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研究成果の概要（和文）：本研究では、野生ゴリラの糞から抽出したDNAを分析し、おもに単雄集団を形成するゴリラ
で、複数の集団を含む地域集団（コミュニティ）のオスの遺伝構造を明らかにした。ニシローランドゴリラとヒガシロ
ーランドゴリラの分析の結果、未成熟個体の移籍の様式はそれそれで異なるが、両亜種とも地域集団のオスは遺伝的に
多様であることがわかった。この結果は、ゴリラのコミュニティが父系的でないことを示唆している。チンパンジーは
オスが集団に残る父系的な社会であり、ゴリラとチンパンジーの地域集団のオスの遺伝構造は異なると考えられる。

研究成果の概要（英文）：Male genetic structure of the community of gorillas, which normally live in a one 
male group, was analyzed by DNA analyses with fecal samples of wild gorillas. Although the difference in g
roup transfer patterns of immature individual between western and eastern lowland gorillas was found, gene
tic diversity among neighboring males was high in both subspecies. This result suggests that gorillas do n
ot have patrilineal community, which comprises several groups. Male chimpanzees remain their natal groups,
 and therefore male genetic structure of the community of African great apes is probably different.
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１．研究開始当初の背景
 ヒトの社会の起源を考える上で、ヒトに近
いアフリカ大型類人猿の社会を明らかにす
ることは重要である。
ともメスが生まれた集団を移出するが、チン
パンジーは複雄集団でオスが群れに残るの
に対し、
も生まれた集団を移出する。
う集団と行動圏を重複させているが、
の集まりをコミュニティとして考えた場合、
ゴリラのコミュニティはチンパンジー同様
に父系的なのであろうか？
するためには、オスの遺伝構造
である。
 近年、
明らかにする研究がなされるようになって
きた。ゴリラにおいても、マウンテンゴリラ
やニシローランドゴリラで遺伝解析を伴っ
た研究がなされ
血縁度が高いという報告がある一方、オスが
遠くへ分散しているとの報告もある。
ゴリラのコミュニティの遺伝構造を明ら

かにするには、さらなる研究が必要
とくに、
なわれていない
研究をすることが重要である。
  
２．研究の目的
 野生ゴリラを対象に、糞試料を用いた
分析を行ない、地域集団
調べ、地域
明らかにする
 
３．研
(1) 
 コンゴ民主共和国の共同研究者
サボセ氏を中心に、野生のヒガシローランド
ゴリラの糞、合計
集した。また、
料収集に時間がかかったこともあり、ガボン
共和国の野生ニシローランドの糞試料の収
集も行なった（計
表面を拭い、緩衝液
100 mM Tris
した。
 
(2) 
 糞試料からキットを用いて
リアルタイム
定レベルの
象に、性染色体上の領域を用いた性判別、常
染色体上および
の大きいマイクロサテライト領域の解析を
行なった。
GenAlEx, GenAlEx, NETWORK, Arlequin
用いた。
 
４．研究成果
(1) ニシローランドゴリラの遺伝構造
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