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研究成果の概要（和文）：遺跡から出土する種子遺存体について，由来や変遷は，当時の食生活

や人の嗜好のみならず社会背景を検討するための貴重な情報源である．特に，メロン仲間の種

子遺存体は比較的残存状況が良いため，研究に利用しやすいと考えられる．情報を得るために，

形状分析や DNA 分析は有効な手段である．そこで，申請者はメロン仲間の種子遺存体に適用で

きる DNA マーカーを開発すべく，(1)葉緑体ゲノムと核ゲノムを解読し，(2)配列変異を現生メ

ロンにおいて解析して DNA マーカーを設計し，(3)鹿田遺跡より出土したメロン仲間の種子につ

いてDNAマーカーを試行した．研究により計17のDNAマーカーを開発し（葉緑体:9，核ゲノム:8），

現生の栽培メロンにおける多元起源を提案した．また，研究の結果は，鹿田遺跡において 2つ

の細胞質型のメロンが利用されており，11 世紀以降における選抜の過程で，現生の日本に固有

のメロンであるマクワウリやシロウリ (Group Conomon)が成立したことを示唆していた． 

 
研究成果の概要（英文）：Plant remains excavated at archeological site is an important 
information source to concern about diet and taste for food of ancient people and social 
background of their establishment.  Especially, melon seed remains is useful for research 
after archeological excavation, because of their well preservation.  Thus, morphological 
and DNA analysis is effective method for archeological research.  In this research, to 
construct DNA marker for the analysis of melon seed remains, I conducted following three 
basic studies; i) sequencing of chloroplast and nuclear genome in melon to detect sequence 
polymorphism, ii) development of DNA marker after the analysis of sequence polymorphism 
in modern cultivated melon, iii) test of DNA marker to melon seed remains excavated Shikata 
archeological site, Okayama Prefecture.  By these research, 17 DNA marker for melon seed 
remains (chloroplast genome: 9, nuclear genome: 8) was constructed and polyphyletic 
origin of cultivated melon was proposed.  And, the research results suggested that two 
cytoplasm type melons were used in Shikata archeological site and after the 11the century, 
modern Japanese endemic melon, Group Conomon vars. makuwa and conomon, may be established 
in the process of selection. 
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１．研究開始当初の背景 
日本の遺跡ではイネ，オオムギ，コムギ，

ウリ科作物と様々な作物の種子が出土して
おり（図１），人はこれらの作物を利用して
いた（Bellwood 2005）．イネの研究では，研
究者は考古学的知見に DNA分析の成果を取り
入れたことで，多様なイネが利用されていた
ことや，耕作方法を示唆してきた（佐藤『稲
のきた道』 1992）．この成果は，DNA 分析と
考古学の知見とを併せることで，当時の食生
活や農業の状況についても再考することが
可能であることを示している． 

 

図図図図1 遺跡から出土した作物の種子遺跡から出土した作物の種子遺跡から出土した作物の種子遺跡から出土した作物の種子
左から，イネ，オオムギ，コムギ，メロン．左から，イネ，オオムギ，コムギ，メロン．左から，イネ，オオムギ，コムギ，メロン．左から，イネ，オオムギ，コムギ，メロン．
この他にも様々な種子が出土しているが、この他にも様々な種子が出土しているが、この他にも様々な種子が出土しているが、この他にも様々な種子が出土しているが、
中でも，イネとメロンの出土件数が多い．中でも，イネとメロンの出土件数が多い．中でも，イネとメロンの出土件数が多い．中でも，イネとメロンの出土件数が多い．

 

申請者は世界各地の現在のメロン仲間（以
下，現生メロン仲間）について系統解析を実
施してきた．この研究で，申請者は日本に固
有の現生メロン仲間であるマクワウリとシ
ロウリが（図２），南アジアの種子の短いメ
ロンに由来すること，中国を経由して日本に
伝播してきたこと，さらには伝播の過程で強
度の選抜を受けていたことを示した（Tanaka 
et al 2007, 2013 等）． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ただし，岡山県の遺跡から出土したメロン仲
間の種子（以下，種子遺存体）を調べたとこ
ろ，種子の長さは 3.0～10.0mm と幅広い変異
を示した．同様の結果は別の遺跡でも報告さ
れている（藤下 1992）．このことから，日本
において人は様々なメロン仲間を利用しつ
つ，食生活や時々の情勢に応じて選んでいた
可能性があり，メロン仲間の選抜の過程につ
いて再考する必要がある．そこで，メロン仲
間の種子遺存体について DNA 分析を実施すべ
きと考えられる．しかしながら，DNA 分析の
ツールとなる種子遺存体用の DNAマーカーは
開発されていなかった． 
 

