


 
 

いことを意味する。 
 
3.2. 自分の前回ラウンドにおける行動に関する情報を使う場合 
 
条件付き協力行動の戦略として、以下の戦略を考える。 
（１）初回は確率１で協力をしようとする（協力する資源がなければ協力できなく、

協力しない）。 
（２）二回目以降のラウンド 
(i)相手が前回ラウンドで協力をしていれば確率１で協力をしようとする（協力する資
源がなければ協力できなく、協力しない）。 
(ii)相手が前回ラウンドで協力をしておらず、相手に協力する資源がなかった場合は、
自分が前回のラウンドで何をしていたかに基づいて行動を決める。もし自分が前回ラ

ウンドで協力をしていたら確率 e1で協力をしようとする（協力する資源がなければ協

力できなく、協力しない）（0 ≤ 𝑒1 ≤ 1）。もし自分が前回ラウンドで非協力をしてい
たら確率 e2で協力をしようとする（協力する資源がなければ協力できなく、協力しな

い）（0 ≤ 𝑒2 ≤ 1）。 
(iii)相手が前回ラウンドで協力をしておらず、相手に協力する資源があった場合は確
率１で非協力をする。 
この戦略を Se1,e2と名付ける。𝑒1 = 𝑒2 = 𝑎のとき、Se1,e2は Raと一致するため、Se1,e2は、
Raの拡張であると言える。また、𝑒1 − 𝑒2が大きければ大きいほど、前回の自分のふる
まいと似た振る舞いをすることになるため、𝑒1 − 𝑒2を頑固さの指標とみなすことがで
きる。 
もう一つの戦略として ALLD を考える。Se1,e2が ALLD の侵入に対して進化的に安
定（ESS）であるための条件は、以下のように書き下せる： 
 
+
,
< ∑ 𝑤5(1 − 𝑟)[𝑟(1 − 𝑟)(𝑒1 − 𝑒2)]5819

5:1 .       (2) 

 
式（２）は𝑒1 = 𝑒2 = 𝑎のとき、式（１）ともちろん一致する。そしてこの式の右辺は
𝑒1 − 𝑒2が大きければ大きいほど大きくなる。これは、頑固であればあるほど協力行動
の進化が起こりやすくなることを意味する。式（２）の説明を単純にするため、特に

𝑒1 = 1かつ、𝑒2 = 0を満たす特殊な場合を考えよう。このとき（２）は以下の式にな
る。 
 
+
,
< ∑ 𝑤5(1 − 𝑟)[𝑟(1 − 𝑟)]5819

5:1 .       (3) 
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この式はあるラウンドで協力をすることがｔラウンド後での相手からの協力を、

(1 − 𝑟)[𝑟(1 − 𝑟)]581の確率で引き出すことを意味する。１ラウンド後の相手の協力を
引き出す確率は、相手が協力する資源を１ラウンド後に有している確率であり、それ

は(1-r)である。続いて、２ラウンド後の相手の協力を引き出す確率は、その条件のも
とで、１ラウンド後に自分に協力する資源がなく、２ラウンド後に相手に協力する資

源がある確率であり、それは、(1-r)r(1-r)である。３ラウンド後も同様にして計算でき
る。このようにして（３）式を理解することができる。そして、これが、頑固さが互

恵性の進化を促進する仕組みである。 
 
4. 考察 
 
本理論研究では、自分が過去に協力をしていれば協力をし、過去に協力をしていなけ

れば協力をしないという性質が、協力するための資源がしばしばなく、それに関する

情報が相手に伝わる場合に進化しやすいことを明らかにした。その一方で、別の理論

研究は、基本的には相手の非協力に対して協力から非協力に転じることで罰するもの

の、自分自身の非協力に先導された非協力に対しては例外的に罰しない「共感する」

性質が進化しやすいことを明らかにした(Fishman, 2006)。協力を行っていた時代にお
いて、実際には本理論研究が示唆するような「頑固な」性質をヒトが有していたのか、

それとも、Fishman(2006)が示唆するような「共感」する性質をヒトが有していたのか、
それともそれらの性質は両方ともなかったのか。この話題に関して興味深い。 
また、今回は互恵性の進化に関して調べたが、協力者が非協力者との関係を打ち切

