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論文内容の要旨 

法医学領域で行われるヒト個人識別のための Short Tandem Repeat(STR)型検査では、しばし

ばヒト以外の DNA によって非特異産物が観察される。ヒト個人識別を行う鑑定試料は、事件の

経緯や環境によって動物の DNA よって汚染されていることがある。先行研究では、STR 型検査

において、いくつかの種の動物 DNA が性別判定用マーカーであるアメロゲニンピーク付近にす

べて同じ増幅産物長の非特異ピークを生成させることが報告されている。本研究では、最初に、

動物 DNA から生成された非特異ピークは STR 型検査キット中のアメロゲニンプライマーで増幅

され、少なくとも動物の科レベルで塩基配列が異なることを明らかにした。しかしながら、ヒ

トと動物の DNA が混合している場合、鑑定試料は極めて微量であるため、STR 型検査と動物由

来 DNA の解析を同時に行うことは難しい。この問題を克服するために、STR 型検査で観察され

る非特異ピークを用いて、鑑定試料に混在する動物 DNA の種族を同定する新規な分析方法（ブ

ロッキング PCR 法）を開発した。本法は、STR 型検査における PCR 産物の残余を使用し、ヒト

アメロゲニンに特異的に結合するオリゴヌクレオチドプローブを用いて、非標的であるヒトア

メロゲニン DNA の再増幅をブロックすることにより、動物 DNA のみを選択的に再増幅させ、非

特異ピークの塩基配列を可能にした。本研究により、極めて微量な法医学的試料からヒト個人

識別と混在動物種識別を同時に行うことが可能となり、より多くの情報を得ることができるよ

うになった。 

 


