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研究成果の概要（和文）：本計画研究は、中国古代文明の黎明期における人の移動のダイナミクスを人自体の遺
伝情報および人以外の生物の遺伝情報を解析する仕組みづくりを行うことを目的に実施された。アジアにおいて
は多様な生物種を対象とした古代ゲノム解析プラットフォームが存在しなかったため、日本国内の若手研究者が
連携することで構築を進め、プラットフォームの基礎を完成した。このプラットフォームを用いて、中国および
その周辺域の国において出土している古人骨及び生物遺体を用いた研究が展開された。その結果、中国文明黎明
期における人の移動の実態および各地域・各時代における人口規模の可視化に成功し、考古学研究における新た
な情報の提示がなされた。

研究成果の概要（英文）：This project was conducted with the goal of creating a platform for 
analyzing the dynamics of human migration in the dawn of ancient Chinese civilization, both in terms
 of the genetic information of humans themselves and that of non-human organisms. Using this 
platform, studies were conducted using ancient human remains and other organisms excavated in China 
and neighboring countries, which successfully visualized the dynamics of human migration in the dawn
 of Chinese civilization and the population size in each region and time period, providing new 
information for archaeological research.

研究分野：パレオゲノミクス

キーワード： パレオゲノミクス　考古科学　古人骨　生物遺体
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令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
これまでの中国における古代文明の起源研究は、遺跡出土考古遺物の型式学的な評価に基づいた人の移動の推察
によって形作られてきた。しかし、考古遺物であるモノの移動は、人自体の移動を示す直接的な証拠にはならな
いため、人自体のゲノムデータに基づいた人の
移動のダイナミクスを科学的に評価するための仕組みづくりが必要であった。本研究では、中国古代文明におけ
る古代ゲノムデータ解析に応用可能な解析プラットフォームの構築を実践し、プラットフォームを用いた応用研
究によって多くの成果を得た。さらに、中国古代文明研究では見落とされていた、人の性別に偏りがある移動の
証拠を発見し、過去の人口規模の可視化を世界で初めて行った。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１（共通） 
 
 
１．研究開始当初の背景 
古代中国内外との文化的ハイブリディティ形成過程において、社会の最小単位である個人が

他地域文明の個人とどの様に接触し、その交流が各地域文化内でどの様に社会的に受容されて
いたか、その実態は未だ不明な点が多い。また、西方からの古代中国への文化的インパクトが生
じる過程では、もともと中国にはいなかった家畜（ウマ・ウシ・ヒツジなど）や野生種がヒトの
移動に伴って持ち込まれ、これに伴いヒトの眼には見えない微生物（病原菌・寄生虫など）も併
せて侵入してきたと考えられる。これら多様な生物群がどの地域からどのルートを介してもた
らされていたか、未だその実態を示す直接的な証拠は得られていない。本計画研究では、大規模
な古代ゲノムデータ解析を可能とする専用プラットフォームを構築することで、①古人骨と現
代人の再解析からみたヒトの動態、②家畜からみた「モノ」の動態、③ヒトに寄生する動物・
病原菌からみたヒトの動態を遺伝学的に評価し、古代中国文明形成期における中国内外のハイ
ブリディティの可視化を試みる必要があった。 

 
２．研究の目的 
 本計画研究では、古代ゲノムデータをハイスループットで解析する古代ゲノムデータ専用の
自動解析プラットフォームを開発して、①既報の古人骨ゲノムと現代少数民族の再解析と、新
規古人骨ゲノムから直接的にみたヒトの動態、②家畜という「モノ」のゲノムからみたモノの動
態、③ヒトに寄生する細菌・病原菌の古代ゲノムから間接的にみたヒトの動態を通して、中国文
明形成期における中国内外のハイブリディティを可視化する。 
 具体的には、まず既存の次世代ゲノム解析技術を用いた遺跡出土人骨・動物骨のゲノム解析を
覚張と分担者の和久が、堆積物・歯石などの環境ゲノム解析を分担者の澤藤が担当して確実に進
める。また、研究を加速させるために、得られたゲノムデータを自動解析する古代ゲノムデータ
自動解析プラットフォームの開発を分担者の石谷が、現生および古代ゲノムを統合したビッグ
データに基づく統計数理学的解析を分担者の中込が担当する。さらに、研究代表者の覚張は現地
でのゲノム解析を可能にする新たなオンサイト前処理・分析技術を開発し、多地域における古代
ゲノムデータ取得のさらなる加速を促すことを試みる。 
 
