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研究成果の概要（和文）：列島日本人の成立を考えるためには、弥生時代人（渡来系弥生人）とはどのような人
たちであったのかを明らかにすること、特に、ゲノム情報からその遺伝的多様性を明らかにすることは不可欠で
ある。しかし、これまで限定的な報告しかない。そこで本研究では、大陸から渡来した人たちが最初に移住した
と考えられている北部九州ならびに山口西部地域の弥生時代の複数の遺跡から出土した渡来系弥生人（古人骨）
のミトコンドリアゲノムならびに核ゲノムの分析をおこない、渡来系弥生人の遺伝的特徴を明らかにした。

研究成果の概要（英文）：To disclose peopling in the Japanese archipelago, it is essential to 
understand genetic characteristics of the Yayoi people, from where they came, what kind of influence
 they contributed to the population structure of modern Japanese, especially from viewpoints of 
genomic diversity. However, there have been very limited number of reports on genetic information of
 the Yayoi people so far. In this project, we did determine complete nucleotide sequences of 
mitochondrial genome for several human remains excavated from Yayoi archeological sites in northern 
Kyushu and western Yamaguchi Prefecture. In addition, we have succeeded in obtaining their nuclear 
genome data with high depth of coverage (more than 30). These precious data can help to clarify what
 the Yayoi people were.

研究分野： 自然人類学
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  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
現代日本人には多層性があり、その多層性は南方由来の在来系縄文人集団に渡来系弥生人集団が混合したためで
あると考えられている。弥生時代出土人骨は地域や時期によって異なる特徴があり、均質な集団ではなかったと
考えられる。従って、大陸から渡来した人たちが最初に移住したと考えられている北部九州ならびに山口西部地
域の渡来系弥生人の遺伝的背景を明らかにすることは、日本列島人の形成を考える上で意義は大きい。

※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 
現代日本人には多層性があり、その多層性は南方由来の在来系縄文人集団に北方系の渡来系弥
生人集団が混合したためであると考えられている。在来系縄文人と渡来系弥生人が対立したこ
とを示す考古学的証拠は報告されておらず、北部九州で形成された弥生文化は縄文文化を取り
込みながら、日本各地に広がったと推測されている。弥生時代出土人骨は地域や時期によって異
なる特徴があり、均質な集団ではなかったと考えられる。従って、大陸から渡来した人たちが最
初に移住したと考えられている北部九州ならびに山口西部地域の弥生時代人（渡来系弥生人）と
はどのような人たちであったのかを明らかにすることは、日本列島人の形成を考える上で意義
は大きい。近年の遺伝的研究、特に次世代シーケンサの登場によって、膨大なゲノム情報を用い
た人類集団遺伝学的研究が可能となり、現代人類集団の解析は飛躍的に発展してきた。しかし、
東アジアの遺跡から出土した古人骨に関しては、高温多湿に加えて酸性土壌中に埋まっていた
ことによって、わずかな例外を除いてＤＮＡの保存は極めて悪い。このため、古人骨の遺伝的多
様性に関するゲノム分析は、限定的な報告しかなかった。 
 
２．研究の目的 
本研究では、大陸から渡来した人たちが最初に移住したと考えられている渡来系弥生人の遺伝
的多様性を明らかにする。具体的には、北部九州ならびに山口西部地域の弥生時代の複数の遺跡
から出土した渡来系弥生人（古人骨）のミトコンドリアゲノムならびに核ゲノムの塩基配列情報
を最新のゲノム解析手法によって解読する。得られた塩基配列情報をもちいて、アジア各地の現
代人類集団との類縁性を解析することで、渡来系弥生人の遺伝的背景を明らかにする。 
 
３．研究の方法 
（１）「次世代シーケンサによるゲノム解析手法」を更に改良した実験方法で、古人骨のゲノム
塩基配列を決定する 
北部九州ならびに山口西部地域の複数の遺跡から出土した弥生時代の古人骨（既にサンプリン
グ済）のゲノム塩基配列を、本研究代表者らが開発した“次世代シーケンサによるゲノム解析手
法”を更に改良した最新の実験方法によって決定する。次世代シーケンサは大量の塩基配列情報
を得ることができ、現生生物の全ゲノム配列決定や、既知のゲノムの再シーケンスには有用であ
る。しかし、毛髪や爪といったケラチン質の試料、永久凍土や洞窟、石灰岩層などの極めて良好
な環境で保存されてきた骨試料やミイラ試料を例外として、そのままでは古人骨からのゲノム
分析へ応用することは難しい。なぜならば、大多数の古人骨では、抽出したＤＮＡを現代人のＤ
ＮＡと同様に次世代シーケンシンサで読み取ると、その９９.９％以上は骨に侵入した土壌菌等
の外因性ＤＮＡの塩基配列情報となってしまうためである。解決策として“ターゲットエンリッ
チメント”と呼ばれる「目的とするＤＮＡを特異的に濃縮する」方法が複数あるが、安定した実
験結果を得ることは難しい。また、得られるヒト由来のＤＮＡの塩基配列情報には重複が多く、
重複のない“ユニークリード”の割合は低い。これは、シーケンスライブラリ調整とターゲット
エンリッチメントの際に生じるバイアスによるものである。そこで、この問題を解決する方法と
して、抽出されたＤＮＡの９９.９％以上が土壌菌由来である古人骨ＤＮＡからでもミトコンド
リアゲノム全塩基配列決定を可能にする実験手法を開発した（Kihana, Mizuno et al. 2013）。
この方法を基に、核ゲノムを含めた更なる古人骨ゲノム配列情報を得る際に遭遇する問題を解
決する。 
（２）ＤＮＡの保存状態が悪く断片的な情報しか得られない場合には、配列情報処理を適用して
ゲノム塩基配列を得る 
古人骨ＤＮＡの保存状態が悪い場合、細胞内に多数のコピーをもつミトコンドリアゲノムです
らも分析は困難であると推測される。ミトコンドリアゲノムは既知の配列数が多く、近縁な集団
間の違いも検出可能であるが、得られる領域が虫食い状になると、短く限られた配列データでし
か比較解析ができなくなってしまう。その解決策として、欠けている領域を統計的に尤もらしい
塩基で補完する配列情報処理をおこなう。複数種類のパネル（参照配列の集合体）を用いた情報
処理によって、虫食い状のミトコンドリアゲノム配列を蓋然性のある塩基で補完し、全長の配列
を得る。この方法で構築される配列情報は、その個体のみが特徴的に持つ塩基置換はレスキュー
できないが、配列データが断片的であった場合でもハプロタイプの推定を可能にする。 
（３） 得られた古人骨の配列データと既知のヒト配列データと合わせた統計数理解析 
弥生人の遺伝的特徴を抽出するため、個体間の類縁性の解析として、得られた古人骨それぞれの
ミトコンドリアゲノム配列データを既知の現代人配列のデータと共に系統ネットワークを作成
する。系統ネットワークは塩基サイトごとの変異が追跡可能で、各個体は系統ネットワーク上の
節として表示されることから、弥生時代の遺跡から出土した古人骨の個体間の類縁性や、現代日
本人を含む東アジアの様々な人々ならびに縄文時代人との関係性を調べることができる。さら
に、ゲノムワイドな情報をもちいた解析として、核ゲノム由来のどのような一塩基多型（ＳＮＰ）
を指標とすれば、蓋然性の高い類縁関係が求め得るかを検証する。 
 