る場合でも協力行動が進化しうることが先行研究により指摘されている（Zhang et al., 
2016）。相手に協力する資源がなく、そして相手が非協力をした場合、すなわち情状酌
量の余地がある場合、関係を打ち切る行動が進化しやすいであろうか、それとも関係

をキープする行動が進化しやすいであろうか？この問いは興味深い問いであると言

えるであろう。 
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Evolution of cooperation in the case where information upon whether the opponent had 

a resource for cooperation or not is accessible 
 

Shun Kurokawa 
School of Economics and Management, Kochi University of Technology 

 
Humans often cooperate, which is one character that humans have. Existence of cooperation is 
mysterious through the evolutionary lens, and it demands explanation. The evolution of 
cooperation is possible if cooperators cooperate with cooperators while cooperators withhold 
cooperation against defectors. This is a mechanism called reciprocity, and reciprocity is a major 
hypothesis which may explain the evolution of cooperation. It is natural to consider that 
resources for cooperation (e.g., time, stone tools) are sometimes absent and because of lack of 
resources for cooperation (e.g., lack of time and the absence of stone tools), humans cannot 
cooperate whenever they intend to cooperate, actually. And it is also natural to consider that the 
information upon whether the resources for cooperation are present or absent is accessible to 
the opponent player. Here, we especially consider the situation where a player knows that the 
opponent player did not cooperate and knows that the opponent player did not have resources 
for cooperation. When is the evolution of cooperation more likely, when a cooperator 
cooperates in such a case or when a cooperator defects in such a case? Roughly speaking, this 
question asks whether there are extenuating circumstances for the have-nots or not. We tackled 
on this question by analyzing the iterated prisoner’s dilemma mathematically. In the first model, 
a player does not use information upon what the player did in the previous round. In it, we 
revealed that the likelihood of the evolution of cooperation is not influenced by whether a player 
cooperates or defects when the opponent player did not have resources for cooperation and 
defected in the previous round. In the second model, a player uses information upon what the 
player did in the previous round. In it, we revealed that a behavior which repeats what the player 
did in the previous round when the opponent player had no resources for cooperation and 
defected is favored by natural selection. Thus, this model shows that when resources for 
cooperation (e.g., time, stone tools) are sometimes absent and the information on whether they 
are present or absent is conveyed to an opponent player, persistence encourages the evolution 
of cooperation while forgiveness does not facilitate the evolution of cooperation. 
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ホモ・サピエンス拡散の理解のための古⼈⾻と少数⺠族の
ゲノム解析 

 
太⽥ 博樹 

北⾥⼤学 医学部 解剖学 
 
1. 序説 
⼀般に⾏動や⽂化までヒトはゲノムに規定されていると考えられがちだが、先⾏研究ではむし
ろ⽣業形態や⽂化･⾏動様式がヒト集団のゲノム構造に影響を与えるケースが多く報告されて
いる。現⽣⼈類（新⼈＝ヒト）は約 15 万年前にアフリカで誕⽣し、７〜5 万年前にアフリカ
を出てユーラシア⼤陸に拡散し現在に⾄っている。現代⼈のゲノム構造はこうした極めて短い
期間で形成されたものであり、アフリカとは異なる環境へ急速に適応した痕跡がゲノムに刻ま
れていると考えられるが、それは⽣業形態や⽂化･⾏動様式の変化に伴って形成されてきたと
考えられる。ヨーロッパとアフリカの牧畜⺠でラクトース分解酵素遺伝⼦の発現領域で変異が
独⽴におこったのは、まさに⽣業形態が集団のゲノム構造に及ぼした影響の好例である 1。 

⽂化･⾏動様式がヒト集団のゲノム構造に影響を与えた例として、婚姻システムを介した
⼀⽅の性に偏った（sex-biased）ゲノム構造の形成が挙げられる。スタンフォード⼤学のキャ
ヴァリ・ス・フォルザのグループは、ヨーロッパの複数の⼈類集団についてミトコンドリア
DNA（mtDNA）と Y 染⾊体を調査し、集団間の地理的距離が遠くなるに従って、Y 染⾊体に
もとづく遺伝距離は⼤きくなるのに対し mtDNA にもとづく遺伝距離はほとんど変化しないこ
とを明らかにした 2。彼らはこの現象を男⼥の移動度の違い（sex-biased migration）で説明
できるとし、特に男性の家に⼥性が嫁⼊りする「夫⽅居住（patrilocality）」がその主因である
と仮説を⽴てた。 

