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研究成果の概要（和文）：澎湖海峡の海底から出土したホモ族の化石Penghu 1のプロテオーム解析が行われた。
この化石の形態分析は海部（分担）が担当し、太田（代表）らはDNA抽出を試みたが成功しなかった。蔦谷（分
担）と澤藤（分担）はPenghu 1の下顎骨からタンパク質を抽出し、デニソワ人のアミノ酸配列と比較し、高い類
似性を確認した。この結果から、Penghu 1はデニソワ型の旧人である可能性が強く支持された。東南アジアや東
アジアの高温多湿な気候により古代DNAの保存が困難である中、本研究は古代プロテオーム解析の価値を実証し
た。

研究成果の概要（英文）：A proteome analysis was conducted on the Homo fossil Penghu 1, excavated 
from the seabed of the Penghu Channel. The morphological analysis of this fossil was handled by 
Kaifu (co-investigator), and Oota (principal investigator) and his team attempted to extract DNA but
 were unsuccessful. Tsutaya (co-investigator) and Sawafuji (co-investigator) extracted proteins from
 the mandible of Penghu 1 and compared the amino acid sequences with those of the Denisovans, 
confirming a high degree of similarity. This finding strongly supports the possibility that Penghu 1
 is a Denisovan-type archaic human. Given the high temperature and humidity in Southeast and East 
Asia, which make the preservation of ancient DNA challenging, this study demonstrates the value of 
ancient proteome analysis in elucidating the complex evolutionary history of hominins in Asia.
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研究成果の学術的意義や社会的意義
日本の古代ゲノム学は、欧米から大きく遅れをとってしまっている。しかし、古代プロテオミクスでは、まだそ
の遅れは小さい。古代プロテオミクスは系統分析にとどまらず過去の生物や人類の遺伝子発現、摂食行動、免疫
応答などに関する進化医学的な情報をも提供し、医学・創薬への応用の可能性も内包する。今後この分野で巻き
返しをはかることが期待できる。海底遺跡から発見された化石が、デニソワ人型旧人である可能性が高いことを
突き止めた本研究の成果は、学術的意義の高いものであるだけでなく、この分析技術の応用は、社会的意義も高
いと自負している。 

※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、Ｚ－１９（共通） 
 
 
１．研究開始当初の背景 
【古代ゲノム解析の生物進化学への応用の研究史】 
 
古代 DNAは古い生物遺物から抽出される超微量DNAであり、21 世紀にNGS が開発され
ると、生物の進化や多様性の研究に広く応用されるようになった。この分野は古代ゲノム学と呼
ばれ、特に最近 10 年間で劇的に発展している。最大の成果の一つは、ネアンデルタール人骨の
ゲノム解析であり、現代の非アフリカ人のゲノムの 1～4％がネアンデルタール人由来であるこ
とを明らかにした。日本でも 1990 年代から縄文人や弥生人の骨からDNAを抽出し分析が行わ
れており、太田（代表）も古代ゲノム学研究者の一人である。最近、太田を中心とする研究チー
ムは縄文人骨の全ゲノム解読を行い、そのドラフト配列を Science 誌に発表した。この解析によ
り、縄文人が東アジア人の基層集団から早い段階で分岐した古い系統であることが示された。 
 
【古代ゲノムの限界と古代プロテオミクス】 
古代ゲノム解析は強力な技術であるが、生物遺物に残存するDNA鎖は、長い年月を経て断
片化し、分子の数も減ってしまう。この傾向は温暖湿潤な環境で顕著である。寒冷な地域の生物
遺物でも古代ゲノム解析が可能な年代の上限は 40～80 万年前程度であり、温暖な地域ではこれ
より 1～2 桁低下する。その一方、タンパク質は DNA 鎖より分解される速度が 10 倍遅いとい
われている。このため、生物遺物にDNAが全く残っていなかったとしても、遺伝情報を記録し
たタンパク質は残っている可能性がある。 
最近の古代プロテオミクス解析では、系統解析が可能な年代が 100 万年以上昔に遡る。本研
究の海外共同研究者であるコペンハーゲン大学のエンリコ・カペリニとフリド・ウエルカーの研
究チームは、約 180 万年前のサイ、約 190 万年前のヒト科の生物（Gigantopithecus blacki）、約
90 万年前のヒト科の生物（Homo antecessor）の化石を立て続けにプロテオミクス分析し、1年
間で 3 本の論文を Nature 誌に発表した。人類や脊椎動物の進化史を明らかにするには 100 万
年オーダーの古い生物遺物の分子系統解析が必須であり、古代プロテオミクス分析がそのため
の唯一無二の手段であることが示された。 
 
