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鳥取県鳥取市青谷上寺地遺跡出土
弥生後期人骨の核ＤＮＡ分析

Nuclear DNA Analysis of Human Bones of the Late Yayoi Period 
Excavated at Aoya-Kamijichi Site, Tottori-shi, Tottori 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

鳥取県鳥取市（旧気高郡）青谷町の青谷上寺地遺跡は，弥生時代前期末から古墳時代初頭の遺跡

である。1998 年度から 2000 年度にかけて行われた発掘調査で，2 区から単独の頭蓋骨（頭骨 

No.33），3 区 B26 南東側から漂着人骨 1 体，4 区北西側と南西側からそれぞれ漂着人骨 2 と 3，ま

た 8 区西側に検出された溝跡（SD38）からは人骨がおよそ 5300 点，個体数にすれば少なくとも

109 体が，土器などの遺物とともに出土した［鳥取県教育文化財団 2000，2001］。堆積層から出土し

ており，同一層に共伴する土器の型式および人骨の年代分析から，頭骨 No.33 と漂着人骨 1，2 は

弥生時代中期，SD38 の人骨は弥生時代後期に属することが明らかとなっている［鳥取県教育文化財

団 2002； 濵田ほか 2020］。人骨は泥湿地から出土したため保存状態が良く，中には脳が残っている

個体が認められる。また，人骨に多数の殺傷痕が認められ，出土人骨の属する時期が『魏志倭人伝』，

『後漢書』に記された「倭国大乱」の時期と重なってくる点で発見当時から注目された。

青谷上寺地遺跡からは弥生時代の保存良好な人骨が多数出土しており，人類学的に山陰地方を代

表する重要な遺跡である。これまで人骨の形態学的研究とともに，DNA 分析が行われている。従

来はミトコンドリアDNAの部分配列の分析に限られていたが［井上2006］，2010年以降に次世代シー

クエンサ（NGS： Next Generation Sequencer）が古代 DNA 研究に導入されると，これまで不可

能と考えられていた核 DNA からも多くの遺伝情報が得られるようになり，人類学的に重要な知見

が多く得られている［例えば，Rasmussen et al. 2010］。本遺跡でも NGS による分析が行われ，32 個

体のミトコンドリア DNA ハプログループを決定し，さらに DNA の保存状態の良い 6 個体につい

て核 DNA の配列が得られた［篠田ほか 2020］。これらの解析から，母系に遺伝するミトコンドリア

DNA では渡来系のタイプが大半であるのに対し，父系に伝わる Y 染色体 DNA では大部分が在来

の縄文系であることが明らかとなり，婚姻が在来系集団と渡来系集団の間でランダムに行われな

かった可能性が示唆されている。一方で核 DNA の解析では，両集団は混血が進み，総体としては

現代日本人に近い遺伝的な組成をしていることが判明した。また，個体同士の遺伝的な違いは大き

く，充分な混血が進んでいなかったことも示唆されている。以上の結果は非常に興味深いが，核
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DNA まで分析された個体が不十分であることから，結論を出すことは難しかった。そこで本研究

では，新たに複数個体の核 DNA を分析することで，上記の課題について検証を試みた。

Ⅰ 材料及び方法

1．分析サンプルの選定

漂着人骨 1 ～ 3 と付記された人骨のうち，漂着人骨 1，2 から分析用試料を採取した。漂着人骨 1，

2 は共に 1 体分と考えられる。分析にはそれぞれ，側頭骨および臼歯を用いた（表 1）。また核

DNA 分析を目的として，［篠田ほか 2020］でミトコンドリア DNA まで分析した個体のうち，DNA

の状態が良好でコンタミ率が低い 6 点を新たに選出した。この 6 点については，すでに DNA 抽出

からミトコンドリア DNA 分析まで完了しているため，4．の DNA ライブラリ作成および MYbaits 

WGE（Whole Genome Enrichment）（Arbor Biosciences， Michigan， USA）によるヒト DNA の

濃縮から作業を行った。

2．DNAの抽出方法

側頭骨からの DNA 抽出に関しては，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。臼歯はレプリカを作成後，歯冠と歯根の間で切断し，歯冠内部を削り取ることで同量のサ

