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研究成果の概要（和文）： 
 中米の現代および古代先住民集団の遺伝的多様性の解明を目的として、メキシコ中央高原のテ

オティワカン遺跡、および中米各所の古代遺跡から出土した古人骨試料(計 100 余体の骨片・歯

牙)を入手し、そこからDNAを抽出後PCR法によりミトコンドリアDループ領域のDNAを増幅し、

その全塩基配列を決定した。さらにそれらの塩基配列データをもとにして、中米の古代先住民の

集団遺伝学的系統分析を行った。中米遺跡由来の人骨試料については、これまでに我々の研究グ

ループが経験している日本(縄文・弥生)や中国(股王朝)の試料に比べて、DNA の質的な劣化が進

み、その分析には予想以上に困難を極めた。そのため、DNA の抽出精製方法や PCR の条件などを

再検討することにより、約 30 個体の DNA 型判定を行うことができた。その結果、テオティワカ

ン集団の個体の中に、コーカソイドにその起源を有すると考えられており、新大陸では北米の先

住民に数パーセントの頻度で見られるに過ぎないハプログループ X が僅かながら存在している

ことが明らかになった。これは古代の中米地域にアジアの系統の先住民が入り込んでいたことを

示す画期的な知見と考えられた。一方、メキシコの遺伝的に保存性の高い現代先住民の３集団か

ら DNA を採取し、性行為などの接触感染を主経路とする病原ウイルスとして代表的な B型肝炎ウ

イルス(HBV)の検出を行った。そのうちの１集団である、マサウア族 25 個体では 5 個体から

HBV-DNA が検出された。また、これらの HBV の遺伝子型を決定したところ２個体が GenotypeA、3

個体が GenotypeC のクラスターに分類された。マサウア族における HBV の陽性率(20%)はメキシ

コ国内の感染率(3.3%)に比べても有意に高く、また遺伝子型も中米に圧倒的に多い GenotypeF

ではなく、欧州やアジアで多頻度の GenotypeA および Cが認められたことは集団遺伝学的に興味

深い知見と考えられた。  

 
研究成果の概要（英文）： 
     Teotihuacan was a mega-state in ancient Mesoamerica, but there are many uncertainties 

about its community and history owing to undeciphered writing system.   To investigate 

its society through the genetic origins of individuals offered as sacrifices, we analyzed 

mitochondrial DNA of sacrifices of the Moon Pyramid at Teotihuacan.   The Moon Pyramid 

sacrifices comprise some individuals with rare haplogroups: haplogroup A with a 9-bp 

deletion and haplogroup X.   Based on the distribution of these rare haplogroups within 

the vicinity of Teotihuacan, we discuss this mega-state sphere of influence, possibly 

indicating it expanded from southwestern North America to the entire area of Mesoamerica. 
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１．研究開始当初の背景 
 １４９２年コロンブスが新大陸へ到来した。