４．研究成果 
分子人類学的解析から渡来系弥生時代人の遺伝的背景の解明を目指して、北部九州ならびに山



口西部地域の弥生時代の遺跡から出土した人骨を用いて、ミトコンドリアゲノムならびに核ゲ
ノムの塩基配列を次世代シーケンサで決定した。ミトコンドリアゲノムに関しては、古人骨から
抽出したＤＮＡからライブラリを作成し、目的のＤＮＡを選択的に抽出するターゲットエンリ
ッチメントにより濃縮後、シーケンシングをおこなった結果、花浦遺跡ならびに土井ヶ浜遺跡か
ら出土した古人骨５個体について、ミトコンドリアゲノムの９９%以上をカバーする塩基配列を
得た。特に、そのうちの３個体に関しては非常に高い蓋然性をもつ完全長配列を得ることに成功
した。完全長配列を得られなかった古人骨に関しても、可能な限り長く、かつ蓋然性を有する配
列データを得るために、配列情報処理（インピュテーション処理）の方法を開発した。研究代表
者らが２０１７年に発表したアプローチである（Mizuno et al. 2017)。複数種類のパネル（参
照配列の集合体）を用いることで、欠けている領域を統計的に尤もらしい塩基で補完する配列情
報処理をおこない、虫食い状のミトコンドリアゲノム配列をより蓋然性のある塩基で補完する
ことが可能となった。この方法で構築される配列情報は、その個体のみが特徴的に持つ塩基置換
はレスキューできないが、配列データが断片的であった場合でもハプロタイプの推定を可能に
するので、ハプロタイプレベルでの集団内多様性を求めることが可能となった。これにより、次
世代シーケンサによって直接的にミトコンドリアゲノム全長が決定された個体だけでなく、残
る個体に関してもそれらのハプロタイプを決定することに成功した。その結果、花浦遺跡ならび
に土井ヶ浜遺跡だけでなく、他の北部九州ならびに山口西部地域の弥生時代の遺跡から出土し
た人骨について得られたハプロタイプは、弥生時代に相当する２５００年前、２０００年前の中
国大陸から出土した古人骨と共通するものであることが判明した。 
次に、土井ヶ浜遺跡出土人骨から抽出したＤＮＡをもちいて、その核ゲノム情報を集中的に解析
した。そして、ヒトゲノムの約３０倍量となる土井ヶ浜人骨由来のＤＮＡ塩基配列データを得る
ことに成功した。現代人ゲノム参照配列へマッピングしたところ、土井ヶ浜弥生人骨の個々の塩
基配列（リード配列）は各常染色体に偏りなくマッピングされ、さらに常染色体上にマップされ
たリード配列数の半数のリード配列がそれぞれＸならびにＸ性染色体上にマッピングされた。
このことは当該古人骨が男性であることを示し、古人骨の形態学的特徴から推定された性別判
定結果と一致した。このアプローチを、より精緻におこなえるようにすることで、残存する骨試
料からでは判定が困難なものに関してもゲノム情報から性別同定が可能になると期待される。
また、常染色体にマッピングされたリードから、１７０万以上の一塩基多型（ＳＮＰ）が得られ
た。このＳＮＰ数は分子系統に関する様々な数理解析に十分量の配列データであるが、どの古人
骨に関しても同様なデータ量を得られるとは限らない。そこで、現代日本人集団と他の東アジア
集団とを、主成分分析ならびに階層型クラスター分析で分離するために必要なＳＮＰ数を、実デ
ータを用いたシミュレーションによって求めた。その結果、９９％以上の精度が得られる割合は、
１０００ＳＮＰ数までは非常に低く、少なくとも３０００ＳＮＰ数以上が望ましいことが明ら
かとなった（論文査読中）。この結果は、今後の古人骨核ゲノム解析データを有効活用するため
にの基盤となる。 
以上、本研究によって、列島日本人の形成過程を論じていく上で不可欠である渡来系弥生人の遺
伝的特徴を明らかにし、日本人の起源に近づく一歩となる成果が得られた。 
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