【アジアにおける古代プロテオミクス解析の必要性】 
アジアにおける古代ゲノム学の成果は、ヨーロッパの研究グループのそれと比較して圧倒的
に少ない。この理由の１つとして、温暖湿潤な気候が挙げられる。主に温帯̃亜熱帯に位置する
東～東南アジアでは、生物遺物中のDNA鎖は著しく断片化し、残存量も極めて少ない。こうし
た理由から、東～東南アジアでは、技術的に欧米に勝っていても、古代ゲノム学で成果を上げる
ことが非常に難しい。 
ところが 2019 年にフィリピンで新たな人類化石（Homo luzonensis）が報告されるなど、
人類進化の研究において東～東南アジアは現在もっとも注目されている地域の一つである。こ
の気候帯で潜在的に古代ゲノム解析が困難な状況を考えると、さまざまな古代型人類種間の系
統関係を復元するためには、古代プロテオミクス解析がその解決策となる。 
古代ゲノムと古代プロテオミクスの解析技術は、どちらも古代試料を扱う専用クリーンルー
ムを必要とし、前処理など技術的ケアで共通性が高い。アジアには古代プロテオミクスを進める
研究室がまだほとんど存在しない。太田（代表）が主催する研究室を古代プロテオミクスの日本
での拠点とすることにより、アジアでのこの分野のセンターとなることが期待できる。本研究は、



そのための国際共同研究を提案した。 
 
２．研究の目的 
 
[I] 台湾の澎湖水道の海底から発見された原人化石を含む複数の人骨化石および動物化石の古
代プロテオミクス解析をおこない、技術基盤の確立を図るとともに、これらの系統的位置づ
けを明らかにする。 
[II] 古代プロテオミクスの技術を移植し、太田（代表）が主催する研究室を古代プロテオミクス
研究の日本における拠点とする。これにより、日本列島を含む東南～東アジアの古人類およ
び生物の古環境における生理、病理、食性、疾患の研究に応用する基礎を築く。 
 
３．研究の方法 
 
本研究は、台湾・国立自然科学博物館（Dr Chun-Hsiang Chang）（およびデンマーク・コペンハ
ーゲン大学Drs Enrico Cappellini & Frido Welker）との国際共同研究である。澤藤りかい（分担）
と蔦谷匠（分担）が、コペンハーゲン大学に赴き、カペリニ准教授とウエルカー博士の指導のも
と古代プロテオーム解析を実施する。 
 
４．研究成果 
 
台湾の西海岸から25メートルほどに位置する澎湖海峡の海底から出土した更新世の動物骨そし
てホモ族の化石 Penghu 1 （Chang et al., 2015）のプロテオーム解析をおこなった。先行研究と
して、この化石形態の分析は、東京大学総合研究博物館の海部陽介（分担）が担当し、東京大学
の太田博樹（代表）らはこれらの試料からDNAの抽出を試みた。Penghu 1 の下顎骨は形態学
的に、ネアンデルタール人と姉妹種と考えられているデニソワ人とアミノ酸配列が似ていたこ
とで知られるチベットから出土した化石標本（Chen et al., 2019）と類似性があった（Kaifu, 2017）。
しかし、一部の動物骨からはDNAが得られたもののホモ族の化石からはDNA は得られなかっ
た。 
 
本研究で総合研究大学院大学の蔦谷匠（分担）と澤藤りかい（分担）は Penghu 1 の下顎骨から
タンパク質を抽出し、アミノ酸配列を決定した。4214 個のアミノ酸残基をアルタイ山脈のデニ
ソワ洞窟で発見されたデニソワ人のアミノ酸配列と比較したところ高い類似性を示した。この
結果から Penghu 1 は、これまでに最南東の遺跡から発見されたデニソワ型の旧人である可能性
が強く支持された。一方、Penghu 1 とチベットのデニソワ型旧人は、比較したアミノ酸配列に
おいてユニークな置換も観察された。東南アジアや東アジアでは高温多湿な気候のため古代
DNAの保存が不十分である。本研究は、アジアにおける更新世のヒト族のいくつかの分類群の
複雑な進化の歴史を解明するための古代プロテオーム解析の価値を実証した。 
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