３．研究の方法 
本領域の研究目的のひとつは、中国に周辺地域からもたらされた文化的・人的インパクトが文

明形成に果たした役割を明らかにすることである。そのために、中国を中心とした東アジアにお
ける新石器時代から現代までのヒト・家畜・野生動物・微生物などの移動史を、自然科学的デー
タに基づいて実証的に復元を試みた。本計画班では、新たな古代ゲノム解析プラットフォームを
実現することで、ヒトだけでない様々な動物・植物について、中国及び中国との関連が指摘され
ている中央アジアや東アジア諸国の多様な分析資料の解析を試みた。 
 
４．研究成果 

本研究では、中国古代文明の黎明期である新石器時代から王朝国家が誕生する初期青銅器

時代におけるヒトとモノの移動を可視化するために、日本で初めて古代ゲノム解析専用のプ

ラットフォームを開発し、遺跡出土骨に応用を試みることを目標として研究を推進した。 
研究代表者の覚張を中⼼に、研究分担者４名（中込・和久・澤藤・⽯⾕）が４つの研究課題

を設定して計画研究に取り組んだ。４つの研究課題は、ヒトのパレオゲノミクスを中込が、動

物のパレオゲノミクスを和久が、遺跡堆積物のパレオゲノミクスを澤藤が、パレオゲノミクス専

⽤のプラットフォーム開発を⽯⾕が担当した。初年度から２年目で古代ゲノム解析専用プラッ

トフォームの基盤整備を終え、初期の目標の一つが達成された。開発した古代ゲノム解析専用

プラットフォームを用いて、実際の遺跡出土骨への応用を試み、国際水準の高い品質の古代ゲ

ノムデータの取得および解析を達成した。 



COVID19の影響が長期化

したことと、中国国内にお

ける遺伝資源の持ち出し及

び海外研究者の分析が禁じ

られるなどの厳しい条件が

重なり、中国の遺跡出土人

骨や動物骨から直接的に古

代ゲノム解析を実施するこ

とができなかった。しかし

ながら、古代ゲノム解析専

用プラットフォームを用い

て、すでに報告された公開

済みの中国新石器時代から

青銅器時代の遺跡出土人骨

のゲノムデータを比較解析

し、中国古代文明の黎明期

において、比較的大規模

な”Sex-biased migration（性
別の偏りがあるヒトの移

動）”の存在を世界で初めて

実証した。さらに、これらのデータを再解析し、地域・時代ごとの相対的な人口差を可視化する

ことに成功し、新石器時代後期に黄河流域において徐々に人口増加が見られ、初期青銅器時代

からどの地域においても人口が爆発的に増加することをゲノムデータから初めて実証した。 
家畜のゲノム解析においては西域の遺跡出土馬と羊のゲノムデータの取得に成功し、西側か

らの移動の痕跡が検出され、ウェスタンインパクトの影響がヒトでは検出されないものの、家

畜ではその影響が検出されることが分かり、ヒトの移動とモノの移動における挙動の違いが異

なる現象を示すことができた。文化のハイブリディティが、必ずしもヒトの混血とイコールで

はないことを実資料に基づいて評価したことは、世界各地に存在する古代文明のハイブリディ

ティと外部インパクトの実態を評価する上で重要な示唆を与えうると考えられる。さらに、こ

のモデルはC01班との日本列島の弥生人骨の分析にも応用され、類似の結果が得られている。ハ

イブリディテイ及びウェスタンインパクトに関する、これらの実証的な情報を提示することが

できたことから、C02班が掲げた目標は達成されたと考えている。 

古代ゲノム解析プラットフォーム開発において、金沢大学において古代ゲノム専用の分析

プラットフォームと解析プラットフォームの環境構築を進め、当初の目標通りに古代ゲノム

解析専用プラットフォームの基盤の開発が完了した。また、東京農業大学及び総合研究大学

院大学においても古代ゲノム解析専用のプラットフォームの基盤整備ができ、日本国内にお

ける古代ゲノム解析ネットワークの構築ができた。これらの古代ゲノム解析専用プラットフ

ォームを遺跡出土骨や堆積物の古代ゲノム解析のために実際に応用するべく、遺跡出土人骨

の分析に着手を試みた。残念ながらCOVID19の影響が長期化したために、中国の遺跡出土資

料の分析ができない状況であったため、応用のためのモデル研究を日本列島の遺跡出土人骨

や周辺国の試料に対象を変更した。その結果、古代ゲノム解析専用プラットフォームの応用

によって、日本列島人の複雑な混血史の一端を解明することに成功し、その成果はScience 
Advancesに２報（Cooke et al. 2021、Liu et al. 2024）、Nature Communicationsに1報
（Yamamoto et al. 2024）、iScienceに1報（Cooke et al. 2024）を公開し、世界的な評価を得