新大陸へ渡ったヨーロッパの人々によって各

地で先住民の大量殺戮がおこなわれたが、真

の大量殺戮は彼等によって持ちこまれた病原

菌により引き起こされた。ヨーロッパやアジ

アでは、牛・豚・羊・山羊・馬・様々な家禽

といった家畜を飼い、住まいもそれらと近接

していたが、新大陸ではそうではなかった。

このため、１４９２年以降ヨーロッパ人が大

挙して新大陸に押し寄せ、先住民族と接触す

るにつれて、先住民が経験したことのない、

すなわち、先住民が免疫力をもたない病原菌

に曝されることになった。天然痘、インフル

エンザ、ジフテリア、はしかの大流行によっ

て先住民人口はわずか数十年のうちに半分以

下、場所によっては数％にまで激減した。遺

伝学用語でいう“ビン首効果”が新大陸各地の

先住民族で大規模に起きたのである。さらに、

労働力を補う目的で大量のアフリカ系住民が

奴隷として新大陸へ導入され、アジア系、ヨ

ーロッパ系、アフリカ系が混在・混合した社

会が形成された。先住民は、混血を受け入れ

るか、社会の隅に追いやられるかの選択肢し

かなかった。このため、新大陸先住民の原初

的位置づけ（コロンブス到来前の集団遺伝学

的特徴）は、これまで、少数のしかも血縁関

係のある人々を用いた研究によっておこなわ

れ、学問的に極めて脆弱であった。近年、先

住民の間に先祖からの血を受け継ぐことに対

する誇りが芽生え、自らの出自を探ろうとす

る機運が高まってきた。そして、新大陸先住

民の遺伝的多様性とその時代的変遷を真に学

問的立場から明らかにすることを求めて、征

服民族側、被征服民族側のどちらにも属さな

い中立的立場である我々に研究の機会が巡っ

てきた。本研究の対象となるのは、（１）「純

系を保ちながらも一定の集団サイズを維持し

てきた中米の現代先住民集団」ならびに（２）

「１４９２年以前の大規模な中米古代都市国

家の遺跡から出土した古人骨集団」である。

現代・古代の人類集団それぞれについて遺伝

的多様性を求め比較することによって、先コ

ロンブス時代の新大陸先住民集団の実像とコ

ロンブス到来による遺伝的多様性への影響

（ビン首効果の実態）を解明する。また、性

行為などの接触感染によって伝播するウイル

スの検出を行い、現代先住民集団における社

会的隔離度（純系度）を推定する。 

 
２．研究の目的 
 本研究の目的は、新大陸の現代先住民集団

ならびに１４９２年以前の古代都市国家の遺

跡から出土した古人骨をもちいて、現代・古

代の両人類集団それぞれについて遺伝的多様

性を求め比較することによって、先コロンブ

ス時代の新大陸先住民集団の実像とコロンブ

ス到来による遺伝的多様性への影響（ビン首

効果の実態）を明らかにすることである。１

４９２年のコロンブス新大陸到来を契機に、

先住民の人口は、コロンブス新大陸到来のわ

ずか数十年後には半分以下、場所によっては

数％台へと激減した。１７世紀後半からは

徐々に回復したが、スペイン人との混血、ア

フリカ系との混血が進み、新大陸の各地でア

ジア系、ヨーロッパ系、アフリカ系が混在・

混合した社会が形成されている。このため、

新大陸先住民族の集団遺伝学的原初構造の解



明は極めて難しい問題であった。集団構造の

遺伝学的解明のためには、血縁関係のない試

料が一定数以上必要であるが、これまで報告

されてきた新大陸先住民族の集団遺伝学的研

究で用いられていたサンプル数は小さく、し

かも血縁関係のある小集団から得られたもの

であった。したがって、これらの解析から新

大陸先住民の原初的位置づけ（コロンブス到

来前の集団遺伝学的特徴）を知ることは不可

能であった。我々は近年、考古分野で新大陸

の研究を現地で長年にわたりおこなってきた

日本人研究者を通じて、この研究を遂行する

ために最適な試料を得られるという極めて貴

重な機会を得た。本研究は、征服側・被征服

側のどちらにも組みしない中立的立場から、

すなわち真に学問的立場から新大陸先住民の

遺伝的多様性を先コロンブス時代と後コロン

ブス時代で求め、コロンブス交換がヒトへ及

ぼした集団遺伝学的影響を明らかにすること

を目的として実施する。 

 
３．研究の方法 
 本研究では、（項目Ａ）純系を保ちながらも

任意の交配集団としての集団サイズを維持し

てきたと考えられる中米メキシコの現代先住

民集団（複数の集団）の遺伝的多様性を求め

ると共に、（項目Ｂ）同じく中米メキシコの古

代遺跡から出土した古人骨のＤＮＡ分析によ

って、１４９２年以前の新世界先住民族（複

数の集団）の遺伝的多様性を実データとして

ダイレクトに求める。（項目Ｃ）上記「項目Ａ」

および「項目Ｂ」で求めた現代および古代の

集団の遺伝的多様性にどのような違いが存在

するのか、存在するゲノムタイプの違い、そ

の頻度の違いなどから、コロンブス到来によ

る遺伝的多様性（多様度）に関するビン首効

果を、中米の複数の地域・民族に関して明ら

かにする。（項目Ｄ）性行為や産道感染などの

接触感染を主経路とするウイルスの検出を上

記「項目Ａ」と同じ現代先住民集団でおこな

い、ウイルス・ゲノムタイプを決定する。ウ

イルス・ゲノムタイプに関する既知の頻度デ

ータ、ならびに、移入してきたヨーロッパ系

あるいはアフリカ系との混血が認められる近

隣集団とのウイルス・ゲノムタイプの比較に

より、用いた現代先住民集団の社会的隔離度

（純系度）を推定する。 

 

