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測）が可能である。

能性を検討することが今後の重要な課題である。
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臨床的に AD と診断される被験者では、ApoE4(+/-)

による差は認められない。 

 第 2 因子スコアは、NL・MCI 群に比して AD 群

で小さい。第 2 因子スコアは pons/CSO の SUVR 値

を大きく反映したものである。このスコアは臨床診

断分類による変化の幅（差）が小さく、被験者個々

人によるばらつき（分散）の影響を受けやすい。本

スコアと臨床診断分類との関連、さらに（第 1 因子

スコアと対比した）そのメカニズムの解明は今後の

課題である。 

  本研究においては、部位別 SUVR 値より主成分分

析法により 2 因子を抽出、因子回転後のスコアを基

にして分析を行った。この因子作成（因子スコア算

出）が煩雑と考えられる場合には、本解析の 2 因子

スコアに相当して、(1)pons/CSO 以外の部位の

SUVR 平均値と(2)pons/CSO の SUVR 平均値を求

めて（代替）指標とする簡便法も有用と考えられる。 

 各国においてADNI研究のデータの蓄積が進めら

れている。今後、横断データに続いて、経時的追跡

による縦断データの解析により、MCI から AD 群へ

のスイッチ例の予測など、さらに詳細な検討を加え

ることが重要な課題である。 

 

E.結論 

 PiBアミロイドイメージングPETのSUVR値は、

主として pons/CSO 以外の部位の SUVR 値を反映

（規定）する第 1 因子と、pons/CSO の SUVR 値を

反映（規定）する第 2 因子の 2 因子構造からなる。

この因子構造は、日、米、豪の ADNI スタディーに

共通して存在している。これら因子のスコア、特に

第 1 因子スコアは臨床診断（MCI・AD）と関連す

るが、臨床的変化の前段階とされるベータアミロイ

ド集積・PiB 集積とより密接に関連している。特に、

MCI 群においては、第 1 因子スコアを利用すること

で ApoE4 の判定（予測）が可能である。 
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