ンプルを採取した。DNA の抽出は［Adachi et al. 2013］に従って行った。最初に，試料汚染（コン

タミネーション）を防ぐために，側頭骨と臼歯の表面を DNA 除去液（DNA Away， Molecular 

Bio Products）で拭き上げた後，再度 DNase/RNase free の減菌蒸留水で拭き取り，UV リンカー

により，45 分間の紫外線照射を上下面の双方に対して行った。試料粉末の脱灰は，サンプルに 8 

ml の EDTA pH 8.0 の溶液を加え，56°C で低速回転させながら一晩かけた。その後，溶液を 

8000 rpm で 1 分間遠心して上清を除去し，残存したペレットに再度 8 ml の EDTA pH 8.0 の溶液

を加え，56 ℃で低速回転させながら，さらに一晩脱灰を行った。脱灰後，溶液を 8000 rpm で 1 分

間遠心して上清を除去し，残存したペレットに 1000 µl の Genomic Lyse buffer（Genetic ID）お

No. 個体番号 採取部位 文献

19 頭骨 No.19（31008） 上顎右第 2 大臼歯 ［篠田ほか 2020］

23 頭骨 No.23（27674） 右側頭骨 ［篠田ほか 2020］

25 頭骨 No.25（26824） 右側頭骨 ［篠田ほか 2020］

32 頭骨 No.32（32551） 下顎右第 2 大臼歯 ［篠田ほか 2020］

33 頭骨 No.33（7437-7446） 上顎右第 1 大臼歯 ［篠田ほか 2020］

9 頭骨 No.9（27704） 右側頭骨 ［篠田ほか 2020］

- 漂着人骨 1  頭蓋 No.34 右側頭骨 本報告

- 漂着人骨 2 下顎 18997 臼歯 本報告

表1　解析した青谷上寺地遺跡出土のサンプル
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よび 50 µl の 20 mg/ml proteinase K を加えて懸濁し，低速回転させながら 56°C で一晩かけてタ

ンパク質を溶解した。溶解後の溶液を 1500 µl のフェノール・クロロホルム・イソアミルアルコー

ル（25：24：1）および 1500 µl のクロロホルムで抽出したのち，Fast ID DNA extraction kit（Ge-

netic ID）を用いて DNA 溶液を得た。DNA の溶出には，65 ℃に加温した 130 µl の Buffer EB

（QIAGEN）を用いた。

3．APLP法による，ミトコンドリアDNAハプログループの推定

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。まず，ミトコンドリア DNA のマクロハプログループである M および N と，それぞ

れの下位のハプログループを決定するプライマーセットMおよびNを用いた6-plexのPCRを行い，

マクロハプログループの M と N の判定およびその下位のハプログループの推定を行った。この実

験で増幅が確認されたサンプルに対し，更にハプログループを細分化するための，プライマーセッ

トを用いた PCR 反応を行った。得られた PCR 溶液を電気泳動し，ハプログループの判定を行った。

4．次世代シークエンサによる解析のためのライブラリ作成，DNAの濃縮とシークエンス，および参照配 

列へのマッピング

抽出 DNA を次世代シークエンサ（NGS）で分析するために，［Gamba et al. 2014］および［Rohland 

et al. 2015］の“partial uracil‒DNA‒glycosylase treatment”（以下，half-UDG）の方法に一部修正

を行い，NGS 分析用ライブラリの作成を行った。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 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］の方法に従い濃縮した。濃縮後のライブラリ

は MiSeq（Illumina 社）を用い，150 塩基ペアエンドにてシークエンスした。得られた DNA 配列デー

タのマッピングおよびデータフィルタリングは，［篠田ほか 2017］の方法に以下の修正を加えて行っ

た：（1）インデックスホッピングを排除するために，正しいインデックス配列が組み込まれている

シークエンスデータのみを回収した，（2）PCR により生じた重複リードの除去に DeDup（version 

0.11.3）（https://github.com/apeltzer/DeDup/releases/download/v0.11.3/DeDup.jar）を用いた。

