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佐賀県唐津市大友遺跡第5次調査出土
弥生人骨の核DNA分析

Nuclear DNA Analysis of a Human Bone of theYayoi Period Excavated in the 5th 
Examination of  Otomo Site, Karatsu-shi, Saga Pref.

KANZAWA Hideaki, KAKUDA Tsuneo, ADACHI Noboru and SHINODA Ken-ichi

神澤秀明・角田恒雄・安達 登・篠田謙一

Ⅰ はじめに

大友遺跡は，佐賀県唐津市呼子町大友の玄界灘に面した砂丘上に位置する。1968 年から 1980 年

にかけての計 4 次の調査，1999 年および 2000 年の 5 次，6 次調査により，それぞれ 100 体以上，

28 体，22 体の人骨が発掘されている［中橋 2001, 2003］。これらの人骨に伴う副葬品の分析から，

弥生時代早期から古墳時代初期に属することが明らかとなっている。本遺跡は，朝鮮半島由来の支

石墓をはじめとして様々な様式の埋葬施設が見られることで知られる［宮本 2003］。一方で人骨の

形態的特徴は，支石墓人骨を中心に縄文人と共通する形質と抜歯風習を有する西北九州タイプであ

ることが知られている。これらの説明として，在来集団が朝鮮半島の墓制だけ取り入れた状況を想

定する，あるいは（現状では朝鮮半島の弥生相当期の人骨が少なく判断は困難であるが）墓制の保

守性・伝統性を重視し，被葬者は大陸起源であると解釈する［中橋 2003］，2 つの仮説が考えられる。

この集団の由来を明らかにすることは，我々日本人の成立過程を考える上での重要な問題のひと

つである。日本人の成立に関しては，形態学的な研究から弥生時代に大陸から朝鮮半島経由で北部

九州に渡来した大量の渡来人が在地の縄文系集団と混血して成立したという，いわゆる「二重構造

説」が唱えられている［Hanihara 1991］。ただし，この説の元となった人骨は，弥生時代中期以降

のものが大半であり，最も重要である縄文弥生移行期における資料を解析の対象とはしていないこ

とは留意する必要がある。その後二重構造説は，現代人を対象とした DNA 研究や，古人骨の

DNA を分析対象とした古代 DNA 研究からも支持されており［Jinam et al. 2012; Adachi et al. 2009］，

本土の日本人の成立の大枠を説明するものとなっている。

日本の古代 DNA 研究は 1990 年ごろから始まり［Horai and Hayasaka 1990］，ミトコンドリア

DNA が分析対象とされてきた。ミトコンドリア DNA は細胞内に数百コピー存在するので，DNA

の分解が進んだ古人骨でも分析できる可能性がある。ミトコンドリア DNA では，蓄積した突然変

異に基づいたハプログループという分類体系が確立している。ハプログループは，人類拡散の過程

で集団に共有されたり，あるいは新規に形成されていくので，その分布を調査することで，古代か

ら現代における人類集団の移住と拡散の歴史を明らかにすることができる。
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一方で，これまでの分析は既存のハプログループに基づいてミトコンドリア DNA の一部領域の

