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５ 研究の目的 

  様々な事件でＤＮＡ型鑑定が活用されている中、ＤＮＡ型鑑定の迅速化や多数の資料

の処理が求められている。このような問題の解決のため、ＤＮＡ型鑑定手順を自動化して

迅速に検査する装置（全自動ＤＮＡ型分析システム）、多数の資料を同時に検査できる装

置（次世代シーケンサー）を用いたＤＮＡ型分析手法を個人識別へ導入するための研究を

行う。 
 
６ 成果 

(1) 当初予定していた成果 
本研究では、下記の成果が得られた。 

1) 全自動ＤＮＡ型分析システムについて、口腔内細胞を資料として、多量ＤＮＡ用カ

ートリッジを使用してＳＴＲ型検査を実施したところ、アレリックラダーの成功率

は約９０％であり、アレリックラダーが成功した資料に限れば約９２％の資料が成

功と判定された。また、血液を資料とした場合、多量ＤＮＡ用カートリッジでは成功

率が低いが、少量ＤＮＡ用カートリッジを使用する又は資料の前処理を実施するこ

とにより成功率が大きく向上すると判明した。遺体から採取した心臓血・筋肉を資料

とした場合、新鮮な資料について、多量ＤＮＡ用カートリッジでは約８０％、少量Ｄ

ＮＡ用カートリッジでは約９０％の資料で成功と判定された。腐敗した資料につい

て、多量ＤＮＡ用カートリッジでは約１４％、少量ＤＮＡ用カートリッジでは   

約６７％の資料で成功と判定された。いずれの資料においても、キャピラリー電気泳



動によるＳＴＲ型検査と比較して、ＤＮＡ型を検出できたものについては、ＤＮＡ型

が変化して検出される例はなく、原則、両プラットフォームにより分析した資料間に

おいても、ＤＮＡ型を比較対照できると判明した。以上のように、分析に適した資料

の状態・種類と分析の成功率を検討し、本研究により、全自動ＤＮＡ型分析システム

によるＳＴＲ型検査法が確立された。 
 全自動ＤＮＡ型分析システムは、全行程の自動化により９０分で検査が可能、条件

を定めれば専門家による解析なしに正確な型判定が可能、クリーンルーム外での動

作が可能であり、処理能力の向上につながるので、ＤＮＡ型分析の迅速化に活用でき

ると判明した。 
2) 次世代シーケンサーにより、７８個の口腔内細胞について、ＦｏｒｅｎＳｅｑキッ

トによるＳＴＲ型検査を実施し、キャピラリー電気泳動法によるＳＴＲ型検査と比

較したところ、ＤＮＡ型が変化して検出される例はなかった。また、８２個の口腔内

細胞について、ＧｌｏｂａｌＦｉｌｅｒＮＧＳｖ２キットによるＳＴＲ型検査を実

施したところ、Ｄ２Ｓ４４１、Ｄ１０Ｓ１２４８、Ｄ１２Ｓ３９１、Ｄ１Ｓ１６７７

ローカスにおいて、バイオインフォマティクスの問題が原因と考えられるＤＮＡ型

の不一致が観察されたので、次世代シーケンサーによるＳＴＲ型検査とキャピラリ

ー電気泳動によるＳＴＲ型検査によるＤＮＡ型は単純比較できないことが判明した。

次世代シーケンサーはキャピラリー電気泳動法と比較して、１０個のＳＴＲローカ

スの４１個のホモ接合体について、塩基配列分析に基づき配列の異なる２個のアレ

ルのヘテロ接合体と分類できたことから識別力が高まることが確認できた。以上の

ように、キャピラリー電気泳動法によるＤＮＡ型との比較対照において、留意する点

が認められたものの、本研究により、次世代シーケンサーによるＳＴＲ型検査法が確

立された。 
 次世代シーケンサーは、一回で検査できるマーカーの数を増やすことが可能であ

り、ＳＴＲの繰り返し回数だけではなく塩基配列分析による細分化も可能であるこ

とから、識別力の向上につながり、ＤＮＡ型分析の高度化に活用できると判明した。 
 

(2) 当初予定していなかったが副次的に（あるいは発展的に）得られた成果 
キャピラリー電気泳動法によるＰｏｗｅｒＰｌｅｘＦｕｓｉｏｎキットを用いたＳ

ＴＲ型検査のＤ１２Ｓ３９１ローカスにおいて、日本人１５０１例のうち、２２型アレ

ル：９例、２５型：１例、２６型：１例から移動度のずれ（ビン右端から最大＋０．１

２ｂｐ）によるオフラダーが観察された。本研究における次世代シーケンサーによるＳ

ＴＲ型検査により、ＰｏｗｅｒＰｌｅｘＦｕｓｉｏｎキットを用いたＳＴＲ型検査のＤ

１２Ｓ３９１ローカスにおいてにオフラダー判定が頻出する主な原因は、そのアレリッ

クラダーの塩基配列が変異アレルと大きく異なるためと考えられた。 
 



(3) 当初想定していたが得られなかった成果 
なし。 
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