太⽥博樹らはこの仮説を検証する⽬的で、タイ北部の狭い地域に住んでいる⼭岳⺠族
（Hill tribes）のうち夫⽅居住の集団と「妻⽅居住（matrilocality）」の集団を調査した。
mtDNA と Y 染⾊体の遺伝距離の違いが sex-biased migration に起因するのであれば、妻⽅
居住では夫⽅居住と逆のパターンが⽰されるはずである。結果、集団内多様性および集団間距
離は両者で逆転していた 3。つまり、これらの遺伝的データの⽰す違いは婚姻システムの違い
が⽣み出す⼀⽅の性に偏った移動の結果であることを強く⽀持した。以来、sex-biased 
migration（あるいは admixture）の研究は様々な地域集団および⼤陸規模の集団で調べられ
１つの分野を形成している 4,5。最近のゲノム網羅的研究では、スタンフォード⼤学のノア・ロ
ーゼンバーグとポール・ベルデュらは、特に集団サイズが⼩さい場合、sex-biased admixture
が mtDNA や性染⾊体だけでなく常染⾊体の多様性にも痕跡を残す可能性を数理学的モデルで
⽰している 6。 

ヒトの場合、集団サイズは⽣業形態で規定されることが予測される。上述のタイ北部⼭岳
⺠族は焼き畑農耕⺠であるが、この地域には狩猟採集⺠であるムラブリ（Mlabri）も住んでい
る。太⽥らは、⽣業形態と遺伝的多様性の関係を探る⽬的でムラブリ 54 検体の mtDNA と Y
染⾊体の調査をおこなった。その結果、mtDNA が１つの配列タイプしか⾒つからず、Y 染⾊
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体については４つのハプロタイプしか⾒つからなかった 7。彼らは全⼈⼝が 300 ⼈程度のきわ
めて規模の⼩さい集団であるが、遺伝的多様性が周囲の焼き畑農耕⺠よりも著しく低かったこ
とから、極度な近交集団であり、それは地理的環境によるものでなく⽣業形態に依拠するもの
であると推定された 7。 

旧⼈（ネアンデルタール⼈やデニソヴァ⼈）の⾻試料をもちいたゲノム解析は、新⼈の出
アフリカの直後、旧⼈と新⼈の間で混⾎が起こっていた痕跡が、⾮アフリカ現代⼈のゲノムか
ら数%⾒つかることを報告している 8,9。東アジア⼈ではヨーロッパ⼈よりもネアンデルタール
⼈からの⾼い遺伝⼦流⼊があったとされているが 9、最近カリフォルニア⼤学のグラハム・ク
ープのグループは、ネアンデルタール⼈のゲノム情報を再解析し、X 染⾊体の流⼊レベルは少
なかったことを報告している 10。これは⾮アフリカ現代⼈のゲノム中に⾒つかるネアンデルタ
ール⼈由来のゲノムは、⼥性由来よりも男性由来であることがより多いことを暗⽰するが、そ
れをクープらは⽂化･⾏動様式（いまの場合は sex-biased migration）の問題ではなく、より
⽣物学的な理由（⾃然淘汰の影響）として説明している。ゲノム解析の結果から旧⼈が新⼈に
⽐べて集団サイズがかなり⼩さい近交系であったと推定される 8,9 が、クープらは、近交系のネ
アンデルタール⼈のゲノム環境の中では中⽴変異のように振る舞っていた弱有害変異が、集団
サイズのより⼤きい現⽣⼈類のゲノムの⼀部になることにより純化淘汰を受けた結果であると
の仮説を提唱している 10。 

