI)H退伝子はマウ

スには認められないことを示した｡今回はヒトに

見出されたI)ll退伝子の重複がどの霊長現におい

て検出されるかを解析することにより,I)H退伝
子の進化過程を明らかにすることを目的として研

究を行った｡各種サル血球細胞からDNAを抽出
してHindⅢ消化,アガロース電気泳動後常法に従

いヒト各種DH退伝子をプローブとしたサザ-ソ
ハイブリダイゼイゼ-ショソを行った｡その結

果,チンパンジー,オランウータン,テナガザ

ル,アカゲザル,ミド1)ザル.リスザル,クマ1)

ンにおいて複数のバンドが観察された｡このこと

はこれら其猿塀におけるI)I.退伝子の重複を示し

ている｡一方オオギャラゴ,ワオキツネザルでは

どのブロー-プでもほぼ単｢のバンドしか認めら

れず,これら原猿煩では9kbのl単位のみを有す
ると考えられた｡またマウス,ジャコウネズミ,

ツパイではヒトI)H遺伝子と-イブ1)ダイズする

バンドは認められなかった｡以上の結果から原猿

掛こおいてヒト型DH遺伝子を有すること,I)..過

伝子単位の重複が原始原猿煩から其猿塀が分岐す

る時点に起こったことが示唆された｡マウスでは

I)Aを残して他のヒト塾I)H遺伝子を欠失したと考

えられる｡これらのことをより明確にするために

オオギャラゴ,ワオキツネザルのI)H退伝子のク

ローニングとその構造解析,マウスDH退伝子を
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プローブとしたサザ-ソハイプ1)ダイゼ-ショソ

を推進している｡

ミトコンドリ7DNAの塩基配列の比較による霊
長類の系統関係の解析

宝来 聴 ･早坂 謙二 (国立退伝研)

石田 安文 (京大霊長研)

我々は,すでに10頭のニホンザルの肝臓から精

製したミトコンド1)アDNA(mtDNA)のI)ルー

ブ領域の長さに多型がみられることを報告してき

た｡そこで,本研究では,11地域集団由来の90頭

のこホンザルの血液,培養細胞,肝臓から抽出し

た全DNAを材料として,PCR法によりmtDNA

のDルーブ領域を増幅した｡増幅の結果,630bp.

800bp.970bpの長さの異なる3つの断片が得ら

れた｡さらに,制限酵素,KpnI,HincⅡの認識

部位の有無をもとに.さきに報告した10頭を含む

12鎌田由来.100頭のニホl/ザルmtDNAを8つ

のタイプに分析することができた｡タイプ2が6

集団に,タイプ5が伊豆と高崎山で観察された

が,残りの6タイプは各1地域集団でのみ見られ

た｡また,複数の試料が得られた9領域集団中6

集団では,1つのタイプのみが観察された｡800

bpの長さのタイプ1と4,970bpの長さのタ

イプ7と8は,Dルーブ領域内の170bpの配列
が各1回ないし2回重複していると考えられ,そ

のうち.KpnT認識部位のみを持つタイプ1と7

が高浜だけで,HincI認致部位のみを持つタイ

プ4と8が屋久島だけで観察された｡先の制限酵

素による解析と今回の結果から,4つの長いタイ

プが.630bpの短いタイプから比較的最近,独

立して沢生したこと,および一度重複が起こる

と.さらに重複がおこりゃすくなることが示酸さ

れた｡

霊長矧こおけるグロビン遇伝子の分子進化に関す

る研究

月艮巻 保亭 ･スパン7-チャラン(九大退伝情報)

竹中 修(京大詔長研)

∂およびβグロビン退伝子は約4千万年前に退

伝子正掛こより生じたものと考えられているが.

旧世界猿塀では6グロピソ退伝子の発現が全く詑

められず.一方新世界猿班では種々の発現丑を示

し∂グロビン退伝子は進化の過程で不活化しつつ

あることが知られている｡そこで丙猿塀の∂グロ

ビン退伝子の榊迫を解析することにより,重複遺

伝子の不活化の分子横桁を明らかにすることを目

的として研究を行った. 1)旧世界猿塀としては

Cerco〆thecusacthtopsの8グロビン退伝子をク

ローン化し解析を行った｡すでにPtゆiodoguera,

Macacamulattaについてはフレームシフト変異

が,Colobusf･olykomosではcapサイトの欠失が

明らかにされているが,このいずれの変異もまた

他の退伝子の不活化をきたすような変只も兄い出

せなかった｡そこで近縁のErythrocebuspatasの

∂グロビン退伝子についてPCR法を用いて解析

を行ったが同様な結果であった｡現在エソ-ソ

サーの変異の可能性を検討するために.5'およ
び31フランキt/グ領域の解析を進めており,旧

世界抜放の8グロビン退伝子共通の不活化機構を

明らかにできる可能性がある｡2)新世界独規と

してOedibomtdasoedz'pusの6およびβグロビン

退伝子をクローン化してその塩基配列を決定した｡

現在この配列を参考にしてオリゴヌクレオチドを

合成し,他の新世界独現の8グロビン迫伝子を

PCR法を用いて解析中である｡

課 題 15

霊長類の長銀高度不飽和脂肪酸誘導酔乗の活性に

及ぼす加令の影響

藤本健四郎 ･金沢 文子 (東北大)

n-3系高度不飽和脂肪酸であるドコサ-キサ

エソ酸 (DHA)は生体膜の主要成分であり,脳 ･

神経系には特に多く存在する｡DHAは海産物か

ら摂取できるが.欧米型の食生活では植物油脂中

のリノレン酸がその供給源であり体内でDHAに

生合成される｡DHA合成能が加令によって変化

すること,脳 ･神経系の発達が著しい幼君期には

DHA供給が不可欠であることが示攻されている

が,本実験ではカニクイザルをモデルとして検討

を試みた｡

胎仔120日,新生仔,成軟のカニクイザルの肝

描,脳からミクロソームを開封し,標識脂肪酸

(1)ノレン酸またはエイコサペソクエン酸)と補酵

素規を含む窃衝液中で反応させ,反応生成物を抽

出し,HPLCで分画分取した後,液体シチレソー
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