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研究成果の概容 
 
研究活動推進助成 
研究課題名：霊長類の種の再検討：南アジア大陸部ラングールの形態と分子系統地理 
 

京都大学生態学研究センター 
田中洋之 

（採択時の所属：京都大学霊長類研究所） 
 
 現在 480 前後にまでふくれあがった霊長目の種数は、保全対象となった亜種が種に昇格し

た例を多数含むと考えられる。本研究は、ヒマラヤ地域に生息するネパールラングール、ハ

イイロラングールおよびカシミールラングールの 3 種（これらはヒマラヤラングールと総称

される）を対象に、中立な分子遺伝マーカーを用いて系統分類学的な位置付けを確認したの

ち、高地適応に関係する形態と分子進化を研究し、「保全対象としてふさわしい管理単位」を

見出すことを目的として、計画された。 
 京都大学財団の 2021 年度研究活動推進助成を受けて、2021 年度は、Nautyal (2020) が研究

対象としたネパールラングール 1 群のデータおよび試料を用いて、計画していた研究の一部

を継続した。 
(1) インド・ウッターラカンド州のネパールラングール対象群の系統的位置づけ 
 Nautyal (2020)は、インド・ウッターラカンド州の標高約 1500m に位置する山村近くに生息

するネパールラングール 1 群（約 70 個体）を対象とし、博士論文の研究を行った。この群れ

の遺伝的構造を調べるため、ミト

コンドリア DNA (以下、mtDNA)の
チトクローム b（Cyt b）遺伝子と D-
loop 領域の塩基配列を分析したと

ころ、群れ全体で 7 種類の mtDNA
タイプが見つかった（図 1）。その

うち、メス成獣個体で 3 タイプ 
(Type 1 – 3)が見つかったことから、

過去にメスの移入または群れの融

合があったことが示唆された。さ

らにメス成獣個体と同一の mtDNA
タイプをもつオス成獣が見つかっ

たことから、対象群の群れで生まれ、一旦他の場所へ移出した後、戻ってきた可能性がある

ことがわかった。 
 2021 年度は、こうして対象群で見つかった 7 種類の mtDNA タイプの、ヒマラヤ地域に広

く分布するヒマラヤラングールにおける系統的位置づけを調べることを目的に、先行研究の

Arekar et al. (2020)と Khanal et al. (2018)の塩基配列データとともに系統分析を行った。コロナ

禍で海外へのサンプリング調査ができなかったため、当研究室に保管されていた Nautyal 氏



が採取したウッターラカンド州の Rudranath（標高 3600m）およびブータンの共同研究者

Tshewang Norbu 氏が採集したブータン各地のネパールラングールのサンプルを新たに分析し、

これらの塩基配列データも系統分析に加えた。Khanal et al. (2018)は、Cyt b 遺伝子全長 1140
塩基対および D-loop 領域全長 1090 塩基対を用いて、ネパール国内のネパールラングールの

系統地理を研究したのに対して、Arekar et al. (2020)は、インドのヒマラヤラングール（試料

採集地点から、上述した３種のラングールを含むと考えられる）で Cyt b 遺伝子 775 塩基対

の配列決定を行い、Khanal et al. (2020)の Cyt b 遺伝子のデータと併せて分析した。そこで、

我々のネパールラングールの系統的位置づけを明らかにするため、Arekar et al. (2020)が用い

た Cyt b 遺伝子のデータセットとともに系統分析を行った。その結果を図２に示す。 

 
 ウッターラカンド州のネパールラングール対象群（CHL type1~7）と Rudranath の個体群は、

ヒマラヤラングールの Western clade に、ブータンのサンプルは Eastern lineage にそれぞれ含

まれた。試料採集地点の地理的な位置を考慮すると矛盾はないが、Cyt b 遺伝子では地域個体

群間の遺伝的変異性が低いため、ヒマラヤラングールの詳細な系統地理を明らかにするのは

困難であると考えられた。我々の対象群はウッターラカンド出自であるが、Western clade の

中で Arekar et al. (2020)のウッターラカンドの個体群とクラスターを作ることがないうえ、地

域間の系統関係も不明瞭である。対象群で見つかった 7 種類の mtDNA タイプの塩基配列に

おいて、Cyt b 遺伝子の部分だけを比較すると、タイプ 2 および 4~7 は同一配列とみなされ

た。従って、ヒマラヤラングールの地域個体群間の系統関係を明らかにするには、Khanal et al. 
(2018)や我々の研究のように、D-loop 領域の塩基配列を使用する必要がある。 



 
(2) 高地適応に関係する mtDNA マーカーの開発 
 高地における形態的・生態的適応についてのラングールの研究は乏しい。Nautiyal 氏の調査

地では、ヒマラヤ高地（標高 3000m 以上）の個体が低山地帯の個体に比べ大柄であるとの観

察がある(H. Nautiyal,私信)。今回実施した中立な mtDNA マーカー（Cyt b 遺伝子および D-
loop 領域）を用いた分子系統分析では、標高 1500m に生息する対象群と Rudranath 群が同種

であることは確認できたが、生息地環境への適応に関する情報は得られない。チベット高原

の家畜ヤクでは、mtDNA の ATP6 および ATP8 遺伝子が高地適応に関連しているとの報告が

ある(Wang et al., 2018)。霊長類では、これまでアカゲザルにおける ATP6 遺伝子(Zhao et al., 
2020)とキンシコウにおける NADH2 および NADH6 遺伝子(Yuet al., 2011) で高地適応に関連

した遺伝子変異が見いだされている。従って、本研究では ATP6、ATP8、NADH2 および NADH6
遺伝子を分析すべく、塩基配列決定実験のために、ハヌマンラングール (Sterner et al., 2006)と
ネパールラングール (Guo et al., 2019)の mtDNA 全ゲノムデータからプライマーを設計した。

現在、保存 DNA 試料を用いて実験を継続している。高地適応に関係する遺伝的な変化を見い

だすことができれば、Moritz (1995) が提唱した「進化的に重要な単位」に生物学的な情報を

加えた「保全対象としてふさわしい管理単位」の提唱が可能になり、保全すべき個体群の優

先順位づけに役立つ情報となる。 
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