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研究成果の概要（和文）：礼文島出土のオホーツク文化後期人骨（NAT002）のゲノムデータは、この個体が縄文
系統、カムチャツカ系統、アムール系統の混血個体であることを示唆した。アムール系統の北日本への移住は約
1,600年前であることが示唆され、これは北海道でのオホーツク文化成立に関する考古学的証拠と一致する。ま
た、カムチャツカ系統は約2,000年前に北日本へ移住したことが示唆された。さらに、オホーツク文化初期人骨
（NAT004）のゲノムは縄文系統とカムチャツカ系統の混血個体として説明可能であった。この発見は、NAT002ゲ
ノムによって示唆された縄文系とカムチャツカ系との混血集団の存在を示す直接的な証拠となりうる。 

研究成果の概要（英文）：Whole-genome sequence (WGS) data of the late Okhotsk individual (NAT002) 
excavated from Rebun Island indicated genetic affinity with populations in the the Amur Basin. D 
tests and qpADm modeling suggested that NAT002 was an admixed individual between three ancestries, 
which were the Jomon, Kamchatka, and Amur ancestral components. The admixture dating suggested 
migration of Amur-related ancestry at approximately 1,600 BP, which is compatible with the 
archaeological evidence regarding the settlement of the Okhotsk people. Our results also imply 
migration of Kamchatka-related ancestry to Northern Japan at approximately 2,000 BP. In addition, 
WGS data of the early Okhotsk individual (NAT004) can be explained as an admixed individual between 
the Jomon and Kamchatka ancestries. This finding could be a direct evidence for the existence of the
 ancient admixed population between the Jomon and Kamchatka ancestries, which have been suggested by
 the NAT002 genome.    

研究分野：分子人類学

キーワード： 古代ゲノム　古人骨　集団遺伝学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究により、従来より指摘されていた5世紀頃のアムール川下流域から北海道へのヒトの移住が裏付けられた
ことに加え、これまであまり指摘されてこなかった続縄文時代に相当する時期のカムチャツカ半島から北海道へ
の移住を示唆する結果が得られた。これまで、考古学的には続縄文時代にカムチャツカ半島から北海道への移住
を支持する明確な証拠は無いとされてきたが、本研究の結果は、従来の北海道考古学の研究結果について再考を
促す材料のひとつとなり得る。今後、カムチャツカ半島から北海道への移住があったという前提で考古遺物を再
検討すれば、考古学においても新たな発見があるかもしれない。

※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、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
 北海道北部とサハリンでは、旧石器時代から 19世紀に至るまで、数多くの文化的交流の痕跡
が考古学・歴史学研究により見出されている（山田 1994）。なかでも 3～4世紀頃の鈴谷式土器
文化の南下や、続く 5世紀から 10世紀頃の間にオホーツク海沿岸地域で展開されたオホーツク
文化集団の南下、その後にサハリンアイヌを介して 19世紀末まで続いた山丹交易による物資の
移動などが注目されてきた。その中で研究代表者はオホーツク文化人集団の南下に着目し、古人
骨のゲノム解析により、礼文島出土のオホーツク文化終末期の女性（NAT002）が現在のニヴフ
（Nivkh）、ウリチ（Ulch）をはじめとしたアムール川下流域集団に近縁であったことを示唆す
る結果を得つつあった（図 1）。 

