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肝炎ウイルス関連肝臓がんの

全ゲノム・トランスクリプトーム解読

肝臓がんは本邦におけるがん死亡率の第3位であり、その発症には肝炎ウイルス感染が
重要な危険因子とな ている 我々の研究グル プは 日本の代表機関として国際がんゲ
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重要な危険因子となっている。我々の研究グループは、日本の代表機関として国際がんゲ
ノムコンソーシアムに参加し、肝炎ウイルス関連肝臓がんのゲノム解読を担当している。
第１例目として、高速シークエンサー (イルミナGA2X)を用いてHCV陽性肝臓がん並びに

同一患者のリンパ球の全ゲノム解読を行った。ゲノム全体で11,000個以上の体細胞変異が
同定され、CT並びにTC置換が有意に多いことが判明した。また翻訳鎖と非翻訳鎖を比較し
た所、TC置換のみが翻訳鎖で有意に減少していることを発見した。P53やAXIN1といった既
知のがん抑制遺伝子の変異に加えて、新たながん関連遺伝子の変異を同定した。塩基置知のがん抑制遺伝子の変異に加えて、新たながん関連遺伝子の変異を同定した。塩基置
換に加え、ペアエンド解読によって、様々な染色体構造異常も解析することができ、４つの
融合遺伝子を含む２３個の染色体再構成を同定できた。更に同一検体のRNAシークエンス
を行い、同定した融合遺伝子の発現を確認すると共に、新規のがん特異的転写産物も同定
できた。
新しいシークエンス技術を用いたがんゲノムの詳細な分子的解明によって、新規がん関

連遺伝子、体細胞変異の特徴、染色体再構成と融合遺伝子の全貌等が明らかにできた。ま
た腫瘍内の遺伝的多様性やがんトランスクリプト ムの多様性についても解明できることがた腫瘍内の遺伝的多様性やがんトランスクリプトームの多様性についても解明できることが
期待される。
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