核 DNA 分析を行う個体については，まずライブラリを MiSeq でシークエンスし，ヒト由来の

DNA の含有率を確認した。今回は全ての個体で含有率が低かったことから，MYbaits WGE によ

りヒト DNA を濃縮した。濃縮 DNA ライブラリのシークエンスは Macrogen-Japan 社に外注し，

HiSeq X Ten（Illumina 社）で 150 塩基ペアエンドにてシークエンスした。得られた DNA 配列デー

タのマッピングおよびデータフィルタリングは，［篠田ほか 2019］の方法で行った。

5．DNAデータの信頼性の確認とミトコンドリアDNAハプログループの推定

古代 DNA では，死後に DNA 配列のシトシン塩基に脱アミノ化が起こる現象が知られている

［Briggs et al. 2007］。シトシン塩基の脱アミノ化はリードの末端に高い頻度で起こり，脱アミノ化
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によってウラシル塩基となったシトシン塩基は，PCR による増幅を経てチミン塩基に置換される。

そのため，リファレンス DNA のシトシン塩基がマップされたリードでは，チミン塩基として観察

される（以下 C/T と記載）。相補鎖のシトシン塩基に脱アミノ化が起きた場合，グアニン塩基がア

デニン塩基に置換される（以下，G/A と記載）。そこで，ソフトウェア MapDamage2.0［Jónsson 

et al. 2013］を用いて rCRS にマップされたリードの C/T および G/A の割合を調べて，マップされ

たリードが古代 DNA に見られる特徴を有しているかどうかを判定した。また，古代 DNA は多く

が 100 bp 以下に短く断片化しているといった特徴もある。そこでマップされたリードの断片長の

分布も確認した。分布結果は MapDamage2.0 で得られるので，それを参照した。

古代人由来の DNA を含むと判定されたライブラリについては，ミトコンドリア DNA のハプロ

グループを決定するために SNPs の検出を行った。検出された SNPs から PhyloTree-Build 17［van 

Oven and Kayser 2009］を参照してハプログループを判定し，また，HaploGrep ソフトウェア（2.1.14）

［Weissensteiner et al. 2016］によるハプログループ推定も合わせて行った。最後に，判定されたハ

プログループの結果を APLP 法で得られた結果と比較した。

6．現代人DNAの混入による汚染率推定

決定したハプログループの信頼性を確認するために，現代人 DNA による汚染率（contamination 

rate）を推定した。推定には，rCRS にマップされ，mapq>=20 でフィルタリングされたリードを

用い，ソフトウェア schmutzi［Renaud et al. 2015］と［Kanzawa-Kiriyama et al. 2017］の手法を用い

た。後者は，ハプログループおよび個体特異的な SNP サイトについて，個体のコンセンサス配列

と一致および不一致の塩基を持つリード数をそれぞれカウントした。不一致のリードは汚染によっ

て混入した現代人 DNA と判断し，その割合を現代人 DNA の汚染率とした。

核 DNA 分析のために取得したリードについても，現代人 DNA の混入による汚染率の推定を再

度行った。ミトコンドリア DNA にマップしたリードについて，先ほどと同様にソフトウェア

［2schmutzi と Kanzawa-Kiriyama et al. 2017］の手法を用いた推定を行った。また，核 DNA にマッ

プしたリードについても schmutzi での推定を行った。さらに，X 染色体が一本しか無い男性個体

については，ソフトウェア ANGSD［Korneliussen et al. 2014］で X 染色体にマップしたリードを用

いて汚染率の推定を行った。推定結果は「Method1， new_llh（likelihood），MoM（Methods of 

Moments）」［Rasmussen et al. 2011］を採用した。

7．核DNAデータの解析

性別判定を行うため，X 染色体と Y 染色体にマップしたリード数をカウントし，比率が 10：1

に近い場合には男性と判断することにした。Y 染色体ハプログループの推定は，［篠田ほか 2019］

の方法に従った。本研究で新たにシークエンスした青谷上寺地 7 個体の DNA を他の現代人・古代

人と比較するために，［Kanzawa-Kiriyama et al. 2019］に従い，複数の集団のデータを統合したデー

タセットを用意した。データセットには，The 1000 Genomes Project Consortium（1KG）［2012］

と The Simons Genome Diversity Project （SGDP）［Mallick et al. 2016］を統合した現代人の DNA

データに，古代人の DNA データとして，本研究で得られた青谷上寺地 7 個体，［篠田ほか 2020］の
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青谷上寺地 6 個体，福島県三貫地 131464 ［Kanzawa-Kiriyama et al. 2017］，北海道船泊縄文 5 号，23