こうした国内外の研究動向をふまえ、本研究では⽂化･⾏動様式がヒトのゲノム構造に与
える影響を理解することを⼤きな⽬的とする。具体的には東南アジアおよび東アジアを中⼼に
ユーラシア⼤陸全体を分析対象とし、古⼈⾻と現在の狩猟採集⺠および農耕⺠についてゲノム
解析をおこなう。それらから得られたデータをもちいて、まず（１）狩猟採集⺠と農耕⺠の遺
伝的系統関係を明らかにする。そして（２）sex-biased admixture が常染⾊体に及ぼす影響
や、あるいは（２）⽣業形態（焼き畑農耕と狩猟採集）と⼈⼝動態の関係、さらに（３）焼き
畑農耕⺠と狩猟採集⺠の過去の混⾎による相互の遺伝⼦流⼊の痕跡を探査する。 
 
2. 伊川津・縄⽂⼈ゲノム解析 
保美⾙塚遺跡およびその周辺に位置する遺跡から出⼟した縄⽂⼈⾻から DNA 抽出し、次世代
⽅シークエンサ（Next Generation Sequencer: NGS）による予備解析をおこなった。その結
果、伊川津⾙塚遺跡から出⼟した約 2.5 千年前の縄⽂⼈⾻（IK002）で残存内在 DNA が良好
であった（マップ率︓2.6%）。この⼈⾻の側頭⾻錐体からあらためて DNA 抽出をおこない、
全ゲノム解析（1.85x カバレッジ）を達成した。これはネアンデルタール⼈ゲノムのドラフト
解読とほぼ同等の精度に相当する。コペンハーゲン⼤学のエスケ・ヴィラースレウを中⼼とし
た国際チームとしてデータ分析をおこない、ホアビニアン⽂化をもつ狩猟採集⺠の古⼈⾻（約
8.0 千年前）など東南アジアの古⼈⾻ゲノムと⽐較した。 

現在、東南アジアで狩猟採集をして⽣活している⼈々は、⼀般にホアビニアン⽂化を持っ
た狩猟採集⺠の⼦孫であると考えられている。⼀⽅、現在の東南アジアの農耕⺠は、ホアビニ
アン⽂化狩猟採集⺠の直接の⼦孫が農耕を受け⼊れたとする説と、ホアビニアン⽂化狩猟採集
⺠とは別に、他の地域（東アジア）から農耕⽂化をもった⼈々が移住し、置き換わったとする
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説の２つの仮説がある。本研究の結果は、約 8.0 千年前のホアビニアン⽂化をもつ狩猟採集⺠
の古⼈⾻が、その後の農耕⽂化が始まる新⽯器時代以降の古⼈⾻とは異なる歴史を持つことを
⽰し、しかも従来の２つの仮説のように単純ではなく、農耕⽂化を持った集団による複数の⼤
きな移住の波が少なくとも 4 回あり、移住者たちは混⾎を繰り返し、現代の東南アジア集団が
形成されてきたことを⽰した。 

さらに興味深い結果とし、この約 8.0 千年前の狩猟採集⺠との遺伝距離は、現代のいかな
る東南アジアおよび東アジアの⼈々より、IK002 が近かった。すなわち、伊川津縄⽂⼈の祖先
が、ホアビニアン狩猟採集⺠の祖先と遺伝的に⾮常に近かったことを⽰した。これらの分析結
果は１つにまとめて Science誌に論⽂を発表した 13。また、上記の結果は、南回りルートで東
アジアまでたどり着いた可能性が⾼いことを⽰唆する。このテーマに絞り IK002 を主役とした
論⽂を現在準備中である。 

 
尚、準備中の論⽂については下記メンバーとの共同研究で進められた︓ 
覚張隆史, 中込滋樹, Simon Rasmussen, Morten Allentoft, Takehiro Sato, Thorfinn 
Korneliussen, Blánaid Ní Chuinneagáin, 松前ひろみ, ⼩⾦渕佳江, Ryan Schmidt, ⽔嶋崇
⼀郎, 近藤修, 茂原信⽣, ⽶⽥穣, ⽊村亮介, ⽯⽥肇, 増⼭禎之, ⼭⽥康弘, ⽥嶋敦, 柴⽥弘紀, 
豊⽥敦, 弦本敏⾏, 分部哲秋, 設楽博⼰, 埴原恒彦, Eske Willerslev, Martin Sikora 
 