 
２．研究の目的 
本研究において日本におけるメロン仲間

の種子遺存体を DNA 分析できる DNA マーカー
を開発した． 
なお，本研究によりメロン仲間の種子遺存

体について DNA 分析を可能にする DNA マーカ
ーと分析の実例が示されるとともに，各発掘
調査機関で収蔵されている多くの種子遺存
体を活用することが可能となる．また，本研
究では DNAマーカーの開発の過程で現生メロ
ン仲間について系統分類を行う．この分類が
メロン仲間の育種にとって非常に重要な作
業である．従って，本研究は考古学だけでな
く育種学への貢献が大きいと考えられる． 
 
 
３．研究の方法 
申請者は種子遺存体用の DNA マーカーを開

発するために，3点の項目を実施した． 
(1) 現生メロン仲間の核ゲノムや葉緑体ゲ
ノムの DNA 配列に基づいて，DNA マーカー
を設計した． 

(2) 設計した DNA マーカーについて分類の
再現性と分類特性を調査すべく，世界各地
の現生メロン 251系統について系統解析を
実施した． 

(3) 試験的にではあるが，開発した DNA マ
ーカーを用いてメロン仲間の種子遺存体
について DNA 分析を実施した． 

 

育種へ育種へ育種へ育種への貢献の貢献の貢献の貢献

解析を進めることで解析を進めることで解析を進めることで解析を進めることで
下記下記下記下記の事項に貢献の事項に貢献の事項に貢献の事項に貢献

作物作物作物作物の導入過程の導入過程の導入過程の導入過程とととと
人の嗜好との関連人の嗜好との関連人の嗜好との関連人の嗜好との関連

作物作物作物作物の選抜と関連の選抜と関連の選抜と関連の選抜と関連するするするする
食生活食生活食生活食生活や時代や時代や時代や時代背景背景背景背景

(1) DNAマーカーのマーカーのマーカーのマーカーの設計設計設計設計
目的：分析ツールの探索目的：分析ツールの探索目的：分析ツールの探索目的：分析ツールの探索
対象：葉緑体ゲノム対象：葉緑体ゲノム対象：葉緑体ゲノム対象：葉緑体ゲノム，，，，

核ゲノム核ゲノム核ゲノム核ゲノム

(3)種子遺存体種子遺存体種子遺存体種子遺存体のののの解析解析解析解析
目的：分析ツールの試行目的：分析ツールの試行目的：分析ツールの試行目的：分析ツールの試行
対象対象対象対象：岡山県：岡山県：岡山県：岡山県のののの遺跡遺跡遺跡遺跡

3つのつのつのつの時代区分の種子遺存体時代区分の種子遺存体時代区分の種子遺存体時代区分の種子遺存体
材料材料材料材料の提供の提供の提供の提供：山本：山本：山本：山本 悦世悦世悦世悦世 氏氏氏氏
（岡山大学埋蔵文化財調査研究センター）（岡山大学埋蔵文化財調査研究センター）（岡山大学埋蔵文化財調査研究センター）（岡山大学埋蔵文化財調査研究センター）

(2) 現生現生現生現生メロン仲間での系統メロン仲間での系統メロン仲間での系統メロン仲間での系統解析解析解析解析
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成果発信成果発信成果発信成果発信

調査項目調査項目調査項目調査項目 波及効果波及効果波及効果波及効果

 

図図図図1 申請研究の調査項目申請研究の調査項目申請研究の調査項目申請研究の調査項目と研究による波及効果と研究による波及効果と研究による波及効果と研究による波及効果

は、本研究以降の研究は、本研究以降の研究は、本研究以降の研究は、本研究以降の研究は、本研究の調査項目、は、本研究の調査項目、は、本研究の調査項目、は、本研究の調査項目、
 

４．研究成果 
(1)(1)(1)(1)の研究の研究の研究の研究    
現生メロン 60 系統とその近縁種 7 系統に

おいて，葉緑体ゲノムの 12 領域 (遺伝子内
および遺伝子間領域)における塩基配列を解
読した．この解析により，23 カ所の一塩基多
型 (SNP)を検出し，栽培メロンは Ia 型，Ib

