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戦没者遺⾻の⾝元特定に係るDNA 鑑定の精度向上に関する研究 

研究代表者 橋⾕⽥真樹 関⻄医科⼤学医学部法医学講座 准教授 

 
Ａ．研究⽬的 
 本研究は、厚⽣労働省の戦没者遺⾻のDN
A鑑定事業において、１柱でも多くの戦没者
遺⾻からDNA型判定を成功させることで、
正確かつ速やかに遺⾻をご遺族のもとにお
返しすることを最終⽬標とする。この⽬標
を遂⾏する上で解決すべき⼤きな課題が2
つある。まず、本事業に携わる各鑑定機関は
独⾃の試⾏錯誤により鑑定を実施してきて
いるため、知識や経験が共有されておらず、
標準的なプロトコル等も定まっていない。
                   

また、遺⾻をご遺族にお返しするためには
該当する遺⾻とご遺族との間の⾎縁関係を
推定する必要があるが、多数の遺⾻・ご遺族
から該当する⾎縁者をスクリーニングする
のは⼿作業であり、多⼤な時間を要する。こ
れらの課題を解決するために、本研究では
「戦没者遺⾻鑑定の標準プロトコルの作
成」、「多数の遺⾻・ご遺族から該当する⾎
縁者をスクリーニングする専⽤ソフトウェ
アの開発」を⾏った。 
 
Ｂ．研究⽅法 
「戦没者遺⾻鑑定の標準プロトコルの作
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成」については、これまで各鑑定⼈が独⾃
の⼯夫をこらして⾏なってきた様々な
DNA鑑定⽅法に対し、最も効率がよく統
⼀したプロトコルを作成するのが⽬的であ
る。遺⾻のDNA鑑定の⼯程は、「①DNAの
抽出」、「②DNAの増幅」、「③電気泳動に
よる型判定」、「④ご遺族（⾎縁候補者）と
のマッチング」となる。これらの⼯程のう
ち「②DNAの増幅」、「③電気泳動による
型判定」は使⽤する試薬・機器が世界的に
統⼀されており、また、「④ご遺族（⾎縁
候補者）とのマッチング」も専⽤のソフト
ウェアを使⽤するので鑑定⼈による違いは
ない。⼈によって⼤きく異なるのが
「①DNAの抽出」部分である。ここで効
率よく良好なDNAを得ることができれ
ば、必然とDNA型判定も良い結果とな
る。当プロジェクトに参加している７機関
から遺⾻鑑定に関するプロトコルのアンケ
ートを⾏なったところ、それぞれ独⾃の抽
出⽅法を⾏なっていることが判明した。具
体的には、抽出の⼯程、つまり、鑑定試料
となる⾻を洗浄・乾燥させ、その後の脱
灰、試料の溶解、 DNAの回収の流れは同
⼀である。しかしながら、脱灰および溶解
を容易にするために⾻試料を「⾻粉」化す
る、または⼩さな「⾻⽚」として作業を進
めるといった違いが⾒られた。さらに、⾻
の溶解液からDNAを抽出するのに使⽤す
る市販のキットも様々であった。そこで、
実際に使⽤されている５通りの抽出⽅法に
ついて、同じ⾻試料を⽤いて実証実験を⾏
なった。その結果、⾻⽚を脱灰した後、
DNAエキストラクターFMキットを⽤いて
試料を溶解し、フェノール・クロロホルム
処理後の上清をNucleoSpin Gel and PCR 

Clean-upにて抽出する⽅法がその後のSTR
解析の結果が良い⽅法であった。 
続いて、「② 多数の遺⾻・ご遺族から該

当する⾎縁者をスクリーニングする専⽤ソ
フトウェアの開発」について⽰す。ソフトウ
ェアの構築には、主にプログラミング⾔語R
を⽤いたが、DNA型の解析に関わる部分は
計算速度の向上のためC++⾔語を⽤いた。
また、ボタン1つで簡単に操作できるように
するため、視認性に優れたR⾔語のshinyパ
ッケージを導⼊してgraphical user interfac
e（GUI）化した。ソフトウェアには、複数
⼈分の遺⾻および複数⼈分の遺族の常染⾊
体STR型、Y-STR型、ミトコンドリアDNA
型を⼊⼒できるようにし、遺⾻と遺族の各
ペアがどのような⾎縁関係にあるかを推定
できるようにした。 

