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癌や高血圧、糖尿病、アレルギー病など、

多くの病気の発症や進展に遺伝要因が

関わっていますが、今なお原因となる遺

伝子は明らかにされていません。その理

由の一つとして、ヒトのゲノムは広大で、

その隅々まで解析するためには大規模

な解析システムが必要であり、それを

個々の研究室が持つことは不可能だか

らです。特定領域「ゲノム」では、九州大

学生体防御医学研究所に「ヒト多型解

析センター」を設置し、いろいろな病気の

原因遺伝子を見出すべく遺伝学的な解

析を実施しています。その方法は「全ゲ

ノムスキャン」と呼ばれるもので、特定の

遺伝子のみを解析するのではなく、1番

染色体からX染色体までの全ゲノムを対

象として、原因遺伝子が存在する場所を

探り出し、最終的に原因遺伝子を同定

するという方法です。そのために、同じ病

気に罹った兄弟や数百人の患者さんの

血液から抽出したDNAを用い、罹患同胞

対法や相関解析などの方法で解析を進

めて行きます。「ヒト多型解析センター」

では、橋本病やバセドー病、胃がん、糖尿

病などを相手に全ゲノムスキャンを行って

います。研究の方法やこれまでの成果を

ポスターで発表しますので是非見学に来

てください。

全ゲノムを相手に病気の原因遺伝子を探る

笹月健彦 九州大学生体防御医学研究所ヒト多型解析センター出展責任者
所 属

罹患同胞対法の原理（ポスターで説明）
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ヒトゲノムの多様性を解析する

林　健志 九州大学生体防御医学研究所遺伝情報実験センター出展責任者
所 属

ヒトゲノムの約30億の配列には個人に

よってわずかな違い（多型）があります。

大勢の人のDNAについて多型を調べる

ことにより、病気になりやすさにどの遺伝

子が関係しているかがわかります。今世

界中で調べられているのが一塩基多型

（SNP）、つまり、ある人ではTである配列

が別の人ではGに置き換わっているとい

うような違いで、2組の染色体で比べて

も数百万ヶ所に見つかります。このよう

な多数のSNPを効率よく解析するため

に、私たちはPLACE-SSCPという方法

を開発しました。これは図１に示したよう

な方法で、SNPがあるとピークの出る場

所が変るので検出できます。ピークパタ

ーンの違う人のDNAの塩基配列を調べ

ると、どのピークがどのSNP配列に対応

するかわかります。さらに多くの人のDNA

をあつめてプールを作り解析するとSNP

のそれぞれ（アレル）がその人たちのなか

にどのような割合で見つかるかが1回の

実験でわかります。このような研究結果

をdbQSNPデータベースとしてインター

ネットで公開しています。図2のように電

気泳動のデータを見ることができるので、

どのように実験して結果を出したかがひ

と目でわかり、いろいろな研究に役立て

ることができます。

（図1）PLACE-SSCP法によるSNP解析
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ヒトゲノムの配列は皆が同じなのではなく

個人差（多様性）があります。このゲノム

配列の個人差は遺伝子やタンパクの出

来かたや機能にとって重要なところにも

存在しますが、このようにヒトゲノムに多様

性があることで、それぞれの遺伝子やタン

パクの働き方が個人ごとに少しずつ違っ

てきます。また、病気への罹りやすさにも

個人差がありますが、このことはゲノムの

多様性と関係していると考えられていま

す。しかし、ゲノムのどこにあるどのような

個人差や多様性がそれぞれの病気に関

係しているかについては、まだ分からない

ことがたくさんあります。私達はゲノム配

列の個人差と病気との関係について研

究していますが、私達が主に研究してい

るのは、心臓が肥大あるいは拡大してうま

く働かなかったり不整脈が出たりする心

筋症や、心臓の血管が細くなって詰まっ

てしまう心筋梗塞などの心臓病と、大動

脈に炎症が起こり詰まってしまう高安病

などの難治性動脈炎です。病気の原因

や症状の出方に関連するゲノム多様性

を発見するために行っている研究を紹介

しますので、どんなことが分かってきている

のか、将来どんなことが可能になる出来る

のかなど、なんでも質問してください。

心臓病、血管病に関連する
ヒトゲノム多様性の発見を目指して

木村彰方 東京医科歯科大学難治疾患研究所出展責任者
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私達の研究室では、ヒトの細胞内に“寄

生”して増える細菌、肺炎クラミジア

（Chlamydia pneumoniae）を研究してい

ます。この細菌はヒトに感染して流行性

の肺炎を起こすうえに、血管などでは“こ

ぶ”を作り血管を塞いで動脈硬化の一

因になったりします。この肺炎クラミジア

に対する感染の予防や根治する方法の

開発は医学的にたいへん重要です。

この研究にはさらにもう一つ期待される

事があります。それは40億年の進化の歴

史の中でくり返されてきた“共生”と“寄

生”といった異なる生物相互の関係を観

察する事により、現在の生物がどのよう

にして成立したのか解き明かすことです。

肺炎クラミジアの研究には、寄生される

側であるヒトの細胞についても知る必要

があり並行して研究を進めています。ま

た、現在広くに使われている分子生物学

の手法である個々の遺伝子を1つずつ

調べる方法の他に、肺炎クラミジアやヒ

トのゲノム（遺伝子の全体）の解析を行

ない、宿主と寄生体の相互関係のメカニ

ズムの解明を進めています。

肺炎クラミジア～生物進化と動脈硬化～

白井睦訓 山口大学医学部感染医科学出展責任者
所 属
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病気に迫るゲノム医科学

病気に迫るゲノム医科学

病気に迫るゲノム医科学

病気に迫るゲノム医科学

（図２）dbQSNP公開ホームページ