みを分析していることから，情報量が限られている。また，ミトコンドリア DNA は母系に遺伝す

るため男系系統の情報が欠落する。さらに，縄文人と渡来系弥生人の混血度合いといった定量的な

分析では，誤差も多いことから必ずしも有効な手段ではないなど，複数の点で課題があった。この

状況は，2010 年から次世代シークエンサ（Next Generation Sequencer, NGS）が古代 DNA 研究

にも利用されるようになったことで，大きく変化した。NGS により古人骨の DNA の網羅的な分

析が可能になったことで，より膨大な情報を持つ核 DNA の解析が可能となった［例えば Rasmus-

sen et al. 2010］。またミトコンドリア DNA についても，新規のハプログループや個体特異的な突

然変異の検出も可能となった。それらの解析から描かれる集団成立のシナリオは，これまでよりも

精緻なものとなっている［例えば Gamba et al. 2014; Fu et al. 2016］。

これまでの形態学的な研究から，西北九州弥生人は縄文人の系統を引く集団であると捉えられて

きた。しかし最近，我々は NGS を用いて弥生時代末期の西北九州弥生人 2 体の DNA 分析を行い，

共に縄文系と渡来系弥生人の双方の DNA を併せ持ち，両系統の混血がかなり進んでいたことが明

らかとなった［篠田ほか 2017, 2019a］。一方で，混血の地理的・時期的な変遷は依然として不明であ

ることから，この 2 体を持って西北九州弥生人の実態について結論づけるのは早計である。そのよ

うな中，我々は今回，大友遺跡の弥生早期の西北九州弥生人の DNA を分析する貴重な機会を得た。

DNA の保存状態が良好であったことから，膨大な遺伝情報を持つ核 DNA の分析まで試みたので，

その成果報告を行う。

Ⅱ 材料及び方法

1．分析サンプルの選定

時期が古い弥生時代早期の支石墓（下部構造は土壙墓）の人骨に着目した。過去の古代 DNA 分

析では主に臼歯を用いてきたが，最近，側頭骨岩様部の DNA の残存がより良いことが明らかとなっ

ている［Pinhasi et al. 2013］。本研究でも，側頭骨が残存する個体のうち，オオツタノハ貝製腕輪を

着装した 5 次 8 号支石墓の熟年女性を分析に用いた。

2．分析方法

骨の形状をなるべく壊すことなく行う為に , 錐体部の上面にドリルで小さな穴を空けて , そこか

ら内耳にアプローチすることで試料粉末（約 200 mg）を採取した。DNA の抽出は［Adachi et al. 2013］

に従って行った。

最初に抽出した DNA 溶液に解析に充分な量の DNA が残っているかを確認するために，APLP 

法（Amplified Product-Length Polymorphism method）［Umetsu et al. 2005］によるミトコンドリ

ア DNA ハプログループ分析を行った。方法は［安達ほか 2014］と［Kakuda et al. 2016］の方法に従っ

て実行した。

抽出 DNA を次世代シークエンサ（NGS：Next Generation Sequencer）で分析するために NGS

分析用ライブラリの作成を行った。作成時には，まず DNA 末端に見られる古代 DNA 特有の脱ア

ミノ化を検出するために，“no uracil‒DNA‒glycosylase treatment” （以下，no-UDG）で作成を行
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い［Matsumura et al. 2018］，検出後の追加作成では［Rohland et al. 2015］の“partial uracil‒DNA‒

glycosylase treatment”（以下，half-UDG）にてライブラリ作成を行った。

本研究では，NGS 用ライブラリから効率的に古代人のミトコンドリア DNA および核 DNA の分

析を行うために，ライブラリに含まれるヒトミトコンドリア DNA に由来する DNA 断片を［Maricic 

et al. 2010］の方法，核 DNA に由来する DNA 断片を MYbaitsWGE（Whole Genome Enrich-

ment）（Arbor Biosciences, Michigan, USA）を用いて濃縮した。濃縮後のシークエンス，データ

解析は［神澤ほか 2021］に従った。ただし，集団比較解析は主成分分析までとした。

Ⅲ 結果

1．APLP分析の結果，およびNGSによる分析で得られたリードの信頼性について

はじめにミトコンドリア DNA を APLP 法にて分析し，DNA の残存状況を調べた。M,N および

細分セットで判定を試みたが，特定のハプログループまでは絞り込めなかった（表 1）。次に NGS

によるミトコンドリア DNA 分析を行い，ミトコンドリア DNA にマップされ解析に必要なだけの

ユニークリード（n=1556）が得られた。取得リードが古代人に由来するかを調べるために，リー

ド長および C/T，G/A の置換率を調べた。その結果，リード長のピークは 51 bp と非常に短く（図

図1　大友5次8号支石墓出土人骨から得られたDNAの断片長の分布
横軸は DNA 断片長，横軸は各断片長でのリード数
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1），また古代 DNA の特徴である C/T，G/A の置換が観察された（図 2）。以上の結果から，大友

5次8号支石墓出土人骨から抽出されたDNAは，この個体が本来持っていたものであると判断した。

2．NGSによる分析から推定された大友遺跡人骨のミトコンドリアDNAハプログループについて

ミトコンドリア DNA ハプログループは M7a1a6 と判定された（表 1）。APLP 法による分析では

マクロハプログループの M までは判定されており，その結果とは矛盾しない。ハプログループを

決定する SNPs を用いて推定した現代人 DNA からの汚染率は，概ね 0-8 % であった。この数値は，

これまでの古代 DNA 研究で得られている汚染率と概ね違いはない［e.g. Sánchez-Quinto et al. 2012; 