４．研究成果 

１）メキシコ現代先住民族における病原ウイ

ルスの検出とゲノムタイピング 

 本研究では、性行為や産道感染などの接触

感染を主経路とする B 型肝炎の病原ウイルス

の検出をメキシコ先住民族集団（Mazahuas 民

族）でおこない、ウイルスのゲノムタイプを

決定した。同民族の居住地で採取した DNA（血

液由来）25 サンプルについて nested PCR 法

で B 型肝炎ウイルス遺伝子のうち、ウイルス

エンベロープをコードする S 遺伝子に存在す

る major S 領域を特異的に増幅して、B 型肝

炎ウイルスの感染の有無を検討した。 さらに、

HBV-DNA が検出された Mazahuas 民族のサンプ

ルに対して遺伝子の塩基配列解析をおこない、

GenBank のデータベースに公開されている既

知 の HBV 株 の 塩 基 配 列 と の 相 同 性 を

MEGA5-windows(MEGA Software)をもちいて解

析した。また、系統樹は Neighbor-Joining 法

と Bootstrap 法を用いて作成した。まず、今

回もちいたメキシコ Mazahuas 民族の全 25 サ

ンプルのうち、5サンプルにおいて、HBV-DNA

が検出された(図 1)。今回検証した Mazahuas

民族のサンプルにおける HBV 感染率は 20%で

あったが、Nahuas 族や Huichol 族における B

型肝炎罹患率はそれぞれ 1.4%、9.4%であると

の報告がある。一方、現在メキシコにおける

HBV 感染率は 3.3%とされているが、近年先住

民族の間で HBV の高い流行性が確認されてい

ることから、実際のメキシコの先住民族にお

ける HBV 感染率はそれ以上であると考えられ

る。次に、検出された遺伝子の塩基配列解析

の結果、HBV-DNA が検出された 5 サンプルに

ついて系統学的解析を行ったところ、２サン

プルの HBVは Genotype A のクラスターに分類

された。一方、残りの３サンプルの HBV は

Genotype Cのクラスターに分類された（図2）。

メキシコにおいて最も多い HBV 遺伝子型 は

Genotype F と Genotype H であるとの報告が

あるが、本研究で用いた Mazahuas 民族の 25

サンプルからはこれらの遺伝子型は検出され

なかった。これは、Mazahuas 民族が現在まで

閉鎖的な環境で生活していることにより独特

の遺伝子型分布を示していると推察される。B

型肝炎ウイルスは一度感染すると永久に体内

から排除されないため、ウイルス遺伝子を検

出することで感染履歴を知ることができる。

本研究では、メキシコ先住民族である



Mazahuas 民族の DNA サンプルから B型肝炎ウ

イルス遺伝子の検出に成功した。サンプル数

が非常に少ないため、詳細な統計学的検討は

困難であるが、25 サンプル中 5サンプルにお

いて陽性が確認されたのは、これまでの報告

より非常に高い感染率であった。また、今回

検出された HBV の遺伝子型がメキシコで多く

検出されている Genotype F や Genotype H で

はないことは大変興味深い。今後、検体数を

増やして HBV の感染率や遺伝子型を解析する

ことで、Mazahuas 民族におけるウイルス感染

の実態を明らかにすることが可能と考えられ

る。 

２）中米古代遺跡から出土した古人骨のＤＮ

Ａ分析 

 本研究成果の概要については、当報告書冒

頭の「研究成果の概要」の項に記載した如く

である。研究結果および考察に関する具体的

内容の詳細については、海外研究協力機関で

ある、INAH（メキシコ歴史考古学研究機構）

との間で、現在国際誌に投稿準備中の報告論

文が公開されるまで他所での公表を控えると

の協約を結んでいるため、当報告書での記載

については最小限に留めざるを得ない事情が

あることを申し添える。 
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