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研究成果の概要（和文）：本研究では縄文人骨43体、弥生人骨4体の合計47体のゲノム解析を行った。ミトコン
ドリアＤＮＡの全配列を使った系統解析から、縄文人は遺伝的に均一な集団ではなく、地域による違いがあるこ
とが判明した。また、弥生人の遺伝的多様性は従来考えられていたより大きなものだった。そして渡来系弥生人
もすでに在来の縄文人と混血していることも明らかとなった。これらの事実は従来の日本人起源論を再考する必
要があることを示唆している。

研究成果の概要（英文）：In this study, a total of 47 ancient genomes were analyzed (43 from the 
Jomon and 4 from the Yayoi skeletal remains). Phylogenetic analysis using the whole sequence data of
 mitochondrial DNA revealed that the Jomon people are not a genetically homogeneous population, but 
differ among regions. Analysis of the whole genome sequences revealed that the genetic diversity of 
the Yayoi people was greater than previously proposed. It was also revealed that the immigrant Yayoi
 people were already mixed with the indigenous Jomon people. These facts suggest that it is 
necessary to rethink the traditional theory of the formation of the Japanese population.

研究分野：自然人類学。特に古人骨から抽出したDNAの分析による人類の拡散と集団の起源の研究
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
 古人骨由来の DNA 研究は 1990 年代以降
に本格化した。この手法は、古代試料にわず
かに残る DNA を解析することによって、そ
れまでは形態学的な特徴のみに頼っていた
血縁や系統に関する議論に直接的な証拠を
提供するので、従来の研究方法では踏み込む
ことのできなかったレベルでの様々な研究
を行う事を可能にした。この方法を用いて現
生人類の起源と拡散や日本人の起源などに
ついて多くの研究が行われている。 
 古代試料に残る DNA 研究では、解析の対
象としてミトコンドリアの DNA が選ばれて
きた。これはミトコンドリア DNA が現生人
類の多様性の研究の分野でよく用いられ、比
較データが豊富にあったことと、ひとつの細
胞中に数千のオーダーで存在しているため
核 DNA に比較して古代試料でも壊れずに残
っている可能性が高かったことなどの理由
による。しかし、このことは得られる遺伝情
報が母系に関するものに限られるという方
法論的な限界を持っていた。一方、2006 年
より本格的な応用が始まった次世代シーク
エンサは、サンプルに含まれる DNA の配列
を網羅的に決定することが可能であり、あら
かじめ設定したターゲットの領域を増幅し、
配列決定する従来の方法とは全く異なるス
トラテジーで解析を行う。この方法の実用化
によって、ミトコンドリア DNA でも点的な
突然変異を検出するハプログループ解析で
はなく、全塩基配列を用いた詳細な系統解析
が可能になる。更に古代試料に残る核 DNA
の配列も解析も視野に入れることが可能に
なった。 
 古人骨由来の核 DNA分析ではわずか 1個
体の DNA を分析しても，集団の分岐年代の
推定だけでなく、仮定を置けば混血の度合い
を推定できるし、遺伝子の機能的な解析も可
能である。特に現在ではヒトの核 DNA の機
能が次々に明らかになっているので，そのデ
ータを参照することで、古代人の持つ遺伝的
な特徴についても推測することができる。今
後の古代試料の DNA 分析は、この次世代シ
ークエンサを用いた研究にシフトしていく
ことは確実な状況である。 
 
２．研究の目的 
 日本列島は数万年前からホモ・サピエンス
が定着し，その後の歴史時代を通じて，様々
な時代・地域で人骨が発掘されており、地域
集団としての変遷の歴史を長いスパンで考
察できる希有の地域である。特に日本人成立
論にとって中心的な課題である縄文人と弥
生人の関係を明らかにできれば、この分野の
研究に決定的とも言える結論を提供できる。
更に、これまでもっぱら人文社会学の分野の
研究対象だった文化変容の問題も、DNA 研
究が成立の詳細なシナリオを描くことによ
って、新たな学際的な取り組みの中で議論す
ることが可能となる。本研究は、今後のその

ような学問の枠組みを構築していくための
試みである。また本研究は、明治以来百年以
上にわたって追求されてきた日本人起源論
への全ゲノムデータを使った最初の挑戦で
あり、新たな手法による研究として高く評価
できると考えられる。 
 本研究では縄文人と弥生人の人骨試料か
ら DNA を抽出し、NGS を用いた網羅的な
DNA 解析を行う。得られたシークエンスデ
ータから SNP 領域を抽出して縄文人と弥生
人を比較し、その遺伝的な特徴を考察する。
またすでに公表されている現代日本人デー
タを比較することによって、現代日本人との
関係を考察する。日本人の形成に関しては、
これまで主として形態学的な研究によって
得られたデータによって語られてきた。
Hanihara(1991,JapanReview.2:1-33)による
二重構造説が定説として受け入れられてい
るが、今回の解析を通して，この学説の妥当
性をゲノムデータを使って検討することを
目的とした。 
 
