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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「① 戦没者遺骨鑑定の標準プロトコル

の作成」、「② 多数の遺骨・ご遺族から該
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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」を行う。 

 

Ｂ．研究方法 

「① 戦没者遺骨鑑定の標準プロトコルの

作成」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、最も効率がよく有

効である統一したプロトコルを作成するの

が目的である。まず、各分担研究者に対

し、遺骨試料のDNA型鑑定方法に関する

アンケートを取り、聞き取り調査を行っ

た。その後、DNA型鑑定の各工程ごとに

それぞれの方法を比較し、同じ点。違う点

をリストアップすることで整理した。 

「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」については、ソフトウェア構築

に，プログラミング言語のR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、Rのtcltk，tcltk2パッケージを用いて、

graphical user interface（GUI）化した。ソ

フトウェアには、複数人分の遺骨のDNA型

データ、および複数人分の遺族のDNA型デ

ータ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尤

度比により推定できるようにした。入力す

るDNA型データは、常染色体上のマイクロ

サテライトとした。想定する血縁関係は、親

子、同胞、第二度血縁（祖父-孫、叔父-甥な

ど）、第三度血縁（いとこなど）とした。 

 

Ｃ．研究結果・考察 

「① 戦没者遺骨鑑定の標準プロトコル

の作成」については，DNA鑑定のおける３

つの工程，すなわち，骨・歯からのDNA抽

出，次にPCR法による個人識別マーカーsho

rt tandem repeat (STR)の増幅，そして電

気泳動による型判定に注目した．これらの

工程の中で、STRの増幅と電気泳動による

型判定は、全員共通の試薬・機器を使用して

おり、いずれもメーカーのプロトコルに従

って行なっていることから、違いはほとん

ど見られなかった。問題となるのは「DNA

の抽出」部分である。この部分は、試料の前

処理方法から使用するDNA抽出試薬につい

て、各人により大きく異なっていたのであ

る。前処理として骨を粉末にするのか・しな

いのか、方法は二分されたが、次に使用する

抽出試薬によってもこの前処理は変わって

くるようである。どの方法が有効であるか

は、次年度における実際の遺骨試料を用い

ての実証実験の結果を持って判断せざるを

得ない。また、核DNAのSTR情報以外にも、

ミトコンドリアDNAの多型解析も遺骨の身

元確認においては重要な情報源となってい

る。この解析において各人の鑑定方法に最

も違いが見られたのはPCR法による増幅部

分である。STRと違い試薬類が市販されて

ないことから、各人おのおのの増幅用プラ

イマーを使用しているようである。既報の

論文を参考にしたり、独自のプライマーを

作製し使用したりとさまざまなプライマー

が用いてられていることが確認された。こ

の点についても、最も有効なプライマーの

検証は次年度行うものとする。 

「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」については、上記の研究方法

に従ってソフトウェアの初期バージョンを

構築することができた。遺骨の模擬DNA

型500例、遺族の模擬DNA型500例を本ソ
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フトウェアで解析したところ、問題なく動

作した。今後は、模擬DNA型を用いてソ

フトウェアの検証を行う予定である。 
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