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研究成果の概要（和文）：本研究では、遺伝的に非常に近縁なヒト集団間の異質性を突然変異率の非常に高い分散型反
復配列であるAlu配列の中で、より新規なファミリーであると考えられているAlu Yファミリーに着目し、日本近縁ヒト
集団で異なる配列を、新規に見出すための第一段階であるトランスポゾンディスプレイ法を確立することができた。
また、縦列反復配列であるSTRsでも100以上の座位を用いれば、日本人と朝鮮族との間でも、区別できる可能性がある
ことがカテゴリー分析により示され、これらのデータから統計学的判別法を検討したところ、その判別分析によるベイ
ズ因子から、約92％の日本人が、朝鮮族から容易に区別できることが判明した。

研究成果の概要（英文）：In the present study, younger Alu Y family was focused on among some kind of 
interspersed Alu elements which have very high mutation rates to differentiate between genetically very 
close populations such as Japanese and Koreans. A transposon display method as the first step to detect 
novel interspersed repeat regions to differentiate among human populations in/near Japan and development 
was completed.
Alternatively, using more than 100 loci for short tandem repeats (STRs), a kind of tandem repeats, 2D 
dots for individuals by a factorial correspondence analysis revealed that Japanese and Korean populations 
could be categorized into two groups. When we calculated Bayes factors for these individuals based on 
Dirichlet multi-nominal distribution. Summary of those factors for two populations, showed about 92% of 
Japanese were strongly suggested as Japanese. More number of data for each population could be necessary 
to differentiate between both populations more accurately.
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１．研究開始当初の背景 
法医遺伝学分野では、個人識別や血縁関係を
調べる解析方法は、ほぼ確立されているが、
これらは全て対照資料がある場合の比較解
析である。その一方で、ヒトの表現型などを
ゲノム情報から検出し、個人の遺伝的形質の
一部の情報を得るような（FDP: Forensic DNA 
Phenotyping）試みが、ヨーロッパを中心と
してなされ、マルチプレックスシステムによ
り虹彩・皮膚・毛髪の色などを特定できるよ
うな SNPs の型判定が行われ、ある程度の成
果を得てきている。また、最近では身長や顔
貌の形質の一部に関連する遺伝子も特定さ
れてきている。しかし、このような FDP は、
特に歴史的にアフリカ系の人種差別問題が
根強いアメリカ社会では倫理的な問題も提
起されている。ただ、そのようなアメリカで
も、200 程度の SNPs を型判定して、アフリカ
系・ヨーロッパ系・東アジア系・アメリカ先
住民系の混合比、いわゆる生物地理学的祖先
を調べるようなビジネスがある。 
一方、東アジアでは、日本の近縁諸国の韓国
や中国の人々とは、形質的にも非常によく似
ており、また、ゲノムワイドの SNP 解析によ
りこれらのヒト集団とを遺伝的に区別する
ことは可能になってきているが、犯罪現場に
残るような少量のDNA試料からはその解析困
難である。そこで、本研究では、今までの研
究で、少ないマーカーでは困難とされてきた
近縁ヒト集団の遺伝的区別（生物地理学的祖
先系の検出）に対し、分布数も多く、より倫
理的に問題の少なく、より突然変異率が高い
とされるレトロトランスポゾンの一つであ
る SINEs （ short interspersed nuclear 
elements）の多くを占める Alu 配列をその目
的のために利用して、判別できる方法を確立
してはどうかという着想に至った。 
 
２．研究の目的 
対照資料がない場合の犯罪現場試料からの
個人特定法の一手段として、虹彩、毛髪、皮
膚の色など倫理的に問題が生ずるような遺
伝的形質を型判定するのではなく、遺伝子を
コードしていないため比較的そのような問
題が少なく、また、ゲノム上に 100 万か所以
上といわれるほど分布数も多く、かつ突然変
異率が非常に高いため、非常に近縁なヒト地
域集団が区別可能であろう分散型繰り返し
配列（特に Alu 配列）に着目し、その相同性
配列を利用した検出法により、近縁な生物地
理学的祖先、例えば、日本人と日本近縁ヒト
集団（韓国人や中国人）とを区別可能な新規
Alu マーカーを利用した個人特定の一手法の
開発、将来的には、その手法を利用して犯罪
現場に遺留されたDNA試料からの個人特定の
一助となる方法の確立を目的として行った。 
 