３．研究の方法 
 縄文人と渡来系弥生人の骨または歯のサ
ンプルから、これまで我々がミトコンドリア
DNA を解析する際に用いた方法を使って DNA
を抽出し、次世代シークエンサを用いた解析
を行った。この際、前処理として制限酵素処
理等を行って、バクテリア由来の DNA を除去
し、ヒト由来の DNA を効率的に解析する等の
工夫を行っている。 
 得られたサンプルに DNAが解析可能な量残
っているかを確認するために、最初にミトコ
ンドリア DNA分析を行った。具体的には、APLP
法 （ Amplified Products Length 
Polymorphisms Method）を用いて、ハプログ
ループを決定し、結果が出たサンプルを全ゲ
ノム解析に用いた。 
 NGS による DNA 配列の決定は国立科学博物
館 が 所 有 す る  Illumina 社 の  MiSeq 
sequencer を使用した。得られた DNA 配列を
ヒト DNA 配列にマッピングし、その SNPs 箇
所を抽出した。この SNP データを用いて、こ
れまで報告されている現代日本人、北京中国、
アイヌ、東南アジア人などのデータとの集団
比較を行った。その際には主成分分析法を用
いて、縄文人と弥生人の位置を図に落とし、
現代人集団および古代人間の系統関係を考
察した。 
 更にヒト由来のDNAを多く含むサンプルで
は、外注で Illumina 社の HiSeq sequencer 
を用いた解析を行い、現代人と同じレベルで
の DNA 配列データを取得した。 
 
４．研究成果 
（平成 25年） 
縄文人と渡来系弥生人の遺伝的な関係を知
るために、平成 24 年度は縄文人骨から抽出
したＤＮＡの解析を試みた。実験に用いたの
は東京大学博物館所蔵の福島県三貫地遺跡



出土の縄文晩期人（３千３百年前）と慶應大
学の調査団が発掘した青森県尻労安部遺跡
出土の縄文中期人（４千年前），更に長野県
教育委員会の発掘によって得られた湯倉動
物遺跡出土の縄文早期人（８千年前）の３体
である。三貫地縄文人ではミトコンドリアＤ
ＮＡの 82%，核ゲノムの 1%、湯倉縄文人では
それぞれ 98%と 9%に配列を決定できた。一方，
きわめてＤＮＡの保存状態の良かった尻労
安部縄文人ではミトコンドリアＤＮＡを１
０倍の深度で全周の配列を決定し，核ゲノム
の 80%の配列情報を得ることができた。 
（平成 26年度） 
 平成 25 年度は前年に収集したデータ解析
に重点を置いた。青森県尻労安部遺跡出土の
縄文中期人（4 千年前）は今年度行ったデー
タ解析によって，縄文人と現代の東南アジア
から東アジアにかけての集団との類縁性を
明らかにすることができた。また現代日本人
に伝わっている縄文人に由来すると考えら
れる遺伝的な要素を除くと，我々が有するの
は，東アジアのごく狭い地域の集団が持つ遺
伝的な要素であることも明らかとなったが，
これは渡来系弥生人の性格を考える際に更
に重要な示唆を与える結果だと考えられる。
ただしこれは東北の縄文人の DNAから導かれ
た結果であり，それを縄文人の一般的特徴と
して捉えることは難しい。そこで南方の縄文
人の遺伝的な特徴を調べる目的で，沖縄県伊
江島から出土した貝塚時代前期（縄文時代相
当）の人骨 3体から DNA を抽出し，APLP 法に
よるミトコンドリア DNAのハプログループ決
定と次世代シークエンサを用いた予備的な
研究を行った。 
（平成 27年度） 
平成 27 年度は、前年に引き続き、縄文人の
ゲノム解析を行った。特にこれまでのミトコ
ンドリア DNAのハプログループ解析では詳細
な分類ができなかった個体に関して、NGS を
用いたミトコンドリア DNA全塩基配列の決定
を試みた。その結果、縄文人の普遍的に存在
し、日本の基層集団を特徴付けるハプログル
ープである M7aと N9bには現代人にはない系
統が含まれることが明らかとなった。また、
それぞれが地域的な分化を遂げていること
も判明した。この結果は縄文人が列島の内部
で広範に遺伝的な交流を行っていたわけで
はなく、地域的に異なる集団として存在して
いたことを示唆しており、従来の「均一な縄
文人」という概念を覆すものである。 
（平成 28年度） 
平成 28 年度は，前年までに行っていた縄文
人のゲノム解析に加えて，北部九州の渡来系
弥生人と東北地方の在来系弥生人のゲノム
解析を行った。また，沖縄県の伊江島のナガ
ラ浜第三貝塚から出土した男性 2体女性 1体
の貝塚時代中期(本州の文化編年では縄文時
代の最末期)の人骨についてのゲノム解析を
行った。渡来系弥生人の遺伝的な性格を明ら
かにする目的で，北部九州を代表する遺跡で