 しかしながら、オホーツク文化人集団の形成過程については不明瞭な点も多かった。研究代表
者らが行った NAT002 の全ゲノム解析では、縄文系集団からオホーツク文化人への遺伝子流動
が検出されていた。NAT002 が生存していた頃のオホーツク文化は南方の擦文文化からの影響
を受けた元地式土器を作製しており、彼らが縄文系集団から遺伝的影響を受けていたというの
は文化的な流れとも一致するように見える。一方で、NAT002の縄文要素はアムール川下流域か
らのヒトの移住が起きた段階で既に北海道北部に存在していた縄文系集団との混血によるもの
である可能性もあり、本研究開始前にはその区別がついていなかった。 
オホーツク文化期は大まかに前期・中期・後期・終末期に分類されるが、その時間経過に伴っ
て土器の形式が十和田式、刻文式、沈線文式、元地式、と大きく変化する。終末期の元地式土器
は上述したように擦文文化からの影響を受けたものと考えられているが、それ以前の土器の形
式変化をどう捉えるべきかについては、２つの考え方がある。１つは、単に文化の変容による土
器形式の変化で、土器を作製していた人類集団の変化が伴わないとする考え方である。もうひと
つは各時期の土器製作を担った人類集団そのものが変化しているとする考え方である。この問
題を集団遺伝学的に捉えるならば、前者の考え方では、オホーツク文化人集団の形成過程におけ
るシベリアからの移住は１回で説明でき、一方で後者の考え方では、複数の移住イベントによっ
て説明されなければならない。この問題を検証するにはオホーツク文化人集団の形成過程や変
遷についての詳細を明らかにしなければならない。 

図 1. 北東アジア集団のゲノムデータを用いた主成分分析の結果．NAT002 は礼文島出土のオホーツク文
化終末期人骨、F23 (Kanzawa-Kiriyama et al. 2019) は同じく礼文島出土の縄文晩期人骨．Sato et al. 
2021より改変． 



本研究開始時において、上記のような先史時代の東アジア‐シベリア境界領域における自然
人類学的問題をまとめると、(1)シベリアから北海道へのヒトの移住は何度起こり、その時期は
いつ頃だったのか？ (2)北海道北部でオホーツク文化人集団と縄文系集団が接触を開始した時
期はいつ頃だったのか？ の 2点に集約されていた。 
 
 
２．研究の目的 
 本研究では、礼文島出土のオホーツク文化期人骨複数体のゲノム解析により、特に道北地域に
おけるオホーツク文化人の集団形成プロセスを明らかにすることを目的とした。上記の(1)と(2)
の問題に取り組むため、オホーツク文化人のゲノムを、その集団形成に寄与した祖先要素に分解
し、各祖先要素の混血年代推定を試みた。 
 
 
３．研究の方法 
 2019 年までに礼文島浜中 2 遺跡から出土したオホーツク文化人骨のうち、特に保存状態が良
好であった終末期（元地期）人骨（NAT002）と初期（十和田期）人骨（NAT004）のゲノム解析
を重点的に行った。第 3大臼歯または側頭骨錐体部より、破砕機またはドリルを用いて骨紛を採
取し、Rohland & Hofreiter (2007) または Gamba et al. (2014)の方法を用いて DNA抽出を行った。
得られたDNA抽出液からイルミナプラットフォームの次世代シーケンシングライブラリーを作
製し、ショットガンシーケンスを実施した。得られたシーケンスリードに対してリード長やクオ
リティスコア等でフィルタリングを行った後、BWA (Li & Durbin 2009)を用いてヒトゲノム参照
配列（hs37d5）にマッピングした。重複リードを除外した後に、遺伝子型をコールし、既存の現
代人ゲノムデータと統合して集団遺伝学的解析を行った。 
 集団遺伝学的解析については、EIGENSOFTパッケージ（Price et al. 2006）の smartpcaを用い
た主成分分析、ADMIXTOOLSパッケージ（Patterson et al. 2012）の qp3Popを用いた Outgroup f3 
test、ADMIXTURE (Alexander et al. 2009) を用いたクラスター解析、TreeMix (Pickrell & Pritchard 
2012) を用いた系統解析を実施し、オホーツク文化期の個体と他の北東アジア集団との遺伝的関
係について概観した。また、ADMIXTOOLSパッケージの qpDstatを用いた D-testにより、オホ
ーツク文化期個体と北東アジア集団との間の移住イベントの検出を試みた。同じく、
ADMIXTOOLSパッケージの qpAdmを用いた admixture modelingを行い、それぞれのオホーツク
文化期個体がどのような祖先要素の混血個体として説明できるか検証した。Admixture modeling
の結果に基づき、RFMix (Maples et al. 2013)を用いて、オホーツク文化期個体の各ゲノム領域を
いずれかの祖先要素に割り当てることで local ancestry を推定し、Gravel (2012)の方法を用いて、
得られた local ancestry tract長の分布から各祖先要素の混血年代を推定した。 
 
