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研究成果の概要（和文）：東北、関東の5遺跡から出土した合計22個体の古墳人骨からDNAを抽出した。得られた
DNA溶液中のミトコンドリアDNAのハプログループを決定し、その種類と頻度を東北地方縄文時代人および現代人
と比較検討した。その結果、東日本古墳時代人の遺伝的特徴は東北地方縄文時代人とは大きく異なる一方、現代
人には非常に近かった。この結果は、古墳時代には既に、渡来型弥生人の遺伝的影響が東日本においても集団の
主体をなすほど大きくなっていた可能性を示していると考えられた。

研究成果の概要（英文）：Genomic DNA was extracted from 22 protohistoric Kofun skeletons excavated 
from Tohoku and Kanto region of Japan, and their mtDNA haplogroups and their frequencies were 
compared to those of the Tohoku Jomon skeletons and modern-day individuals inhabited Tohoku region. 
Consequently, mtDNA haplogroups and their frequencies of the Kofun skeletons were much more similar 
to modern-day individuals than to Tohoku Jomon people. This result suggests the fact that the 
genetic influence of the Yayoi immigrants had already become evident in Eastern Japanese people in 
the Kofun era.

研究分野： 生物学
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１．研究開始当初の背景 
 古墳から奈良時代にかけての日本におい
て、東日本あるいは北日本に居住し、当時の
中央政権の支配に服さなかった人々はエミ
シと呼ばれている。つまり、エミシという言
葉そのものが、固有の文化的特徴を共有する、
いわゆる民族を指す言葉ではなく、単なる呼
称であるといえる。にもかかわらず、このエ
ミシが人類学的にどのような特徴をもつ
人々であったのかについてはこれまで多数
の議論があり、大別すれば次の二つの説に集
約される。それは、エミシを当時の政権の担
い手とは遺伝的に大きく異なる集団である
と考える説（異民族説）と、政権の担い手と
遺伝的に大きな違いはなく、その支配に服さ
ないという理由で差別されただけであると
する説（辺民説）である。 
我々はこれまで、東日本あるいは北日本の

縄文時代人のミトコンドリアDNA (mtDNA) 解
析によって、これら地域の縄文時代人におい
ては、現代の本州日本人で主体であるハプロ
グループ D4 の頻度が非常に低い一方、ハプ
ログループ N9b および M7a という、現代の本
州日本人で低頻度のハプログループが主体
を占めるという事実を明らかにしてきた（安
達ら. DNA 多型 vol.17 2009; Adachi et al. 
Am J Phys Anthlopol 2011; Kakuda et al. 
PLoS ONE 2016 など）。この結果は、東北日本
の縄文時代人が現代の本州日本人とは遺伝
的に相当に異なる集団であった可能性を示
している。この知見をエミシと呼ばれた人々
の人類学的位置づけの検証に適用すると、も
し古墳時代（弥生時代が終わりを迎える紀元
3 世紀頃から奈良時代が始まる 710 年まで）
の東日本居住者（以下、東日本古墳時代人）
にみられる遺伝子型とその出現頻度が、東日
本縄文時代人に近かったとすれば異民族説
が支持されることになり、現代本州人に近け
れば辺民説が支持されることになる筈であ
ると考えられる。 

 
２．研究の目的 
本研究では東日本古墳時代人骨からDNAを

抽出し、PCR 法を用いて mtDNA のコーディン
グ領域と D-loop 領域の一部を増幅し、その
塩基配列とハプログループを明らかにする
ことを目的とした。mtDNA 解析の結果、DNA
の保存状態が特に良好と認められたサンプ
ルについては、Y 染色体 DNA 等の核 DNA につ
いても解析し、これらのデータをもとに、東
日本古墳時代人の各遺跡集団内および集団
間の遺伝的近縁性を検討することを目指し
た。 
続いて、ミトコンドリアおよびY染色体DNA

の遺伝子型の出現頻度を、北海道・東北地方
縄文時代人を初めとする日本各地の古人骨、
アイヌ・琉球集団を含む現代日本人集団、世
界各地の人類集団と比較することによって、
東日本古墳時代人の集団遺伝学的位置づけ
を明確にし、観察された遺伝子型を経時的に

比較検討することで、東日本古墳時代人の遺
伝的変遷の過程を明らかにすることを目指
した。さらに、得られた遺伝学的データに骨
格の形態情報による分析結果および考古学
的所見を統合し、エミシと呼ばれた人々の人
類学的・考古学的実像を明らかにすることを
目的とした。 
３．研究の方法 
東日本の 5 つの遺跡から出土した古墳時代

人骨 22個体の歯を試料とし（表 1）、Adachi et 
al. Antoropol Sci 2013 の方法で DNA を抽出
した。 
 

表 1． 

 
得られた DNA溶液中の mtDNA のハプログル

ープを、Kakuda et al. PLoS ONE 2016 の
Multiplex Amplified-Product Length 
polymorphisms 法を用いて決定した。これら
の人骨にみられたハプログループの種類お
よび頻度を、東北地方縄文時代人（安達ら. 
DNA 多型 vol.17 2009 など）および現代人
（Umetsu et al. Electrophoresis 2005）の
それと比較することで、東日本古墳時代人の
遺伝的特徴について検討した。 
 

４．研究成果 
22 個体のうち、ハプログループの決定が可
能だった試料は 13 個体で、観察されたハプ
ログループは 10 種類であった（表 1）。その
頻度、および東北地方縄文時代人、東北地方
現代人との比較を図 1に示す。 
 
図 1． 

 
今回解析に成功した東日本古墳時代人は

13 個体に過ぎず、結果はあくまで予察的なも
のに留まる。しかし、今回の結果からは、東
日本古墳時代人の mtDNA の遺伝子型には、以
下の 3つの特徴があることが示唆される。 
まず、東北地方縄文時代人との共通性が少

ないことである。今回観察されたハプログル
ープのうち、共通しているのは N9b1 のみで



あり、その頻度も低い。 
次に、現代日本人で多くみられるハプログ

ループ D4（現代日本人に観察されない D4h2
を除く。図 1中、黒色で表示）の頻度が高い
ことである。縄文時代人では、ハプログルー
プ D4 の頻度は非常に低い。 
さらに、東北地方縄文時代人に観察されな

いハプログループが 8種類（M7a1, D4a, D4j, 
F1b, G1a, D5b2, N9a, M9a）も観察された。 
これらの特徴を総合すると、図 1をみても

明らかなように、東日本古墳時代人の mtDNA
の遺伝子型は、東北地方縄文時代人より現代
人に明らかに近い。即ち、古墳時代には既に
東日本縄文時代人の遺伝的影響が相当減少
していた可能性がある。言い換えれば、稲作
農耕文化を日本列島にもたらした渡来系弥
生人集団の遺伝的影響は、古墳時代には既に、
関東・東北地方においても集団の主体をなす
ほどに大きくなっていた可能性がある。 
しかし、先に述べた様に今回の結果はあく

まで予察的なものである。これを検証するた
めには、今後少なくとも以下の 2つの解析を
追加する必要がある。①東日本古墳時代人の
遺跡数および個体数を増やす。②渡来系弥生
時代人の遺伝子型とその頻度を明らかにす
る。渡来系弥生人の mtDNA のハプログループ
については、確実なデータの蓄積が不足して
いるためである。 
これらの解析を進めれば、エミシと呼ばれ

た人々の人類学的位置づけが、今後明らかに
なることが期待される。 
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