ある福岡県那珂川町の安徳台遺跡の甕棺か
ら出土した 5 体の人骨の DNA 分析を行った。
また，東北の弥生人であるアバクチ洞窟から
出土した小児人骨についても同様の分析を
行い，両者の結果を比較した。 
（平成 29年度） 
平成 29 年度は，特に弥生人のゲノム解析を
中心に解析を進めた。その結果，渡来系弥生
人のSNPは現代日本人の範疇に入ることが示
された。解析した個体は弥生時代中期のもの
ではあったが，縄文人のゲノムが 1割ほど含
まれていることが判明し，渡来系弥生人は既
に在来の縄文人と混血していることが示唆
された。また，縄文人の直系と考えられてい
た西北九州弥生人も SNP 解析によって，相当
程度の渡来系弥生人のゲノムを受け継いで
いることも明らかになった。更に，東北の弥
生人であるアバクチ洞窟出土の幼児骨から
も DNA を抽出し，全ゲノム解析を行ったが，
この個体の持つゲノムは，東北の縄文人の範
疇に入っていた。弥生時代には，様々な遺伝
的なバックグラウンドを持った集団が，列島
の内部に混在していたことになり，このこと
は従来の弥生人観を訂正する必要があるこ
とを示している。 
（まとめ） 
これまでの研究から縄文人のミトコンドリ
ア DNA のハプログループは、M7a と N9b とい
う２種類が多数を占めていることが分かっ
ていた。しかし、両者の集団内の比率には地
域差があり、琉球列島を含む関西以西の地域
ではほぼ M7a が卓越するのに対し、北海道と
東北では N9b が多数を占めている。一方、今
回の全国の縄文遺跡から出土した人骨のミ
トコンドリア DNAの是配列を用いた系統解析
から、M7a では関西以西と東北・北海道では
異なる系統のサブグループが分布している
ことも判明した。つまり縄文人に関しては、
地域集団によってミトコンドリア DNAの組成
が違っており、均一な縄文人という考え方は
DNA からは成り立たない。なお、M7a の成立
は２万〜３万年間で、縄文時代の開始期より
も前の旧石器時代に南から日本に侵入した
と考えられる。その後、日本列島内に分布を
広げていき、その過程で新たなサブグループ
を生んでいったのだろう。地域による分布の
違いは、地域間の人的な交流が広範囲に及ぶ
ものではなかったことを示している。 
 興味深いことに、現代日本人のミトコンド
リア DNA には、東北・北海道の縄文人で多数
を占める N9b が２％程度しか存在しない。ま
た、７％程度存在する M7a も関西以西の縄文
人が持つサブグループが大多数を占めてい
る。このことは、現代日本人に伝わる縄文人
の DNA は、主に西日本の縄文人に由来するこ
とを示している。一般には縄文は関東以北の
東日本を中心とした文化であり、縄文時代を
通じて多くの人口を抱えていたのは東日本
以北の地域だと考えられているが、現代につ
ながる縄文の DNAは西日本のものが多くなる。 



 このような違いは、大陸から渡来した集団
と在来の縄文人との混合の様子に原因があ
ると考えられる。弥生時代の開始期に大陸か
ら渡来した集団が最初に混合したのは、北部
九州の縄文人だったはずで、その後、混合集
団が稲作を持って東進し、在来集団を飲み込
んでいったとすると、混合集団の人口に占め
る縄文系の割合は最初期が最も高かったは
ずである。そのことが結果的に西日本縄文人
の DNAを現代に伝えることになったのだろう。 
 今回の研究では、北海道礼文島の船泊遺跡
から出土した 3500〜3800 年前の縄文人の女
性のゲノムを、ほぼ現代人と同じ精度で解析
することに成功した。表現型に関する遺伝子
の解析では、耳垢が湿式であること、切歯が
シャベル型ではないこと、毛髪は巻き毛であ
ったことなどが明らかになっている。これら
は現代のアイヌや沖縄などの人たちの研究
から、縄文人の持つ形質と予想されていた特
徴と一致しているが、変わったところでは目
の虹彩が茶色であったことも示されている。
身長に関する遺伝子は、背が低くなる傾向を
示しており、これは実際の人骨から得られた
結果と一致した。これらの情報をもとにして、
縄文人の復顔像を作成した（写真） 