号 ［Kanzawa-Kiriyama et al. 2019］，［McColl et al. 2018］の愛知県伊川津縄文 IK002，Tianyuan（40,000 

年前の古代東アジア人）［Yang et al. 2017］，Devil’s Gate1 と 2（7,700 年前のアムール川下流域 の

古代東アジア人）［Siska et al. 2017］，長崎県下本山 2 号，3 号 ［篠田ほか 2019］を含めた。比較解析

として主成分分析（PCA）［Patterson et al. 2006］と F4-statistics［Patterson et al. 2012］を行った。

Ⅱ　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

新たに DNA 抽出した漂着人骨 1，2 の 2 点について APLP 分析を行い，両個体から良好な結果

が得られた（表 2）。続いて NGS によるミトコンドリア DNA 分析を行い，いずれの個体からもミ

トコンドリア DNA にマップされたリードが多く得られた。得られた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

それぞれ 50，46BP と非常に短く（図 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，抽出された DNA は，これら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青谷上寺地漂着人骨のミトコンドリアDNAハプログループについて

漂着人骨 1，2 のいずれからも，ハプログループ推定に十分なリード数を得ることができている（表

2）。このデータから推定されたハプログループはそれぞれ，D4b2b1d，N9b3 となり，APLP 法に

よる分析結果と矛盾しない。前者は渡来系由来と考えられ， 後者は「縄文的遺伝子型」［Adachi et 

al. 2009］N9b のサブハプログループである。ハプログループを決定する SNPs を用いて推定した現

表2　ミトコンドリアＤＮＡ分析の結果

(1）［Kanzawa-Kiriyama et al. 2017］の手法。

遺物番号 漂着人骨1頭蓋
No.34

漂着人骨2 下顎 
18997

インデックス１ D508 D507

インデックス２ D706 D705

総ペアリード数（n） 454,656 266,304 

ミトコンドリアDNA由来のリード数（n） 30,275 146,248 

（%） 7.96% 56.25%

重複リードの除去，mapq20後のリード数（n） 25,738 83,275 

ハプログループ推定（Haplogrep2.0） D4b2b1d N9b3 
（Quality） 1.0000 0.9221

ハプログループ推定（1） D4b2b1d N9b3

Schmutziによる汚染率推定［min, max］ 0.165 ［0.135-0.195］ 0.55 ［0.030-0.080］

ハプログループ不一致（%）［95%信頼区間］（1） 1.18% ［0.47-1.88］ 0.59% ［0.30-0.87］

APLP D4b2 N9b3

ハプログループ D4b2b1d N9b3
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代人 DNA からの汚染率は，1.18% と 0.59% 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］。

3．核DNA分析を行う試料の選定

ミトコンドリア DNA 分析で良好な結果が得られたことから，ヒト DNA 含有率を調べたところ，

漂着人骨 1 は 8.48 % と高かったが，漂着人骨 2 からはほとんど核 DNA 由来 の DNA が得られな

かった。そこで，以降の核 DNA 分析は漂着人骨 1 および，［篠田ほか 2020］の 6 点（表 1）につい

て試みた。 

4．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

分析個体から 723 ～ 7,166 万のユニークリードを取得し（表 3），核 DNA の 1.12 ～ 59.54 % の領

域の配列を決定した。DNA の平均深度はそれぞれ 0.014 ～ 1.57 となった。現代人の DNA の汚染

率は 19 号，32 号，33 号，漂着人骨 1 は概ね 1 % 以下と低頻度だったが，9 号，23 号，25 号は比

較的高めの汚染率となった。後者については分析手法によって推定値にばらつきがあるが，概ね 3

～ 10 % 程度と考えられる。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，No.23 と No.33 は男性と判断する基準である 10：1 から大きく離れており，それ以外