Fu et al. 2013］。schmutzi ソフトウェアでは低い値を示したが，ハプログループとの一致率を基に

調べた解析では少々高い結果となった。

3．核DNAデータの信頼性，性別の判定およびY染色体ハプログループについて

NGS によるミトコンドリア DNA 分析では，DNA の汚染率は少々見られたが，試料の重要性を

考えて核 DNA 分析を試みた。シークエンスにより 1095 万のユニークリードを取得し（表 2），核

DNA の 15.89 % の領域の配列を決定した。DNA の平均深度はおよそ 0.19 となった。現代人の

DNA の汚染率は 3 % 以下と低頻度だった。次に， X 染色体と Y 染色体にマップしたリード数の比

から性別を判定したところ，大友 5 次 8 号支石墓出土人骨は女性と判断する基準である 10：1 に近

いことから女性と判定した。これは，人骨の形態学的な所見と一致する。

4．集団の比較

SNP のデータを元に，主成分分析によって東アジアの現代人・古代人と比較した。東アジア大

陸部の集団は，北から南にかけて，集団ごとにクラスターを形成しながら図 3 の中央付近で左右方

向に連続的に分布した（図 3）。本土日本人は上方に離れてクラスターを形成し，さらに上方に縄

分析個体番号 大友5次8号

インデックス１ D506
インデックス２ D710
総ペアリード数（n） 350,455
ミトコンドリア DNA 由来のリード数（n） 6,274

（%） 2.36%
重複リードの除去，mapq20 後のリード数（n） 1,556
ハプログループ推定（Haplogrep2.0） M7a1a

（Quality） 0.7866
ハプログループ推定（1） M7a1a6
Schmutzi による汚染率推定 ［min, max］ 0.00 ［0.000-0.005］
ハプログループ不一致（%） ［95% 信頼区間］ （1） 7.84% ［0.46-15.22］
APLP Ｍ （D?, not D5, D6）
ハプログループ M7a1a6

表 1　ミトコンドリアDNA分析の結果

（1） ［Kanzawa-Kiriyama et al. 2017］の手法。
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文人が位置している。この分布は，縄文人が東アジアの中で遺伝的な特異な集団であることに加え

て，本土日本人が縄文人由来の遺伝要素を受け継いでいることを示している。弥生時代早期の西北

九州弥生タイプである大友 5 次 8 号支石墓出土人骨は，縄文人の分布の範囲内となり，東アジア大

陸部や本土日本人のプロットから大きく離れた。一方，同じく西北九州弥生人である弥生時代末期

の長崎県佐世保市下本山岩陰遺跡の 2 体は，縄文人と本土日本人の間に位置した。

Ⅳ 考察

大友遺跡出土人骨は，形態学的には典型的な西北九州弥生タイプであり，縄文人と共通する形質

を有することから，その遺伝的な背景とその由来に関心が持たれる。DNA 分析を行った大友 5 次

8 号支石墓出土人骨についても，土圧などによる歪みが強く計測は行われていないものの，形質的

には著しい低顔傾向であるなどの縄文人的な特徴が見られるとされる。DNA についても，ミトコ

ンドリアDNAハプログループはM7a1a6となり，縄文人に典型的なハプログループとなった。最近，

南西諸島の古人骨のミトコンドリア DNA 分析から，南西諸島の集団のハプログループ M7a は，

サブハプログループのレベルで九州以北の古代人や現代本土集団と異なることが明らかとなってお

り［篠田ほか2021］，今回の大友 5 次 8 号支石墓出土人骨の M7a も本土集団と共通する。一方，こ

の熟年女性は副葬品として南海産のオオツタノハ貝製の腕輪をしている。しかしながら遺伝的には，

母系系統に限られるが南西諸島集団からの遺伝的影響は見出されない。 

核 DNA データを用いた主成分分析から，大友 5 次 8 号支石墓出土人骨は縄文人のクラスターの

範疇に収まり，大陸系集団との混血の影響は見出されなかった。これは人骨の形態的な特徴と矛盾

しない［中橋 2001］。支石墓は朝鮮半島に起源を持つ墓制であるため，解釈としては（1）土着（在

来？）住人が朝鮮半島の墓制を取り入れた，（2）朝鮮半島で支石墓を墓制とする集団を起源とする，

が考えられる。後者の場合は，朝鮮半島にも西北九州弥生人のようなタイプの人びとがいたのかが

遺物
番号

ライブ
ラリ ID ペアリード数 フィルタリング後の

ユニークリード数（n）*1
ピーク

リード長（n）
リード数

（X染色体）
リード数

（Y染色体） YX比 性別

大
友
５
次
８
号　

1 110,768,247 1,399,015 53 64,341 84 0.1 %

女性
2 180,055,188 4,827,479 40 233,991 299 0.1 %

3 113,058,090 2,801,953 41 136,963 204 0.1 %

4 69,818,986 1,922,634 39 92,873 121 0.1 %

ライブラリ ID
Schmutzi による
汚染率推定（核）（%）
［min, max］

Schmutzi による汚染率推定
（MT）（%）［min, max］

MTハプログループ不一致 （%） 
［95%信頼区間］*2

核DNAの
カバレッジ

1 0.0 % ［0.0-0.5 %］ 0.0 % ［0.0-0.5 %］ 2.86 % ［0.00-8.38 %］

15.89 %
2 0.0 % ［0.0-0.5 %］ 0.0 % ［0.0-1.0 %］ 1.33 % ［0.00-2.82 %］

3 0.0 % ［0.0-0.5 %］ 23.0 % ［18.0-28.0 %］ 0.67 % ［0.00-1.97 %］

4 0.0 % ［0.0-0.5 %］ 3.0 % ［0.0-9.5 %］ 0.00 %

表 2　核DNA分析の結果

*1 Dedup により重複除去処理まで行ったデータ
*2 ［Kanzawa-Kiriyama et al. 2017］の手法。
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問題となる。人骨の形態学的な証拠は現時点では乏しいが［中橋 2003］，DNA からは［篠田ほか