作成したソフトウェアは、模擬のDNA型
を⽤いて検証した。まず、模擬のDNA型と
して、⽗-息⼦、⺟-娘、兄弟，姉妹、⽗⽅お
じ-甥、⺟⽅おば-姪の⾎縁ペアのDNA型（常
染⾊体STR型、Y-STR型、mtDNA型）をそ
れぞれ1000組ずつコンピュータ上で作成し
た。常染⾊体STR型の作成にあたっては、⽇
本⼈集団のDNA型調査データ、およびメン
デルの分離の法則を基にした。Y-STR型、m
tDNA型については、集団遺伝学モデルの1
つであるWright-Fisher modelに基づいて
作成した。2⼈のペアのうち1⼈を遺⾻側、も
う1⼈を遺族側に振り分け、⾎縁関係毎にソ
フトウェアで解析した（例えば，⽗-息⼦の
場合は⽗を遺⾻側、息⼦を遺族側とし、⽗1
000⼈×息⼦1000⼈ = 全100万通りの組合
せについて、⾎縁関係の有無を解析した）。
この解析結果を基に、⾎縁関係毎の感度（真
の⾎縁ペアを正しく⾎縁と判定できる確率）
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および特異度（⾮⾎縁ペアを正しく⾮⾎縁
と判定できる確率）を調査した。⾎縁関係の
判定基準は，常染⾊体STR型における尤度
⽐を100以上、Y-STR型の不⼀致を2か所以
内、mtDNA型の不⼀致を1か所以内とした。 

さらに、実際のご遺⾻ではDNAの状態が
悪く、DNA型の⼀部を検出できないことが
あるが、この状況を想定するために、遺⾻側
のDNA型の50％が不検出である場合にお
ける感度・特異度についても同様に検討し
た。 
 
Ｃ．研究結果・考察 

実証実験により、最も有効的なDNA抽出
法が決定したところで、次のような⾻から
のDNA解析に関するプロトコルを作成し
た。 
i ⻭科⽤ドリルを⽤いて適度な⼤きさ

(数 cm四⽅)の⾻試料を切り出す 
ii 試料を中性洗剤等で洗浄する 
iii 次亜塩素酸に浸透後、⾵乾する 
iv ⻭科⽤ドリルを⽤いて、⾻試料の表⾯

を削る 
v マルチビーズショッカー（YSUI KIKAI）

を⽤いて５mm 四⽅程度の⾻⽚を作成
する 
（同時産出される⾻粉も回収し、以下
同様にして DNA抽出） 

vi 試料を EDTA （ニッポンジーン）に
浸透し、36℃（または室温）で⼆⽇間
脱灰する 

vii DNA エキストラクターFM キット
(FUJIFILM)を⽤いて 56℃で⼀晩試料
を溶解させる 

viii 溶 解 液 を TE 飽 和 フ ェ ノ ー ル
（NIPPON GENE）、およびフェノー
ル/クロロホルム/イソアミルアルコー
ル（25:24:1）（NIPPON GENE）で処
理する 

ix 上 清 を NucleoSpin Gel and PCR 

Clean-up(TaKaRa)を⽤いて精製し、
DNA を抽出する  

x 得られた DNA を⽤いて、Globalfiler 
PCR Amplification Kit (Thermo Fisher 
Scientific) や Yfiler Plus PCR 
Amplification Kit (Thermo Fisher 
Scientific)による STR 型の解析や、ミ
トコンドリア DNA の塩基配列の決定
を⾏う 

 ただし、これは研究代表者の橋⾕⽥が 1
⼈で⾏なった結果であることに留意しなけ
ればならない。他の研究者による再現実験
が⾏われることでプロトコルの信頼性は⼤
きく向上することになるであろう。 
続いて，「② 多数の遺⾻・ご遺族から該

当する⾎縁者をスクリーニングする専⽤ソ
フトウェアの開発」について⽰す。ソフトウ
ェアの構築については、shinyの導⼊により
インタラクティブな操作が可能となり、デ
ータの視認性に優れたツールとなった。ま
た、遺体・遺族が各1000⼈ずつという膨⼤な
データであっても、数分程度で計算が完了
した。 

⾎縁関係毎の感度については、⽗-息⼦、
⺟-娘で100％、兄弟，姉妹で約93％と⾼く、
⽗⽅おじ-甥、⺟⽅おば-姪については遠縁の
ため約37％に留まった。⼀⽅、特異度は常染
⾊体STR型のみではなくY-STR型あるいは
mtDNA型を併⽤することで⼤幅に低下し、
各々の⾎縁関係における偽陽性数は、全100
万通りのうち数例に留まった。 

さらに、遺⾻側のDNA型の50％が不検出
である場合における感度・特異度について
も検討したところ、感度は⽗-息⼦、⺟-娘で
約75％、兄弟，姉妹で約65％、⽗⽅おじ-甥、
⺟⽅おば-姪で約8％に低下した。しかし、特
異度はY-STR型あるいはmtDNA型を併⽤
することで⾮常に低い値となり、各々の⾎
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縁関係における偽陽性数は，全100万通りの
うち数例から⼗数例に留まった。 

 
Ｄ．健康危険情報 
 特になし 
 
Ｅ．研究発表 

1.  論⽂発表 
 特になし 
2． 学会発表 
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弘，榎本祐⼦，松本智寛，⾚根 敦．多数の
遺体・遺族の常染⾊体STR型データベース
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