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１．研究計画の概要 

(1)現在、既に収集したモンゴルの５地域集
団やインドネシアの１地域集団などや収集
中の韓国の 1集団について、105 座位の STRs
のタイピングを行うとともに、その他の東・
東南アジアの DNA 試料についても、国内外の
研究者と連携して、新たに入手を図る。（斎
藤担当） 
(2)日本の都道府県から５つほど選んで、各
自治体や、大学の歴史学者や、各地域の郷土
史研究家などと協力して、各地方に数百年以
上居住している家系のサンプルを収集する。 
(3)各種データベース、あるいはインビトロ
ジェン社などの連鎖解析用STRマーカーのセ
ットから、４塩基リピートで、ヒトゲノムに
ほぼ均一に分布する STR を 200 ローカス程度
選択する。これらの効率的なタイピング法を
確立する。 
(4)日本における５地域集団（秋田、名古屋、
大分、長崎及び沖縄）、並びに中国における
漢民族の６地域集団（北京、湖南、陝西、福
建、広東及び瀋陽）から収集した各 32 名に
おける 105 ローカスの STRs を型判定した
genotype データに基づいて、確率論的に区別
できる計算方法を作成する。また、出生国既
知のサンプルも型判定し、実際に区別できる
か検討する。 
(5)最終的に約 300 座位のの STRs により日本
人と韓国人の判別法の開発や、できれば日本
国内の遺伝的地域差を土着性の高い５地域
集団を利用して検討し、それらの判別法も開
発する。 
２．研究の進捗状況 

(1)今年度は、昨年度まで継続して行ってき
たインビトロジェン社の連鎖解析用 STR マ

ーカーのセットから、４塩基リピートで、ヒ
トゲノムにほぼ均一に分布する STR を 200

座位から 250 座位程度に増やして選択し、実
際にマルチプレックス PCR 増幅を行い、ジ
ェネティックアナライザー310 で電気泳動後、
フラグメント解析を行った。この解析により、
大凡のプライマー濃度を決定することがで
き、最終的なマルチプレックスシステムをほ
ぼ完成するに至っている。 

(3) ベ イ ズ 的 ア プ ロ ー チ に 基 づ い た
STRUCTURE プログラムを利用することに
より、各国別地域集団間、例えば、日本人と
韓国人、日本人と中国人のような区別が確率
論的に行える可能性について検討し、日本人
2 名、中国人 2 名、世界中で利用可能な標準
DNA を型判定し、実際にこれらのサンプル
がどのようなヒト集団に分布するかどうか
を検討している。 

(2)日本国内の地域差を調査することを目的
として、仙台市周辺などの地域の調査により、
歴史的にある程度家系の繋がりが比較的明
らかなところでは、ある程度の試料収集が行
える可能性が考えられたので、これらの関係
者に打診できるような体制作りを整えつつ
ある。また、愛知県内においては、地元の有
力者などの意見交換をしつつ、その採取の可
能性について検討したが、個々の家系に地道
に調査する必要があることが分かった。 
３．現在までの達成度 

②おおむね順調に進展している。 

（理由） 

約 250 座位の STRを型判定できるシステ
ムはほぼ構築されている。日本人と中国人
の判別方法も大凡確立している。ただ、日
本国内の様々な地域に土着性の高い家系を
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探し、DNA 試料を採取する点は、やや遅れ
ているが、ある程度採取出来る目途は立っ
ている。 

４．今後の研究の推進方策 
(1)タイピングシステムについては、約 250
座位の STRを型判定できるシステムはおおよ
そ完成しているので、このシステムを使って
日本人、韓国人、中国人の型判定を進める。 
(2)日本国内でも少なくとも 1 ないし２都道
府県で土着性の高い資料を採取し、型判定を
終えることができるよう計画を推進する。 
(3)ただ、地域によって採取する方法を考慮
する必要があるので、個々の地域に合わせた、
もう少し、大きな研究体制を申請する必要が
あると考えられたので、全国に協同研究者を
配置した、本研究を拡大した最終年度申請を
した。 
 
５. 代表的な研究成果 
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