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研究成果の概要（和文）：本研究は、これまで蓄積されてきたパレオゲノミクス（古代ゲノム分析）の分析手法
を博物館に収蔵された様々な生物資料へ応用することを目的として実施された。特に、劣化度合いが強い多様な
標本を対象にしたゲノム解析の新たな展開として、微量サンプリングによるパレオゲノミクスを実践し、これま
で分析が困難であった「難ゲノム解析資料群」からゲノムデータ取得及び取得ゲノムデータを用いた比較ゲノム
解析を実践することを試みた。古人骨、博物館の絶滅哺乳動物、真菌類標本、植物病理標本、寄生虫卵などを対
象としたパレオゲノミクスを実施し、これまで分析が困難であった資料群へパレオゲノミクスが応用できること
を実証した。

研究成果の概要（英文）：This study was conducted with the aim of applying the analytical methods of 
paleogenomics (ancient genome analysis) that have been accumulated so far to various biological 
materials in the museum collection. In particular, as a new development of genome analysis for 
various specimens with a high degree of degradation, we attempted to apply paleogenomics by 
micro-sampling to acquire genome data from "difficult-to-analyze genome materials" that have been 
difficult to analyze, and to conduct comparative genome analysis using the acquired genome data. 
Paleogenomics was conducted on paleohuman bones, extinct mammals in museums, fungal specimens, plant
 pathology specimens, and parasite eggs, demonstrating that paleogenomics can be applied to 
materials that have been difficult to analyze in the past.

研究分野：パレオゲノミクス
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研究成果の学術的意義や社会的意義
これまでのパレオゲノミクス研究は、DNA分子の保存環境が良好な資料を対象にした研究が中心的であったが、
既存のパレオゲノミクスの手法では分析が困難な「難ゲノム解析資料群」が膨大な数存在している。これらの資
料からゲノムデータを取得することが可能になれば、今まではDNAが保存されやすい地域や時代だけの点々とし
たデータを比較解析していた研究の制約状況を改善することができ、これまで以上に膨大な資料群のゲノムデー
タを用いた新しいパレオゲノミクスの研究が可能になると期待される。新たな分析手法を応用することで、生物
学だけでなく、農学や法医学などの他分野の研究領域に対しても、有益な情報を提示できる考えられる。

※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。
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１．研究開始当初の背景 
遺跡から出土する骨や寄生虫卵などの微化石、博物館に収蔵されている生物標本のゲノム解
析をパレオゲノミクスと呼ぶ。これまでのパレオゲノミクスは、保存状態が劣悪な資料から高品
質のゲノムデータを取得することが困難であったため、新たな技術の応用が求められていた。本
研究は組織特異的分取技術及び 1 細胞分取技術（シングルセル解析）をパレオゲノミクスに応
用し、「難ゲノム配列決定資料群」からの高品質なゲノムデータ取得と集団ゲノム解析を試みる。 
 
 
２．研究の目的 
博物館に長期間にわたり保管されている遺跡出土骨や博物館標本のゲノム解析(パレオゲノミ
クス)は、未だにゲノムデータ取得が困難な資料が数多く存在する。これら「難ゲノム配列決定
資料群」からの膨大な過去のゲノムデータがまだ未取得である。これらの資料群からゲノムデー
タの取得を可能にすることは、人類学・考古学など多様な研究領域を大きく発展させると考えら
れる。また、先行研究において部分的なゲノムデータ取得ができているものの、品質の低いゲノ
ムデータ取得に止まるものが多く、全ゲノムデータの取得が現状困難であった資料群が膨大に
存在する。 
そこで本研究は、難ゲノム配列決定資料群から高精度な全ゲノム配列決定を可能にする組織
特異的分取技術及びシングルセル解析技術を応用し、博物館資料・考古資料への実践的応用を試
みる。従来のパレオゲノム解析にはない全く新しい手法開発・応用研究を展開し、シン・パレオ
ゲノミクスという新たな研究領域を創出する。 
 