３．研究の方法 
(1)Alu Y ファミリーに着目し、銀染色法によ
るトランスポゾンディスプレイ法を確立し、

その後、ゲル電気泳動－銀染色法に続いてゲ
ル切り出しを行い、塩基配列決定をする。 
 
(2)Alu Y ファミリーに着目し、キャピラリー
電気泳動法によるトランスポゾンディスプ
レイ法を確立し、その後、次世代シーケンサ
MiSeq により、日本人及び韓国人の各 100 名
の塩基配列決定をする。 
 
(3)日本人と韓国人で異なる特異的な塩基配
列を選出し、データベース検索から、２つの
ヒト集団間で新規の Alu 配列を探索する。 
 
(4)選出された新規 Alu 配列について、低分
子化した DNA 試料にも対応できるように、各
増幅産物が、約 100 bp 以下になるようにプ
ライマー設計を行い、約 10 マーカーを同時
判定できるマルチプレックスシステムを構
築する。 
 
４．研究成果 
(1)本研究では、申請時に計画していた手法
であるトランスポゾンディスプレイ法を確
立することが第一の目的である。申請時には、
銀染色法によるトランスポゾンディスプレ
イ法を確立した後、各個人間・ヒト集団間で
異なる各バンドを切り出し、塩基配列を決定
する方法がよいと考えていた。しかし、それ
以降、技術も発展し、また、前年度までの研
究により、蛍光ラベルして PCR 増幅を行い、
この増幅産物を Genetic Analyzer 310 によ
りキャピラリー電気泳動を行った方がより
効率的に個人間・ヒト集団間の差異を検討す
ることができることがわかった。そこで、Alu
配列の中で、より新規なファミリーであると
考えられている Alu Y ファミリーに着目し、
そのファミリーの共通配列領域に存在する
制限酵素 Mse I 切断部位を切断し、アダプタ
ー付加後、アダプター付加サイトを PCR 増幅
した。その結果、非常に均等なスメアのゲル
電気泳動像が得られたので、最終的に２回目
の PCR 増幅に蛍光色素（6-FAM）標識した Alu
特異的プライマー（GACGGAGTCTCGCTCTG）を
用いて増幅した。その PCR 産物を、キャピラ
リー電気泳動を行ったところ、様々な大きさ
のフラグメントを得ることができた。そこで、
日本人数名の DNA 試料に、この方法を応用し
たところ、共通のフラグメントばかりでなく、
個人間で異なる大きさのフラグメントを得
ることができた（図１）ので、ヒト Alu Y に
関するトランスポゾンディスプレイ法を確
立することができた。挑戦的萌芽研究である
本研究の目的とする、この新しい手法を途中
段階までであるが、基盤研究（一般）へと応
用・発展させる基盤となる結果が得られた。
基盤研究へと応用する際には、各個人の異な
る塩基配列（15 bp 程度）を二次プライマー
にラベルして、トランスポゾンディスプレイ
法を行い、新しい技術である次世代シーケン
サ（MiSeq）を利用すれば、数百名の各個人



ゲノム内に分布する個別の全ての Alu Y ファ
ミリーの塩基配列決定が可能となるので、一
度に新規 Alu Y ファミリーが見つかる可能性
はきわめて高い。また、その際に、例えば、
日本人男性 200 名、韓国人男性 200 名の DNA
試料を使用し、日本人試料には、日本人特異
配列と各個人特異的配列、及び韓国人試料に
は、韓国人特異配列と各個人特異的配列を二
次プライマーにラベルして、トランスポゾン
ディスプレイ法を行い、次世代シーケンサ
（MiSeq）により、一度に 400 名の塩基配列
決定を行う。そうすれば、日本人と韓国人に
それぞれ特異的な、つまり日本人と韓国人の
男性を区別できる新規 Alu Y ファミリーを、
一度に見つけ出すことができる。このように、
本研究の最終目標へと発展性が非常に見込
まれる方法を本研究で確立できた。 
 