は 10：1 に近いことから，それぞれ女性，男性と判定した。検出された Y 染色体ハプログループ

は D と O1b2 であった。

5．集団の比較

主成分分析によって東アジアの現代人・古代人と比較した結果，青谷上寺地 13 体のプロットは

おおよそ現代日本人の分布の範囲内に収まったが，個体間でばらついている（図 3）。データ不足

によるばらつきも考慮する必要があるが，比較的 DNA のカバレッジが高い漂着人骨 1 と 8 号の位

置も離れており，このばらつきは個体間の遺伝的な構成の違いを反映していると考えられる。日本

列島の古代人では北部九州の弥生中期人骨の安徳台 5 号が最も近接しており，西北九州弥生人の下

本山 2 号，3 号とは離れた。

F4-statistics によって，青谷上寺地 13 個体のうち 6 個体は，現代日本人と比べて縄文的な遺伝

要素が少ない傾向にあることが示された（表 4）。一方で青谷 8 号は，現代日本人と比べて縄文的

図1　青谷漂着人骨から得られた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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要素が多い傾向にあることが示された。これらの結果は，主成分分析の大陸集団から縄文にかけて

の図中央から左上にかけての軸に沿ったばらつきとも一致する。つまり，青谷上寺地遺跡の遺伝的

な構成のばらつきが，縄文的遺伝要素の大小によることを示している。

Ⅲ 考察

［篠田ほか 2020］と本研究では，青谷上寺地遺跡の人骨 40 点について DNA 分析を行う貴重な機

会を得た。そのうちのおよそ 3 分に 1 に相当する 13 点から，統計解析に必要な核 DNA の遺伝情

報を取得することに成功した。中でも今回分析した漂着人骨 1 からは，核 DNA の 59 % から遺伝

情報が得られ，青谷上寺地遺跡の中で最も充実したデータとなった。最近の研究で，側頭骨には他

の部位に比べて多くの DNA が残っていることが明らかとなっている［Pinhasi et al. 2013］。漂着人

骨 1 も側頭骨からのサンプリングであり，このことは核 DNA 分析において側頭骨が重要な試料で

あることを改めて示す結果となった。

ミトコンドリア DNA 分析に成功した 36 点のうち，血縁が疑われる個体を除くと 31 系統が認め

られる。そのうち，在来の縄文系のハプログループは 2 系統となった。現代日本人における父系系

統の Y 染色体ハプログループ C，D，O の頻度はそれぞれ，5.4 %，39.6 %，53.8 % である［Naitoh 

et al. 2013］。今回の青谷上寺地遺跡での在来の縄文系のハプログループ C，D はそれぞれ 2 体と 3

体の計 5 体，渡来系のハプログループ O が 3 体と，依然として縄文系の割合は高いが，現代日本

人の比率とそうかけ離れた割合では無い。［篠田ほか 2020］は，婚姻がランダムでは無かった可能

性を指摘しているが，より膨大な情報を持つ X 染色体からも検証は可能である。今後，明らかに

していきたい。

青谷上寺地 13 個体の核 DNA から，集団の総体としては現代日本人に近い遺伝的傾向を示した。

一方で，個体間ではばらつきが見られ，その要因が縄文的遺伝要素の強弱によることが示された。

この強弱の要因は何であろうか。検討すべき点に，（1）資料の年代差，（2）階層との関連，（3）外

部集団の流入や混血，（4）在来系と渡来系の混血開始から経過した世代が浅く充分な混血が進んで

いない可能性，がある。

まず年代について，本遺跡の人骨はおそらく同時期に 8 区画西側の溝に放棄されており，強弱の

要因とは考えられない。33 号・漂着人骨 1 と溝跡の人骨群との関係は明らかではないが，それで

結論が変わることはない。階層については，残念ながら本遺跡のように溝から無秩序に散乱した状

態の人骨からの検討は難しいと思われる。今後，本遺跡に限らず階層のはっきりした試料の分析を

進めることで，検討が可能かもしれない。一方で，外部集団との関わりについては，ミトコンドリ

ア DNA ハプログループの多様性から，ヒトの流入が多かったことが推察されている［篠田ほか

2020］。DNA レベルでの多様性については，今回は時間的な制約で検討できなかったが，青谷上寺

地遺跡の人骨の核 DNA データのように平均深度が～ 1.57 と低い場合でも推定可能である

［Kousathanas et al. 2017］。（4）と合わせて今後，検討したい。

青谷上寺地遺跡は，弥生時代人骨の少ない山陰地方でまとまった人骨が得られた貴重な遺跡であ

る。そこから新たに DNA データが蓄積されたことで，今後の日本人成立論に関する研究に大きく
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貢献した。今回得られた DNA データで検討すべき残された課題については，今後も検討を行い，