 
３．研究の方法 
人骨・軟部組織標本・菌標本・寄生虫卵の 4チームに分かれてそれぞれ研究を進めた。人骨チ
ームは、富山県埋蔵文化財研究センターに収蔵されている縄文時代前期の小竹貝塚、大阪市埋蔵
文化財センターに収蔵されている松井横穴墓出土人骨、九州大学比較文化研究科に収蔵されて
いる北部九州の古墳時代人骨、島根県松江市の古墳時代出土人骨、京都府京丹後市の古墳時代人
骨、モンゴルのモンゴル科学アカデミーに収蔵されている中世遺跡出土人骨、ホンジュラスのコ
パン遺跡出土人骨を対象に、側頭骨からの組織特異的サンプリングを実施した。また、その一部
について、切片を作成し、専用の脱灰液を用いて脱灰した後に、in situ hybridization した側
頭骨の組織切片に対して、顕微鏡を用いたマニュアルサンプリング及び局所サンプリング装置
を用いた DNA コア領域のサンプリングを実施した。DNA 抽出及び全ゲノム増幅を行なったのち
に、DNA ライブラリを作成し、次世代シーケンサーを用いてゲノムデータの取得を試みた。 
軟部組織標本の研究では、絶滅動物であるニホンカワウソのヒゲ毛根及び肉球を対象にした
サンプリングを実施した。局所サンプリング装置を用いてサンプリングしたのちに、DNA 抽出及
びライブラリ作成した。次世代シーケンサーを用いて、作成したライブラリからゲノムデータを
取得した。また、菌標本では、スエヒロタケの標本から、組織をサンプリングし、DNA 抽出及び
ライブラリ作成を行ったのちに、次世代シーケンサーを用いてゲノムデータを取得した。同様に、
植物病理標本は、感染部位を対象にした組織特異的サンプリングを実施し、DNA 抽出及びライブ
ラリ作成した後に、次世代シーケンサーを用いてゲノムデータを取得した。 
最後に、寄生虫の分析チームは、遺跡出土堆積物を対象にした寄生虫卵の固定及び分離前処理
（重液分離法）を行い、土壌堆積物から約 200 個体の同一種の寄生虫卵を分取した。分取した寄
生虫卵から DNA 抽出・全ゲノム増幅・ライブラリ作成を行ったのちに、 
 
 
４．研究成果 
人骨班において、組織特異的サンプリングによるゲノムデータ取得を試み、対象として全て
の遺跡出土人骨からゲノム解析が可能な品質のゲノムデータの取得に成功した。これらのゲノ
ムデータと、既存の古代ゲノムデータを比較解析した結果を、海外学術誌において成果公開した。
人骨からの局所サンプリングの新たな条件検討を実施するために、モンゴルの遺跡出土人骨の
中で保存状態が極めて良好なサンプルを対象に、組織切片の作成、HE 染色、新たに作成したヒ
ト Alu RNA プローブによる in situ hybridization を行い、骨切片におけるヒト核 DNA の組織
内局在を確認した。また、ISH 染色されたスポットをマイクロサンプリングして、DNA 抽出・ラ
イブラリ作成し、ゲノムデータを取得したところ、ヒト内在 DNA%がこれまでのマクロサンプリ
ングよりも有意に高い値を示した。これらの結果についてまとめた論文を海外術誌に投稿する
予定である。また、植物病理標本の研究におけるマイクロサンプリングによる病理細胞片、菌類
標本、ニホンカワウソからゲノムデータ取得を行い、論文投稿を進めている。 
一方、寄生虫卵からのゲノムデータ取得の試みにおいて、分離同定された寄生虫含有溶液か
ら得られた DNA 抽出液からゲノムデータを取得した。寄生虫卵を堆積物から分離する際の固定
液による DNA 分子へのダメージによる影響のためか、寄生虫由来ゲノムが検出されるか検討し



たが検出ができなかった。今後、固定液・分離法の検討を行い、DNA にダメージの少ない前処理
法の開発が必要となることが示され、課題が残る結果となった。 
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