3. アゼルバイジャン・ゲノム解析 
２つの⼈⾻試料、4BI-97 および 4BI-32、から DNA 抽出を⾏った。4BI-97 から抽出した
4BI-97-1-2nd と、4BI-32 から抽出した 4BI-32-1-1st と 4BI-32-1-2nd の DNA 濃度を
Qubit で測定し、それぞれ 5.60 ng/ul、0.43 ng/ul、1.13 ng/ul であった。これらを⽤い
て、ライブラリを作成し、汎⽤ NGS 機種である MiSeq にかけたところ、ヒトゲノム標準配列
へのマップ率は、それぞれ 0.02%、0.12%、0.20%であった。このマップ率は、古⼈⾻から
得られた DNA の場合、⽇本列島では標準的な結果であり、このままでは上位 NGS 機種である
HiSeq で分析する価値がない。そこで全ゲノム・キャプチャーを⾏った。その結果、マップ率
は、それぞれ 0.44%、0.46%、7.33%であった。すなわち、もともとの低いマップ率の抽出
物（4BI-97-1-2nd および 4BI-32-1-1st）では、キャプチャーによる濃縮は 4〜20 倍であっ
たが、他の２つよりややマップ率が⾼かった抽出物（4BI-32-1-2nd）では、36 倍であった。
ただし、この重複率は 87.1%と⾼かった。そこで、さらにデータの解析をすすめ、今後、
HiSeq で分析する価値があるか検討中である。 
 
尚、この研究は下記メンバーとの共同研究で進められている︓ 
若林賢, 覚張隆史, 勝村啓史, ⼩川元之, 澤藤りかい, ⽊村亮介, ⽯⽥肇, ⻄秋良宏 
 
4. タイ少数⺠族のゲノム網羅的 SNP データにもとづく集団構造解析 
先⾏研究 4 で分析対象としたタイ北部で焼畑農耕を⾏っている⼭岳⺠族 5 ⺠族 6 集団［アカ
族、リス族（メイホンソン県）、リス族（チェンライ県）（以上、夫⽅居住）︔カヤー族（⾚カ
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レン）、カレン族（⽩カレン）、ラフ族（以上、妻⽅居住）］に加え、もう１つの先⾏研究 7 で分
析対象としたタイ王国の領内で狩猟採集を⾏っている 2 つの⺠族（ムラブリ、マニ）の計 7 ⺠
族 8 集団 192 ⼈について、⽩⾎球由来の DNA を⽤い、Infinium Global Screening Array
（Illumina 社）によって、約 60 万 SNP のタイピングを⾏い、集団遺伝学的解析を⾏った。 

クオリティチェックにより、⾎縁者を除いた 135 ⼈の常染⾊体 SNP、575,395 座位のデ
ータが得られた。⽐較のために、Human Genome Diversity Project、1000 ⼈ゲノムプロジ
ェクト 3 および、東南アジアの周辺地域を対象とした先⾏研究 14,15,16 のデータと結合した結
果、43 集団、1,279 ⼈、74,305 座位のデータが得られ、以後の解析に⽤いた。 

主成分分析および ADMIXTURE 解析 7 の結果、ムラブリおよびマニは集団サイズが⼩さ
いために遺伝的浮動が強く働き、周辺の集団とは異なる遺伝的多様性を持つことが強く⽰唆さ
れた。⼀⽅、⼭岳⺠族については、5 ⺠族がそれぞれクラスターを形成し、現在、近接して住
んでいるにもかかわらず、遺伝的構成がいくぶん異なることが⽰唆された。⺠族集団間の相対
的な遺伝的近縁性を明らかにするために、f3 統計量 8 について検定を⾏ったが、対象とした集
団への外部からの遺伝⼦流動の証拠は得られなかった。現在、他の⽅法により、混⾎の検証を
試みている他、周辺の集団についても更に追加し、解析を進める予定である。上記の解析に加
えて、集団間の系統樹から、今回対象とした地域の⺠族間の⾔語学的類似性と、遺伝的類似性
には関係が⾒られないことが明らかとなり、タイの様々な地域における複雑な⺠族史の存在が
明らかとなった。 