 
４．研究成果 
 主成分分析と Outgroup f3 testの結果、礼文島出土のオホーツク文化終末期個体（NAT002）は、
アムール川下流域集団と最も強い遺伝的親和性を示したが、主成分分析においてはニヴフやウ
リチともやや異なる位置にプロットされた。NAT002とアムール川下流域集団との遺伝的差異に
寄与した集団を探索するために D-test を実施したところ、縄文人やカムチャツカ半島のイテリ
メンが有意なシグナルを示した。そこで、qpAdmモデリングを用いて、admixture modelingを行
ったところ、NAT002はアムール系統、縄文系統、カムチャツカ系統の混血個体として説明可能
であった（P=0.14）。また、上記 3系統のうちいずれか 2系統のみの混血では、NAT002のゲノム
を説明することはできなかった。このことから、オホーツク文化人の集団形成にはこれら 3系統
の祖先要素が関与したと考えられる。 
 次に、これら 3系統の混血がいつ頃起きたのかを推定するために、NAT002の local ancestryを
推定し、admixture datingを行った。その結果、縄文系統とカムチャツカ系統の混血が NAT002の
35 世代前、アムール系統の混血が NAT002の 22世代前という推定結果を得た（図 2）。14C年代

測定から、NAT002は現在から約 900年前の個体と推定されているので、1世代 30年とすると、
縄文系統とカムチャツカ系統の混血は約 2,000年前、アムール系統の混血は約 1,600年前に起き
たことになる。アムール系統の混血時期は、北海道におけるオホーツク文化の開始時期と概ね一
致しており、オホーツク文化の形成はアムール川下流域からのヒトの移住が契機となったこと
が遺伝学的にも裏付けられた。また、アムール系統の人々は、移住後の一定期間アムール祖先要

図 2. Local ancestry tract長の分布に基づくNAT002ゲノムの混血年代推定の結果．Sato et al. 2021よ
り改変． 



素のみの集団として存在していたわけではなく、移住後間もない間に在地の集団（縄文系統とカ
ムチャツカ系統の混血集団）と混血したことが示唆された。一方、約 2,000 年前に起きたことが
示唆された縄文系統とカムチャツカ系統の混血には、その移住イベントを裏付ける考古学的証
拠が現在のところ見出されておらず、今後さらなる検討が必要である。 
 また今回の分析では、刻文期と沈線文期の間や沈線文期と元地期の間といった、オホーツク文
化期中の移住イベントは検出されなかった。この点については混血年代推定において各祖先要
素が 1 回の移住イベントによって道北地域に到達したことを想定したモデルを用いたことに問
題がある可能性がある。同一祖先要素の複数回の移住や継続的な移住を想定した、より複雑なモ
デルについても検証することにより、オホーツク文化期中の移住イベントの有無をより明確に
できるかもしれない。 
 NAT002に対し、オホーツク文化初期（十和田期）人骨（NAT004）のゲノムに対しても同様に
admixture modeling を実施したところ、NAT004 は縄文系統とカムチャツカ系統の 2 系統のみの
混血で説明が可能であった（未発表）。このことは、十和田期開始前後の時期には、道北地域に
縄文系統とカムチャツカ系統の 2 系統の混血集団が存在したことの直接的な証拠になるかもし
れない。ただし、NAT002ゲノムは平均深度 35×と高精度のデータが取得できたのに対し、NAT004
ゲノムは平均深度 0.98×のデータしか取得できなかったため、この結果の解釈は慎重に行う必要
がある。NAT004ゲノムの深度の不足により、本来存在するはずの 3つの祖先要素が正しく検出
されていないだけという可能性も否定できない。この点については、今後より詳細な検討を行う
予定である。 
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