図図図図 2    日本に固有のマクワウリ（上）とシロウリ（下）日本に固有のマクワウリ（上）とシロウリ（下）日本に固有のマクワウリ（上）とシロウリ（下）日本に固有のマクワウリ（上）とシロウリ（下） 

マクワウリとシロウリの種子の長さは，マクワウリとシロウリの種子の長さは，マクワウリとシロウリの種子の長さは，マクワウリとシロウリの種子の長さは，5.0～～～～7.0mm と，と，と，と，

やや小さい（やや小さい（やや小さい（やや小さい（「研究成果」の「研究成果」の「研究成果」の「研究成果」の図図図図 3 参照）．参照）．参照）．参照）． 



型および Ic 型の大きく 3 つのグループに分
けられた（図 3）． 
また，申請者ら (2007)の系統解析で用い

た RAPD マーカーにおいて，マーカー内の塩
基配列多型を明らかにした．このうち，8 つ
のマーカーをメロンの系統解析に適用して，
塩基配列の挿入・欠失を識別できる STS マー
カーへと変換した． 
本結果は，国際ウリ科ナス科合同シンポジ

ウム 2011 (神戸コンベンションセンター)に
て発表するとともに，Breeding Science 誌に
て掲載予定（印刷中）である． 
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(2)(2)(2)(2)の研究の研究の研究の研究    
(1)の研究で特定した一塩基多型（SNP）の

うち，9箇所の SNPs を用いて現生の栽培メロ
ンを解析したところ，世界に分布する栽培メ
ロンは大きく Ia 型，Ib 型および Ic 型の 3つ
の細胞質型で構成されていることが明らか
となった（図 5）．さらに，これらのメロンは
13 の細胞質型に分けられた． 
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栽培メロンの細胞質型は，欧米のメロンや

アフリカのメロンで大粒系・Ib 型，東アジア
のメロンやアフリカ南部のメロンで小粒
系・Ia 型と地理的分化を示した．これに対し
て，南アジアのメロンは両タイプや細胞質型
と種子タイプとが組変わったタイプで構成
されていた．また，アフリカのメロンはこれ
ら 2つのタイプに加えて，Ic 型のメロンが認
められており，多様であった．細胞質型の分
布が既報の研究（Mliki et al., 2001 等）や
史実（Robinson & Decker-Walters, 1991）
と符合しており，栽培メロンは多元起源で成
立したとする学説を提案した（田中, 2011）． 
本結果を論文にするため，現在執筆中であ

る．また，分析に利用した DNA マーカーは種
子遺存体へ適用する DNAマーカーに変換した． 
 
 
((((3333))))の研究の研究の研究の研究    
(2)の研究で開発した葉緑体ゲノムの DNA

マーカーを，岡山県鹿田遺跡より出土した弥
生時代中期，古墳時代初頭および 11 世紀の
メロン種子に適用した (種子数: 80 粒)．分
析に先立ち，種子の長さと幅について計測し
たところ，長さと幅は強い相関を示した（r = 
0.877, p < 0.001）．長さは，弥生時代中期，
古墳時代初頭および 2 群の 11 世紀の種子に
おいて，それぞれ 4.20±0.80 mm，6.57±0.92 
mm，7.19±1.01mm および 7.20±0.73 と時代
の経過するにつれて長くなっていた（図 3）．
また，その変動係数（ばらつき）は，それぞ
れ 19.1%，14.1％，14.0％および 10.2％と時
代の経過とともに低くなっており，より均質
な尾メロンが選ばれていることを示してい
た.古墳時代には畿内とのつながりを示す生
活用品の遺物や墳墓が検出されている.また，
11 世紀には荘園の敷設が本格化するため，モ

図図図図1  Cucumis属属属属67系統における葉緑体ゲノムの一塩基系統における葉緑体ゲノムの一塩基系統における葉緑体ゲノムの一塩基系統における葉緑体ゲノムの一塩基

多型に基づいて作成した多型に基づいて作成した多型に基づいて作成した多型に基づいて作成した NJ 系統樹系統樹系統樹系統樹 
1)下部のスケールは遺伝的距離を示す。各枝に付した数下部のスケールは遺伝的距離を示す。各枝に付した数下部のスケールは遺伝的距離を示す。各枝に付した数下部のスケールは遺伝的距離を示す。各枝に付した数