さらに、96 検体（新たにシャン、タイ（バンコク）、タイ（コンケン）を含む）を追加し
て、全 288 検体、QC 後 220 検体分のデータセットを新たに構築した。現在、これらを他の集
団とマージし、151 集団 3482 ⼈ 59,944SNP と 30 集団 1896 ⼈ 268,608SNP の 2 つのデー
タセットで、上記の解析を繰り返し⾏っている。 
 
尚、この研究は下記メンバーとの共同研究で進められている︓ 
松平⼀成, ⽯⽥貴⽂, Wannapa Settheetham-Ishida, Phaiboon Duangchan, Surin 
Pookajorn, Danai Tiwawech, ⻄⽥奈央, Paul Verdu  
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研究計画 B02	 2018 年度活動報告  

 

第６回班会議  

日程：平成 30 年 5 月 15-16 日  

場所：明治大学中野キャンパス  高層棟 6 階  セミナー室 1（601）  

 

5 月 15 日  

10:00 開会の挨拶  

10:10 田村光平  

  パレオアジア DB の定量的解析  

11:00 中村光宏  

  文化を圧縮する  

11:50 若野友一郎  

  石器刃部獲得効率の解析：モデルとデータ  

14:00 青木健一  

  「双安定仮説」と Still Bay, Howiesons Poort の謎  

14:40 黒川瞬   

  オーバーラッピング世代モデルの文化要素の絶滅時間  

15:20 小林豊  

  0,1 ベクトルモデルと形質頻度スペクトル：近似計算の詳細   

16:00 プロジェクト打ち合わせ  

18:00 ごろ	 懇親会  

 

5 月 16 日  

10:00 高畑尚之  

  人類集団における正のダーウイン的選択と個体数変動の推定  

10:40 太田博樹  
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  ホモ・サピエンスの東アジアへの拡散に関する南北 2 経路モデルの検証  

11:20 総合討論  

12:00 閉会の挨拶  

 

パレオアジア文化史学現象数理研究会（兼  第 7 回班会議）  

日程：平成 31 年 3 月 4-5 日  

場所：明治大学中野キャンパス  高層棟 6 階  セミナー室 1（601）  

 

3 月 4 日  

10:00	 開会の挨拶  

10:10	 小林豊  

  0,1化されたWNAIデータセットの形質頻度スペクトルと形質間相関につ

いて  

11:00	 青木健一  

  複数の調査単位がある場合の物質文化の 0,1-ベクトル表現  

11:50	 中村光宏  

  リサンプリングによる文化要素間の相関の検出  

14:30	 若野友一郎  

  生態文化的分布拡大モデルの問題点と今後の発展について  

15:10	 黒川瞬  

  認識能力の進化と協力行動の進化  

15:50	 プロジェクト打ち合わせ  

18:00 ごろ	 懇親会  

 

3 月 5 日  

10:00	 高畑尚之  

  2 次元サイト頻度スペクトラム  ―進行中の選択浄化とサイト間の組換え

―  

10:40	 太田博樹  
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  古代ゲノム解析〜最近の話題  

11:20	 総合討論  

12:00	 閉会の挨拶  
  

59



 

 

研究業績  

 

雑誌論文  Journal articles 

Aoki, K. (in press) Cultural bistability and connectedness in a subdivided 

population. Theoretical Population Biology. 
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Kasagi, S., Sato, T., Tajima, A., Shibata, H., Ogawa, M., Oota, H. (2018) A 

new targeted capture method using bacterial artificial chromosome (BAC) 
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libraries as baits for sequencing relatively large genes. PLOS ONE, 13, 

e0200170. DOI: 10.1371/journal.pone.0200170. 
Kurokawa, S. (2019) How memory cost, switching cost, and payoff non-linearity 

affect the evolution of persistence. Applied Mathematics and Computation, 341, 
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Kurokawa, S. (2018). The occasional absence of resources for cooperation and its 

role in the evolution of direct reciprocity. Ecological Complexity, 36, 196–205. 
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van Driem, G., Wilken, U. G., Seguin-Orlando, A., dela F. Castro, C., Wasef, 

S., Shoocongdej, R., Souksavatdy, V., Sayavongkhamdy, T., Saidin, M. M., 

Allentoft, M. E., Sato, T., Komeliussen, T., Prohaska, A., Margaryan, A., de B. 

