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研究成果の概要（和文）：本研究は「日本人の起源」を生物学的に検証する目的で詳細なサンプリングとゲノム解析を
おこなった。その結果、日本人の集団構造をより高い解像度で明らかにした。【詳細】1.　琉球諸島住民のゲノム解析
の結果、①琉球諸島は本土日本とは異なるクラスターを形成し、②石垣島で最近発見された1万7千年前の人骨と現在の
先島諸島住民との遺伝的継続性は否定された（Sato et al. 2014）。2.　アイヌ、漢民族、本州日本人のゲノムデータ
を用いて「(1)連続、(2)置換、(3)混血」をKernel ABCによりモデル化し、検証した結果「混血モデル」が最も尤もら
しかった（Nakagome et al.印刷中）。

研究成果の概要（英文）：To investing the biological origin of Japanese, we conducted well-planned 
samplings and genome analyses. The data showed the sub-population structure of Japanese in fine 
resolution.
[Details]1.Genome-wide SNP analysis for the Ryukyu islanders showed, ①the cluster of the islanders 
differ from that of main-island Japanese. ②current habitants in the islands seemed to have no 
relationship with the 17,000 year-old skeletal remain that was recently found in the Ishigaki island 
(Sato et al. 2014). 2.Using the genome-wide SNP data of Ainu, Han Chinese, and main-island Japanese, 
three demographic models, (1) transformation, (2) replacement, (3) hybridization, were compared by Kernel 
approximate Bayesian computation (ABC), and the hybridization model is predicted to be between 29 and 63 
times more likely than the replacement and transformation models, respectively (Nakagome et al. in 
press).
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１．研究開始当初の背景 
日本列島で１万数千年前から続いた縄文時
代と 2〜3 千年前以降展開した弥生時代では
担った人々の生業形態が異なる。前者は狩猟
採集民である在地系縄文人、後者は農耕民で
ある渡来系弥生人である。大陸から主に北部
九州に移住して来たと考えられている。二重
構造モデルによれば、その後、在地系縄文人
と渡来系弥生人の混血が進み、現代の日本列
島人が形成されたとする。そして、在地系縄
文人の遺伝子をより多く受け継ぐ系統は、琉
球諸島と北海道に残っているとされている
と考えられている。 
２．研究の目的 
本研究は詳細なサンプリングとゲノム解析
により日本列島に住む人々の集団構造を従
来の研究より高い解像度であきらかにし『日
本人の起源に関する二重構造モデル』を検証
する。 
３．研究の方法 
琉球諸島と北部九州で３世代前までその地
に住んでいた家系の人から唾液ないし血液
のサンプリングをおこない、網羅的 SNP タイ
ピングをおこない集団遺伝学的・統計遺伝学
的解析を行った。 
４．研究成果 
【結果 1】琉球諸島住民のゲノム網羅的 SNP
データ解析をおこなった結果、①琉球諸島は
本土日本とは異なる遺伝的クラスターを形
成し分集団化を示唆した。②現在の先島諸島
（宮古島、石垣島）に住んでいる人々は地理
的距離が近い台湾の少数民族と遺伝的つな
がりを示す証拠はなく、③宮古島で過去に起
こったビン首効果の痕跡が示された。また、
④分岐年代推定の結果から石垣島で最近発
見された 1万 7千年前の人骨と現在の先島諸
島住民とは遺伝的継続性がないと推測され
た（Sato et al. 2014）。【結果 2】アイヌ、
漢民族、本州日本人のゲノム網羅的 SNP デー
タを用いて「(1)連続、(2)置換、(3)混血」
をモデル化し、どのモデルが最も尤もらしい
か検討した。その結果「混血モデル」が最も
尤もらしいという結果を得た。さらに、集団
サイズのパラメタ推定し、集団の分岐時期を
推定した（Nakagome et al. 印刷中）。 
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