2019b］が韓国加徳島
ジャンハン

項遺跡出土の約 6300 年前の人骨 2 体の核 DNA を分析しており，現代の韓

国人よりも縄文的であることを見出している［篠田ほか 2019b］。しかし両個体の縄文の度合いは本

土日本人と同程度かそれ以下であり，西北九州人である大友 5 次 8 号支石墓出土人骨や下本山 2，

3 号とは遺伝的に大きく異なる。以上より，現時点では朝鮮半島に西北九州弥生人と遺伝的に同質

の集団を想定するよりも，在来の人びとが朝鮮半島の墓制を取り入れたとする方が妥当であろう。

西北九州弥生人の中でも，弥生早期の大友 5 次 8 号支石墓出土人骨とは異なり，弥生末期の下本

山 2，3 号では渡来集団との混血がかなり進んでいる。これを地域差と捉えるべきなのか，それと

も時期的な違いと解釈すべきなのか，現段階では DNA 分析した試料が限られていることから明ら

かではない。一方で，大友人骨の同位体分析による食性分析では，当初の漁撈依存から時期を経る

ごとに次第に穀物依存の度合いが高まることが明らかとなっている［三原ほか 2003］。また，古墳

時代初期とかなり時代は下るが，大友人骨の中に九州北部弥生人と強く類似した人骨が 1 体だけで

はあるが混入しており，渡来系弥生人が流入した可能性が指摘されている［中橋 2003］。以上を踏

まえると，西北九州弥生人でも時期的，地理的に地域差を持ちつつ混血が進んだと考えられるが，

今後，同時期の朝鮮半島南部および九州北部集団の古人骨の DNA 分析を継続することで，その実

態はより精緻なものとなることが期待される。本研究がその一助となれば幸いである。
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図３　主成分分析による古代人と現代人の比較

図２　大友遺跡5次8号支石墓出土人骨のリード末端のC/T，G/Aの置換率
横キャプチャ後，ミトコンドリア DNA にマッピングされたリードの末端の置換率を示
す。横軸は末端からの距離，縦軸は各距離での置換率。リファレンスでシトシン（C），
古代 DNA でチミン（T）となる塩基置換の頻度を末端からの距離ごとに示す。３’末
端からの場合は，リファレンスでグアニン（G），古代 DNA でアデニン（A）となる。



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /None
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (Japan Color 2001 Coated)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /CMYK
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness false
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages false
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages false
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.76
    /HSamples [2 1 1 2] /VSamples [2 1 1 2]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages false
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages false
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.76
    /HSamples [2 1 1 2] /VSamples [2 1 1 2]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages false
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages false
  /MonoImageDownsampleType /None
  /MonoImageResolution 300
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile (None)
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<
    /JPN <>
  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /BleedOffset [
        0
        0
        0
        0
      ]
      /ConvertColors /ConvertToCMYK
      /DestinationProfileName (Japan Color 2001 Coated)
      /DestinationProfileSelector /WorkingCMYK
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /PresetSelector /MediumResolution
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles false
      /MarksOffset 0
      /MarksWeight 0.283460
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /NA
      /PageMarksFile /JapaneseWithCircle
      /PreserveEditing false
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /UseDocumentProfile
      /UseDocumentBleed false
    >>
    <<
      /AllowImageBreaks true
      /AllowTableBreaks true
      /ExpandPage false
      /HonorBaseURL true
      /HonorRolloverEffect false
      /IgnoreHTMLPageBreaks false
      /IncludeHeaderFooter false
      /MarginOffset [
        0
        0
        0
        0
      ]
      /MetadataAuthor ()
      /MetadataKeywords ()
      /MetadataSubject ()
      /MetadataTitle ()
      /MetricPageSize [
        0
        0
      ]
      /MetricUnit /inch
      /MobileCompatible 0
      /Namespace [
        (Adobe)
        (GoLive)
        (8.0)
      ]
      /OpenZoomToHTMLFontSize false
      /PageOrientation /Portrait
      /RemoveBackground false
      /ShrinkContent true
      /TreatColorsAs /MainMonitorColors
      /UseEmbeddedProfiles false
      /UseHTMLTitleAsMetadata true
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [300 300]
  /PageSize [612.000 792.000]
>> setpagedevice