Damgaard, P., Kaewsutthi, S., Lertrit, P., Nguyen, T. M. H., Hung, H. C., Tran. 

T. M., Truong, H. N., Nguyen, G. H., Shahidan, S., Wiradnyana, K., Mathumae, 

H., Shigehara, N., Yoneda, M., Ishida, H., Masuyama, T., Yamada, Y., Tajima, 

A., Shibata, H., Toyoda, A., Hanihara, T., Nakagome, S., Deviese, T., Bacon, 

A.-M., Duringer, P., Ponche, J.-L., Shackelford, L., P.-Edoumba, E., Nguyen, 

A. T., B.-Pryce, B., Galipaud, J.-C., Kinaston, R., Buckley, H., Pottier, C., 

Rasmussen, S., Higham, T., Foley, R. A., Lahr, M. M., Orlando, L., Sikora, M., 

Oota, H., Higham, C., Lambert, D. M., Willerslev, E. (2018) The prehistoric 

peopling of Southeast Asia. Science, 361, 88–92. DOI: 

10.1126/science.aat3628. 

Nakamura, M. (2019) Rare third-party punishment promotes cooperation in 

risk-sensitive social learning dynamics. Frontiers in Physics, 6, 156. DOI: 

10.3389/fphy.2018.00156. 
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Parvinen, K., Ohtsuki, H., Wakano, J. Y. (2018) Spatial heterogeneity and 

evolution of fecundity-affecting traits. Journal of Theoretical Biology, 

454,190–204. DOI: 10.1016/j.jtbi.2018.06.005. 

Saijo, T., Feng, J., Kobayashi, Y. (2017) Common-pool resources are intrinsically 

unstable. International Journal of the Commons, 11, 597–620. DOI: 

10.18352/ijc.692. 

Satta, Y., Fujito, N. T., Takahata, N. (2018) Nonequilibrium neutral theory for 
hitchhikers. Mol. Biol. Evol. 35, 1362–1365. DOI: 10.1093/molbev/msy093. 

Tamura, K., Takikawa, H. (2019) Modelling the emergence of an egalitarian 

society in the n-player game framework. Journal of Theoretical Biology, 461, 

1–7. DOI: 10.1016/j.jtbi.2018.10.037. 

Wakano, J. Y., Gilpin, W., Kadowaki, S., Feldman, M. W., Aoki, K. (2018) 

Ecocultural range-expansion scenarios for the replacement or assimilation of 

Neanderthals by modern humans. Theoretical Population Biology, 119, 314. 

DOI: 10.1016/j.tpb.2017.09.004. 
田村光平  (2018) データベース・進化考古学・幾何学的形態測定学 . 考古学
ジャーナル , 717, 32–35. 

 

書籍  Books 
太田博樹  (2018) 遺伝人類学入門―チンギス・ハンの DNA は何を語るか . ち
くま新書 , 筑摩書房 . ISBN: 978-4-480-07138-5. 

 
主宰  Organized conferences 

高畑尚之 , 池村淑道 , 長谷川正美 . 第 2 回木村資生記念進化学セミナー , 八
王子セミナーハウス，2018 年 9 月 1–3 日 . 

 

講演・学会発表等  Oral and poster presentations  

Fujito, T. N., Satta, Y., Hayakawa, T., Takahata, N. A new inference method for 
ongoing selective sweep. The 2018 Annual Conference of the Society of 
Molecular Biology and Evolution (SMBE2018), Yokohama, Japan, July 3–7, 
2018. 
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Fujito, T. N., Satta, Y., Hayakawa, T., Takahata, N. Speculating PaleoAsian 
culture from genomic signatures of selective sweeps. PaleoAsia2018 The 
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Kurokawa, S. The extended reciprocity. The 1st AsiaEvo Conference, Sheraton 

Dameisha Resort, April 19, 2018. 

63



 

 

Kurokawa, S. Evolution of cooperation in the case where the information upon the 
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