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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～ 

 

    
. 
 

高齢化社会を迎え、がんが死因別死亡率トップを占める現在、

早期診断のための診断マーカや有効な治療法の開発が進んでい

ます。今回柴田先生には、最新型高速シークエンサーを用いた、C

型肝炎ウィルス陽性肝臓がん症例の全ゲノム解析についてご紹

介頂きました。本解析で 63 個の遺伝子変異と 4 個の融合遺伝子

が同定され、特徴的な遺伝子変異のパターンがあることが分か

り、肝臓がんのゲノム異常全体像が明らかになりました。これまで

遺伝子変異の多様性ががんの生物学的解明や治療開発を困難

にしていましたが、がん研究、がん治療は全ゲノム解析情報を基

盤として新たな時代を迎えていると感じました。国際がんゲノムコ

ンソーシアムという世界的な組織の中で柴田先生の業績は英国の

乳がんの解析に次ぐ２番目の報告であり、日本がこのプロジェクト

の発展に寄与していることを誇りに思うとともに、探究心と責任感、

スピード感をもって貪欲に研究に取り組む先生の姿勢には多いに

学ぶところがあり、私自身ぜひ見習いたいと感じました。      
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全全ゲゲノノムムシシーーククエエンンススのの更更ななるる解解析析にによよっってて、、ケケーースス毎毎にに適適ししたた

医医療療をを提提供供ででききるるよよううににななるるとといいううおお話話がが大大変変魅魅力力的的ででししたた。。癌癌のの

本本質質にに迫迫るる新新たたなな戦戦略略ととししててもも大大変変興興味味深深いい内内容容ででししたた。。  

癌癌ののスステテーージジごごととにに sseeqquueennccee ををししてていいかかなないいとと変変異異のの入入るる順順番番

をを考考ええににくくいいとと感感じじたた。。ままたた、、研研究究者者がが必必要要ととすするる研研究究イインンフフララととしし

てて癌癌ゲゲノノムムののカカタタロロググ作作成成はは重重要要とと感感じじたた。。  

    国国際際協協力力がが高高ままるる中中、、日日本本のの位位置置付付けけをを如如何何にに強強調調ささせせてて行行くく

かか課課題題ととししてて残残るる。。遺遺伝伝子子解解読読技技術術にによよりりかかつつてて考考ええらられれななかかっっ

たた解解析析がが出出来来るるよよううににななっったた。。但但しし、、現現在在のの技技術術はは RReeffeerreennccee 配配

列列にに照照合合ししななががららシシーーククエエンンススをを読読んんでで行行くくののでで、、全全くく新新ししいい配配列列

はは検検出出さされれなないい懸懸念念ががああるる。。ままたた、、次次世世代代シシーーククエエンンササーーをを用用いい

てて遺遺伝伝子子のの発発現現のの定定量量化化がが従従来来のの mmiiccrrooaarrrraayy よよりり正正確確にに行行わわれれ

るるたためめ、、非非常常にに期期待待出出来来るる技技術術ででああるる。。  

    ががんんににおおけけるるトトラランンススククリリププトト――ムム解解析析かからら、、特特異異的的なな変変更更パパタタ

ーーンンだだけけででななくく、、ココピピーー数数やや融融合合遺遺伝伝子子のの同同定定ななどど、、非非常常にに多多くくのの

有有意意義義なな情情報報がが得得らられれるるここととにに驚驚いいたた。。そそううししたたここととかかららもも、、日日本本

ががアアジジアア人人種種ににおおけけるる特特異異性性のの発発見見にに貢貢献献すするるここととはは意意義義深深くく新新

規規治治療療法法をを見見つつけけるるたためめににもも、、IICCGGCC へへのの益益々々のの参参加加をを期期待待ししたた

いいとと思思いいままししたた。。

大学院生の感想
1.背景（がんにおけるゲノム異常と国

際がんゲノムコンソーシアム） 

2.肝臓がん全ゲノム解析 

3.肝臓がんトランスクリプトーム解読 

4.今後のがんゲノム研究 
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