値はブートストラ値はブートストラ値はブートストラ値はブートストラップ確率ップ確率ップ確率ップ確率 (反復反復反復反復 1000 回回回回) を示す。を示す。を示す。を示す。 
2)
Tendral o Invernale a Buccia Verde。。。。 

図図図図 2  251 系統のメロンにおける細胞質型の地理的分布と系統のメロンにおける細胞質型の地理的分布と系統のメロンにおける細胞質型の地理的分布と系統のメロンにおける細胞質型の地理的分布と 

種子サイズとの関係種子サイズとの関係種子サイズとの関係種子サイズとの関係 



ノの交易が活発になったと考えられる.さら
に，弥生時代から 11 世紀にかけての長さの
大型化は，本州において認められている（藤
下 2004 等）.これらのことからすると，鹿田
遺跡のメロン種子遺存体は各時代における
傾向を反映する試料であることが考えられ
た. 
 

雑草メロン型雑草メロン型雑草メロン型雑草メロン型
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9: 9: 9: 9: 弥生中期後半弥生中期後半弥生中期後半弥生中期後半

12: 12: 12: 12: 古墳時代初頭古墳時代初頭古墳時代初頭古墳時代初頭

14: 1114: 1114: 1114: 11世紀世紀世紀世紀

16: 1116: 1116: 1116: 11世紀世紀世紀世紀

6.106.106.106.10 mmmmmmmm 8.10 mm8.10 mm8.10 mm8.10 mm
種子幅種子幅種子幅種子幅
(mm)(mm)(mm)(mm) 3.25 mm3.25 mm3.25 mm3.25 mm 9.72 mm9.72 mm9.72 mm9.72 mm

 

 
 
 
 
鹿田遺跡のメロン仲間の種子を 9 箇所の

DNA マーカーによって分類すると，細胞質型
は Ia 型と Ib 型の 2タイプが 3つの時代の種
子において認められた（表 1）.なお，これら
細胞質型は種子の長さ（大粒系 [9.0 mm以上]，
小粒系 [9.0 mm 未満]）とは対応していなか
った. 
 

 

 
区分 時代/ 地域

1

Ia Ib 不明

9 弥生中期後半 小粒系 20 2 6 12

12 古墳初頭 小粒系 20 4 2 14

14 11世紀 大粒系 1 - 1 -

小粒系 19 4 8 7

16 小粒系 20 1 4 15

80 11 21 48

Flexuosus インド/ インドネシア 大粒系 5 4 1 -

インド 小粒系 1 1 - -

Momordica 大粒系 3 1 2 -

小粒系 5 4 1 -

Conomon 中国/ 韓国/ 日本 小粒系 28 27 1 -

Agrestis 南アジア
1 小粒系 18 18 - -

韓国/ 日本 小粒系 5 5 - -

変種未同定 南アジア
1 大粒系 23 11 12 -

小粒系 30 25 5 -

大粒系 3 1 2 -

小粒系 11 10 1 -

132 107 25 -

1)
南アジア: パキスタン, インド, モルジブ, ネパール, バングラデシュ, ミャンマー

計 (現生メロン)

集団番号/

Group

種子
タイプ

系統数 細胞質型

計 (種子遺存体)

インド/ バングラデシュ/

ミャンマー/ ネパール

タイ/ マレーシア/ ラオス/

ベトナム/ インドネシア

種子
遺存体

現生
メロン

 

これらの結果は，鹿田遺跡では Ia 型および
Ib型を有した2タイプのメロンが導入されて
いたことを示していた．一方，Ib 型が南アジ
アの変種未同定のメロンにおいて認められ
たこと，現生の日本に固有のメロンである
Group Conomon（マクワウリやシロウリ）が
Ia 型であったことからすると，メロンの細胞
質型は 11 世紀以後において 1 種類になって

おり，この過程において現在のマクワウリや
シロウリに相当するメロンが成立した可能
性を示していた． 
本研究の結果は，日本文化財科学会第 29

回大会（京都府）や第 5回東アジア考古学協
会世界大会（福岡県）において発表するとと
もに，講演会（富山県中央植物園サンライト
ホール，富山県）において一般に紹介した．
また，論文にするために現在執筆中である． 
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