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研究成果の概要（和文）：本研究の目的は、先史時代遺跡で見つかる糞石や歯石のゲノム解析をおこなうことに
より、当時の人々の摂食対象となっていた動植物の同定する技術の確立である。本研究では、この技術的基礎を
確立のために①飼育下の哺乳動物の糞便、②伝統的生活を続ける現代の先住民の糞便などをもちいて糞便からの
DNA抽出技術の改良、ゲノム解析による摂食物同定技術の最適化を進めて来た。こいして蓄積したノウハウにも
とづき、③日本の先史時代の糞石、④歴史時代の歯石からDNAを抽出し、DNAメタバーコーディング法による摂食
物同定に成功した。④に関して国際誌PLoS ONEで原著論文を発表した。

研究成果の概要（英文）：The purpose of this study is to establish a technique for identifying the 
flora and fauna that were the target of feeding by people at that time by performing genomic 
analysis of coprolites and dental stones found in prehistoric sites. In this study, in order to 
establish this technical basis, we improved DNA extraction technology from feces by using (1) feces 
of captive mammals, (2) faeces of modern indigenous people who continue traditional life, and 
ingestion by genomic analysis. We have been optimizing food identification technology. Based on the 
accumulated know-how, we succeeded in identifying food by the DNA metabarcoding method by extracting
 DNA from (3) Japanese prehistoric coprolites and (4) historical dental stones. Regarding the fourth
 results, the original paper was published in the international magazine PLoS ONE.

研究分野： 人類集団遺伝学、分子人類進化学、ゲノム人類学

キーワード： 糞石　歯石　ゲノム　DNAメタバーコーディング法　摂食物同定　狩猟採集　農耕牧畜　先史時代
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令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
これまであまり研究対象とされてこなかった糞石および歯石に着目し、過去の人々が実際に何を食べていたかを
明らかにするその第一歩が達成できたことの学術的意義は大きい。わたしたちの成果からゲノム解析にもとづく
食性分析により、従来の方法では分からなかった、科あるいは属レベルでの摂食対象生物の同定が可能になっ
た。食生活は、戦後の欧米化によって劇的に変化したが、これが現代日本人の健康にどのように影響しているか
を過去にまでさかのぼった定量的な研究はこれまでほぼ皆無であった。本研究で得られるゲノム配列データがそ
の答えを与えることが期待でき、社会的意義も大きい。

※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、研究者個人に帰属されます。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 
人類史において生業形態の変化（すなわち狩猟採集から大規模農耕への移行）はエポ
ックメイキングの１つである。先史時代の日本列島においては縄文時代から弥生時代
への文化的変容期がこれにあたる。生業形態の変化は食性の変化を伴う。従来、食性
は古人骨の炭素および窒素の安定同位体比にもとづき分析されてきた。一方、欧米で
は絶滅動物の糞石（coprolite）から抽出した DNA にもとづく食性分析も試みられて
きた。より最近では次世代型シークエンサー（next generation sequencer: NGS）
の技術的進歩により、古代アメリカ先住民の糞石や古人骨に付着した歯石（dental 
calculus）のメタゲノム解析がその新たなにない手として脚光をあびている。本邦で
は最近、縄文人のゲノム解析が報告されたが、古代人の糞石や歯石のゲノム解析につ
いてはほぼ皆無である。 
 
 
 
２．研究の目的 
 
先史時代の日本列島に住んでいた人々は 2～3 千年ほど前に劇的な“食”の変化を経験し
た。すなわち狩猟採集が中心であった縄文時代から大規模農耕が始まった弥生時代にか
けての食性の変化である。この変化が先史日本列島人に与えた生物学的インパクトは大
きかったと予想される。本研究では先史時代遺跡で見つかる糞石や歯石のメタゲノム解
析をおこない、“食”の対象となっていた動植物の特定を実現し、先史日本列島人の食性
を総合的に理解することを本研究の目的とする。 
 
 
 
３．研究の方法 
 
方法の概要 
 
DNA メタバーコーディング法による摂食物同定をおこなった。対象として、葉緑体ゲ
ノムの trnL 領域を選んだ。現代人や動物園で飼育されている哺乳類の糞便試料をもち
いて、DNA 抽出法の改良を進めた。糞便、糞石、歯石などから得られた DNA をテンプ
レートとした PCR を実施した。この PCR 産物を NGS ライブラリー化し、イルミナ社
の汎用 NGS である MiSeq で配列データを得た。これを本研究チームで構築したパイプ
ライン（データベースを含む）で解析し、摂食物を科もしくは属レベルで同定した。 
 
試料の概要 
 
糞石は縄文時代遺跡からしばしば発見される。弥生時代では居住地周囲の環濠などで排
泄をおこなっていたと考えられるため、糞石の発見例はほぼ皆無である。本研究では福
井県の縄文時代遺跡である鳥浜貝塚遺跡から出土した糞石を主な分析対象とする。これ



らは若狭歴史民俗資料館の鯵本眞友美（協力）が管理している。また、茨城県ひたちな
か市と大洗町の縄文時代の遺跡である三反田蜆塚貝塚遺跡および吹上貝塚遺跡から出
土した糞石もこの列に加える。これらは、ひたちなか市埋蔵文化財調査センター稲田健
一（協力）が管理するものである。歯石は炭水化物の摂取が増えた時期から付着を示す
人骨が増加する。ちょうど弥生時代がその時期にあたる。本研究では、大規模水田農耕
の遺構が多く見つかる北部九州に着目する。この地域の弥生時代人骨の多くが長崎大学
で保管されている。これら弦本敏行（連携）が所蔵する弥生時代遺跡出土人骨の歯牙に
付着した歯石を主な分析対象とする。歯石の採取は石田肇（連携）の指導のもとで実施
する。 
 
 
 
４．研究成果 
 
（１）現代パプアニューギニア人の糞便試料から DNA を抽出し、DNA メタバーコーデ
ィング法を適応し、ゲノム解析した結果、人類生態学の野外調査から得られていた情報
と整合性のある結果であることが判明した。 
 
（２）日本の動物園など飼育下にあるムササビの糞便試料から DNA を抽出し、DNA メ
タバーコーディング法を適応し、ゲノム解析した結果、与えている飼料とほぼ一致する
結果が得られた。 
 
（３）これらの結果から、DNA メタバーコーディング法による摂食物同定について、
一定の正確性・信頼性があることが明らかになった。 
 
（４）江戸時代の古人骨に付着する歯石から DNA を抽出し、DNA メタバーコーディン
グ法を適応し、ゲノム解析することで、当時の食物や生活習慣を個人レベルで明らかに
した植田信太郎（分担）らの論文が、国際誌 PLoS ONE に出版された。 
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