 
 
 
 
 

 
図１ トランスポゾンディスプレイ法によるキャピラリー電気泳動像 

(2)一方、本研究の当初の目的は、日本人や
韓国人など遺伝的に非常に近縁なヒト集団
間の異質性を突然変異率の非常に高い分散
型の繰り返し配列（特に Alu 配列）に着目し
て新たな配列を探索することがその一つで
あった。しかし、研究の途中で、我々が今ま
でに保有している分散型ではないが、縦列反
復配列型である常染色体上の STRs（short 
tandem repeats）においても、100 以上の座
位を用いれば、その可能性があることが、因
子対応分析（FCA: factorial correspondence 
analysis）によるカテゴリー分析（図２）に
より示された。 
 
 
 
 
 
 
 

図２ カテゴリー分析結果 

日本人（本土）128 名のうち、朝鮮族のカテ
ゴリーに１名（a）、日本人（沖縄）のカテゴ
リーに１名（b）、朝鮮族 64 名のうち、日本
人（本土）のカテゴリーに１名（c）の計３
名のみが本来のカテゴリーと異なるカテゴ
リーに分布した。そこで、これらのデータを
元に、統計数理学研究所の間野修平准教授の
協力の下、Bayes 的判別分析法による統計学
的判別法を検討し、交差確認法として
leave-one-out 法を用いたところ、日本人５
地域（160 名）と朝鮮族（64 名）のデータを
利用した場合には、日本人 160 名のうち、ベ
イズ因子（BF）が 10 以上は 139 名、1 以上
10 未満は８名、0.1 以上１未満は 11 名、0.1
未満は２名であった。他方、朝鮮族 64 名の

うち、BF が 10 以上は 19 名、1 以上 10 未満
は６名、0.1 以上１未満が 18 名、0.1 未満は
21 名であった。通常、BF が 10 以上（直観的
に言えば、分子のモデルは分母のモデルの 10
倍以上尤もらしい)あれば強い証拠とされる
ので、91.9％の日本人が、朝鮮族から容易に
区別できることが判明した。一方、朝鮮族で
あると考えられる BF が 0.1 未満の日本人検
体は、わずか 1.2％であった。他方、BFが 0.1
未満の朝鮮族検体は、28.1％であった。この
ことから、日本人由来であるというのは容易
であるが、朝鮮族由来であるというのは難し
いという、全体的な傾向が見られた。このこ
とについて、サンプルサイズを各 50 検体に
して検証したところ、サンプルサイズの不均
衡が、その原因としてある程度説明できると
考えられた。また、ROC 曲線により本判別法
の判別性能を評価したところ、ROC 曲線の下
部面積は 0.867 であった。さらに、沖縄日本
人を含めないでも判別性能はほぼ同じであ
った。このことは、重要な問題に本判別法を
適用する場合は、この程度の判別力では、ど
のような検体に対しても高精度で判別でき
る、とは言い難い。しかし、各検体の判別の
結果から明らかなように、検体により結果は
非常に異なる（幅がある）ので、実際の検体
について強い証拠が得られれば、それで十分
であると考えられる。 
さらに、105 座位のうち、日本人と朝鮮族で
FST値の大きい座位を 47 座位選んで、FCA 分
析を行ったが、105 座位の結果に比べ、カテ
ゴリーから外れる個人が多く観察された。 
今後、本判別法の精度を高めるために、日本
人と朝鮮族の検体を共に増やすことが望ま
しいと考えられた。その成果を、クラクフで
開催された第 26 回国際法医遺伝学会等で発
表し、論文としても掲載された。 
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