 縄文人今回の解析では３体の縄文人の Y染
色体 DNA のハプログループも判明している。
それは日本人では3割を占めるものの朝鮮半
島や中国には少なく、これまで縄文人から受
け継がれたハプログループであると推定さ
れていた D1b という系統だった。しかし、東
北と北海道の縄文人が持っていたのは、ハプ
ログループD1bのなかでも日本人男性で多数
を占めるサブグループ D1b1 ではなかった。
ミトコンドリア DNA で証明されたように、北
海道の縄文人の持つゲノムは、現代日本人に
はそれほど伝わっていない可能性がある。 
 図は現代の日本人を含む東アジアの集団
と、今回の研究で解析した縄文人、弥生人の
SNP データを用いて、集団の関係を主成分分
析を使って図式化したものである。 
 図の下から斜め右上の方向に向かって、大
陸の現代人集団が北から南に向かって並ん

でいる。これは東南アジアから東アジアの集
団が互いに関係を持ちながらも、ある程度遺
伝的に分化している様子を示している。なお
田園洞というのは北京の周口店遺跡近くで
発見された、約４万年前のものとされる人骨
である。その遺伝的な特徴は現代の大陸集団
とは少し異なっている。一例の結果なので確
実なことは言えないが、これは大陸集団もそ
の後の歴史の中で遺伝的な変化を遂げてい
ったことを表しているのだろう。一方、現代
日本人はこの大陸集団から離れた部分に位
置している。北京の中国人と現代日本人の中
間には韓国人が位置している。そして、その
反対側のはるか離れた位置に縄文人がいる。 
 縄文人の中にもかなりの変異があること
が分かるが、彼らは現代のアジア集団からか
け離れた遺伝子構成をしている。これは縄文
人の祖先集団が他の集団と非常に古い時代、
恐らく東アジアにホモ・サピエンスが進出し
て間もない時期に別れたためであるという
解釈ができる。恐らく、東アジアの海岸線に
沿って北上したグループが大陸の南から北、
台湾付近からカムチャッカ半島に至るまで
の広い地域に定着し、その中から個別に日本
列島に進出する集団が現れたのだろう。ミト
コンドリアDNAのハプログループの成立年代
からは、縄文人につながる人たちの日本列島
への進出は２〜３万年前から始まったと推
定される。また、縄文人の内部の変異が大き
いのは、南北に広がる沿岸の各地から日本列
島に人々が流入したためなのだと解釈でき
る。 
 現代日本人が、この位置にあるのは大陸集
団、特に北東アジアの集団が列島に進入し、
在来の縄文系集団と混合したためであると
解釈できる。興味深いのは韓国がちょうど日
本と北京の中国人の中間に位置することだ
ろう。これは朝鮮半島集団の基層にも、縄文
につながる人たちの遺伝子があることを意
味している。このことは縄文人が韓国にまで
分布していたと考えるよりは、初期拡散で大
陸沿岸を北上したグループの遺伝子が朝鮮
半島にも残っていたと考える方が理解しや
すい。稲作を持った集団が朝鮮半島から北部
九州に到達したことが、日本列島集団の遺伝
的な構成を大きく変えることになったが、そ



の流れは実際には朝鮮半島集団の遺伝子に
も影響を与えるものだったことになる。 
 弥生人に関しては、西北九州と渡来系の弥
生人の位置を図に示している。なお、東北の
弥生人の持つ DNA は縄文人の範疇に入った。
また従来は縄文人の直系の子孫と考えられ
てきた西北九州の弥生人は、図にあるように
縄文人と現代日本人の中間に位置しており、
かなり混血の進んだ集団であることが分か
る。また、渡来系とされる弥生人もこの分析
では現代日本人の範疇に入っている。予想と
してはより朝鮮半島や北京の集団に近いと
ころに位置すると考えていたので意外な結
果となっている。恐らく弥生時代が始まって
数百年の間に、渡来系と言われている人たち
も縄文人との混合を経て、独自の遺伝的な構
成を持つ集団として成立したのだろう。従っ
て、朝鮮半島に渡来系弥生人と同じ遺伝的な
構成をしている集団はいないこと予想され
る。これまでは渡来系弥生人は、当時の朝鮮
半島集団と同一視するイメージがあったが、
それを変える必要があることを今回の研究
は明らかにした。 
 更に、この時点でも列島の大部分に縄文系
の人びとが居住していたことを考えると、更
に大陸からの流入を考えないと現代日本人
の位置を説明できない。そうなると現代日本
人につながる集団が完成するのは、次の古墳
時代であるということになる。実際に我々の
予備的な研究では、古墳時代になると関東の
集団の遺伝的な構成が大きく変わることが
示されている。この時代に本土日本で現代人
につながる集団の形成が行われたことにな
る。古墳時代人骨の DNA 分析は新たな日本人
形成のシナリオを生むことになるはずであ
る。 
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