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A. 研究目的

B 型肝炎ウイルス感染や発癌に関わる宿
主因子の解析を通して、疾患の発症リスク
予測や発癌メカニズムの解明を行う。
 
B. 研究方法

HBV 陽性肝癌患者
ロール 15060
Hap610 BeadsChip
の SNP のタイピングを行なった。解析に
あたり、年齢性別を交絡因子とした。また、
既報の文献の
関連が報告されている
これらの
用いて、発がんリスクとの関連を確認した。
 
（倫理面への配慮）
本解析に用いた症例は全て、インフォー
ムドコンセントを取得済みで、また各医療
機関、研究機関の倫理委員会の承認済みで
ある。 
 
C. 研究結果
全ゲノム関連解析
についてのデータ取得された。
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FCHO1, POP4 の 6 領域が 10-6 台の強い
関連を示した。 
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さらに様々な悪性腫瘍の罹患性と関連が
知られている 483SNP について、HBV 肝
癌との関連を検討した。この内、288SNP
について関連解析結果が得られた。相関解
析の結果、CDKN2A や PHLDB1 が 0.01
以下の強い関連を示した。しかしながら多
重検定の補正後も有意な関連を示す SNP
は同定されなかった。 
 
D. 考察 
今回の解析では、既報の領域以外には強

い関連を示す領域は同定されなかった。し
かしながら、CDKN2A は様々な疾患との
関連が知られている事から、HBV肝癌のリ
スクマーカーとして有望と考えられる。今
後は独立した検体での再現性の確認に加え、
サンプル数を増やした解析や、慢性 B型肝
炎をコントロールとした解析などが必要に
なると考えられる。 
 
E. 結論 

HBV 陽性肝癌の疾患関連遺伝子を網羅
的に解析した結果、HLA領域が強い関連を
示した。また他にも複数の候補領域が同定
された。 
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