新たな情報を提供していきたい。

謝辞
本研究に際して，鳥取県地域づくり推進部文化財局鳥取弥生の王国推進課青谷上寺地遺跡整備室
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外群（O） 集団１（P1） 集団２（P2） 集団３（P3） F4 Z SNP 数 標準誤差

Mbuti 船泊 23 Aoya32 JPT 0.001220 4.908 146956 0.000249

Mbuti 船泊 23 Aoya15 JPT 0.001127 6.390 627610 0.000176

Mbuti 船泊 23 Aoya21 JPT 0.001030 3.841 135815 0.000268

Mbuti 船泊 23 Aoya33 JPT 0.000991 2.545 54856 0.000390

Mbuti 船泊 23 Aoya25 JPT 0.000907 6.052 1687850 0.000150

Mbuti 船泊 23 Aoya1 －34 JPT 0.000829 5.799 2889148 0.000143

Mbuti 船泊 23 Aoya31107 JPT 0.000034 0.151 276294 0.000227

Mbuti 船泊 23 Aoya9 JPT －0.000197 －0.787 287102 0.000250

Mbuti 船泊 23 Aoya30738 JPT －0.000203 －0.618 113675 0.000328

Mbuti 船泊 23 Aoya19 JPT －0.000304 －0.961 97033 0.000317

Mbuti 船泊 23 Aoya23 JPT －0.000371 －1.999 630846 0.000185

Mbuti 船泊 23 Aoya31822 JPT －0.000439 －1.115 60892 0.000393

Mbuti 船泊 23 Aoya8 JPT －0.000579 －3.042 1912457 0.000191

外群（O） 集団１（P1） 集団２（P2） 集団３（P3） F4 Z SNP 数 標準誤差

Mbuti IK002 Aoya32 JPT 0.001371 4.732 127563 0.000290

Mbuti IK002 Aoya15 JPT 0.001294 6.711 542296 0.000193

Mbuti IK002 Aoya25 JPT 0.000985 6.452 1454003 0.000153

Mbuti IK002 Aoya1 －34 JPT 0.000950 6.873 2482362 0.000138

Mbuti IK002 Aoya21 JPT 0.000655 2.154 118468 0.000304

Mbuti IK002 Aoya33 JPT 0.000557 1.221 47646 0.000456

Mbuti IK002 Aoya31107 JPT 0.000000 0.001 238836 0.000257
Mbuti IK002 Aoya19 JPT －0.000114 －0.319 84164 0.000357
Mbuti IK002 Aoya9 JPT －0.000397 －1.511 248492 0.000263

Mbuti IK002 Aoya8 JPT －0.000434 －2.235 1651102 0.000194
Mbuti IK002 Aoya23 JPT －0.000556 －2.953 547781 0.000188
Mbuti IK002 Aoya30738 JPT －0.000563 －1.587 99137 0.000355
Mbuti IK002 Aoya31822 JPT －0.000862 －1.855 52888 0.000465

表4　F4（アフリカ，縄文：青谷，本土日本人）の比較結果　　
A）F4（アフリカ，船泊縄文：テスト，本土日本人）

B） F4（アフリカ，伊川津縄文：テスト，本土日本人）
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なお，本調査は新学術領域研究「ゲノム配列を核としたヤポネシア人の起源と成立の解明」（代

表 国立遺伝学研究所 斎藤成也），計画研究 A02 班「古代人ゲノム配列解析にもとづくヤポネシア

人進化の解明」（代表 国立科学博物館 篠田謙一）の成果の一部である。
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図2　青谷上寺地漂着人骨のリード末端の C/T，G/A の置換率
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。

図3　主成分分析による古代人と現代の比較



<<
  /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