た。 

この様に、古代ゲノム解析専用プラットフォームが国際的に高い学術水準を満たしている

ことを示せたため、既存データの再解析からも中国文明の起源研究に関連した新たな試みが

検討可能であると考えた。中国新石器時代から初期青銅器時代の古代ゲノムデータを収集

し、本プラットフォームに比較できるようにリファレンスデータとして実装し、新たな古代

ゲノム解析を試みた。中国新石器時代中期から後期にかけて黄河中流域集団が西遼河地域集

団と大きな混血イベントがあったことがすでに先行研究で報告されていたが、本計画班の再

解析によって、その混血イベントにおいて男性が移動してきたことによる影響が強いことが

示され、”Sex-biased migration”の現象であること 

を世界で初めて実証した（Nakagome & Cooke 2024, Anthropological Science）。遺跡出⼟試料

のサンプリングが困難なため、既に以前から連携を進めていた計画研究 A01の久⽶が研究対

西遼河地域における”Sex-biased migration”の検出 



象としているキルギス及びウ

ズベキスタンの遺跡出⼟試料

のゲノム解析を実施し、⻘銅
器時代のヒト、ウマ、ヒツ

ジ・堆積物からゲノムデータ

の取得に成功した（覚張・和

久・澤藤・石谷・久⽶
（A01））。遺跡出⼟⼈骨の

ゲノムデータと既報の新⽯器
時代遺跡出⼟⼈⾻のゲノムデ

ータと⽐較し、ウェスタンイン

パクトの影響を検討した。そ

の結果、両遺跡の形成に関わ

った⼈類集団と中国新⽯器時
代及び⻘銅器時代の⼈類集団
の間で明確な混⾎の痕跡が検

出されなかった。一方で、ウ

マ・ヒツジは西側集団との遺

伝的な類似性が検出された。

これらの結果は、中央アジア

と中国において⼤規模なヒト

の流⼊がなかった可能性を⽰
唆し、ヒトのウェスタンインパクトが都市形成に直接的に関与していない可能性が⽰唆され

た。 
古代ゲノム解析専用プラットフォームを用いて、良渚インパクトの実態を評価するために、新石器

時代から青銅器時代の各地域における集団サイズの相対的な差を可視化することを試みた。新⽯
器時代における⻩河流域が⻄遼河盆地、中国内陸よりも集団サイズが多い傾向で新石器時代後期

から徐々に人口が増加し1万人規模に達し、青銅器時代に100万人以上の有効集団サイズに急増し

たことが示

された。この

結果は、世界

で初めてゲ

ノムデータ

から良渚イ

ンパクトの

可視化がで

きた大きな

成果と言え

る。 
 分担研究

者の澤藤及

び公募研究

の太田は堆

積物及び糞

石の古代ゲノム解析の手法開発を実施し、ヒトの周囲環境をこれらのゲノムデータから復元する

ための新たな解析法を構築し、実際の試料を用いて応用可能か検証を試みた。また、覚張及び石

谷は、現地でゲノムデータを取得する「オンサイト・パレオゲノミクス」の実験系及び解析系の

開発を試み、これを達成した。この様に、手法開発から応用研究によって中国文明起源の新たな

モデル研究を提示できた。 
 

中央アジア初期⻘銅器時代 

中国新⽯器時代〜⻘銅器時代 

Inferred IBD クラスター分析による系統解析および有効集団サイズの比較 

内陸・新石器時代
（Upper_YR_LN+Shimao_LN）
Ne: 21,962

中流-下流域・新石器時代
（YR_MN+YR_LN）
Ne: 39,303

中流-下流域・銅器-鉄器時代
（YR_LBIA）
Ne: 1,944,224

黄河・銅器-鉄器時代
（YR_LBIA+Upper_YR_IA）
Ne: 1,761,431

Inferred IBDとGISを組み合わせたヒトの移動の可視化とモノの移動情報との統合
集団サイズと遺跡密度などの考古学情報との⽐較解析

西域の遺跡出土人骨のゲノム解析によるウェスタンインパクトの評価 
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