
1 
 

厚生労働科学研究委託費（革新的がん医療実用化研究事業） 
委託業務成果報告（総括） 

 

全例登録を基盤とした臨床情報と遺伝子情報の融合による ATLL 予後予測モデル、 

発症前診断の開発と、ATLL クローン進化機序の解明 

 

  業務主任者:   下田和哉 宮崎大学医学部 内科学講座消化器血液学分野 
  

研究要旨 
本研究班は、研究参加施設より集積した成人 T 細胞白血病・リンパ腫（adult T-cell 

leukemia/lymphoma; ATLL）を対象として網羅的遺伝子解析を実施し、発症機構および病態
形成に関わる遺伝子異常に関する詳細な情報を得ることによって、臨床情報と遺伝子情報の
融合による ATLL 予後予測モデルの作成、ATLL の発症機序に重要なドライバー遺伝子変異の
同定、ATLL のクローン進化機序解明を目的としている。 
3 年計画の初年度である平成 26 年度は、業務主任者 1名、担当責任者 5名の体制で研究を

実施した。ATLL 症例における臨床情報と遺伝子変異情報の統合については、研究参加施設に
おけるATLL症例の全例登録と遺伝子解析が可能となるシステムを構築して集積したATLL症
例に対して全エクソーム解析を実施し、新たな予後予測モデルを作成するために必要な多数
の症例を効率的に解析可能とする標的シークエンスを行うための基盤となる網羅的な遺伝子
変異情報を得た。ATLL のドライバー遺伝子変異の同定については、ATLL 細胞において有意
に変異している 50 個の遺伝子を見いだし、ドライバー遺伝子候補に関して具体的なリスト
を作成することができた。また、ATLL のクローン進展解析を目的として、同一症例よりの経
時的な検体の集積、および遺伝子解析の体制を整備し、次年度以降の網羅的遺伝子解析によ
るクローン進化メカニズムの解明を可能とした。 
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A. 研究目的 
 成人 T細胞白血病・リンパ腫（adult T-cell 
leukemia/lymphoma; ATLL）は極めて予後不良
の末梢性 T 細胞性悪性リンパ腫である。1977
年に行われた内山、高月らによる疾患概念の提
唱から既に 40 年近くが経過しようとしている
が、残念ながらその間に目立った治療成績の向
上は得られていない。この現状を打破するため
には、①各症例の的確な層別化を可能とする手
法を開発し既存の治療法の最適化を行うこと
によって予後を改善する、または、②従来とは
全く機序の異なる治療法を開発する、等のブレ
イクスルーが必要である。これらいずれのアプ
ローチも、その実現には ATLL の発症機構、病
態形成に関わる遺伝子異常に関する詳細な情
報を得ることが必須である。そこで、網羅的遺
伝子解析手法を用いて、1.ATLL 症例における
臨床情報と遺伝子変異情報の統合、2.ATLL の
ドライバー遺伝子変異の同定、3.ATLL のクロ
ーン進展の解析、を行うことが、本研究班の目
的である。 
 
1.ATLL 症例における臨床情報と遺伝子変異情
報の統合 
 HLV-1キャリアの生涯ATLL発症率は約5％程
度であるが一旦 ATLL を発症すると長期生存は
約 15％と極めて予後不良である。一方、少数の
症例に対しては化学療法のみでも長期生存を
達成しうることが報告されている。造血幹細胞
移植は ATLL に対して治癒を期待し得る治療手
段であるが、発症の高齢化に伴い血縁ドナーを
有する症例は少ない。非血縁者間移植の場合は、
移植実施までに一定の期間を要するが安定し
た実績がある骨髄バンクを介した移植と、速や
かに移植が実施可能であるものの、やや成績の
劣る可能性がある臍帯血移植の何れを行うほ
うが有益であるかは症例毎に異なり、その選択
は医療者を悩ませている。また、ATLL に対する
移植療法は高い治療関連死亡を伴うため移植
そのものの適用決定に苦慮することも多い。現
在日常臨床で使用可能な手法を用いて ATLL 全
体の治療成績を向上させるためには、短期間に
予後不良となる症例には臍帯血移植、それ以外
の症例には骨髄バンクを介した移植を実施し、
少数例存在する化学療法による治癒可能群（予
後良好群）には化学療法を継続するといった患
者の層別化に基づいた治療戦略の確立が望ま
れる。 
 本研究では、ATLL 多発地域である宮崎県の
全血液疾患診療施設と中・南九州の中核的診療
施設から前向きの症例登録を行い、臨床パラメ
ータと遺伝子変異パラメータを組み合わせた

より精度の高い ATLL 予後予測モデルの作成を
目的とする。また、研究参加施設内において、
染色体異常と予後に関する後方視的解析をあ
わせて実施する。 
2.ATLL のドライバー遺伝子変異の同定 
 ATLL 発症者の高齢化に伴い、患者の約半数は、
現在唯一治癒を期待しうる治療手段である同
種造血幹細胞移植の対象となり得ない。そのた
め、化学療法、移植療法以外の手法による ATLL
治療戦略の確立が急務である。とりわけ、近年
その可能性が広がっている腫瘍細胞に存在す
る遺伝子変異を対象とした分子標的療法は、次
世代の ATLL 治療戦略として極めて魅力的であ
る。 
 本研究では、ATLL 患者より得た腫瘍細胞の
ゲノム配列を解読し、ATLL にみられる体細胞
突然変異について初めての網羅的解析を実施
し、ATLL のドライバー遺伝子を同定するため
のカタログ作成を試みる。 
3.ATLL のクローン進展の解析 
ATLL の多くは、化学療法の終了後あるいは

化学療法継続中に、再燃、病勢の進行をきたし、
最終的に患者の死亡へとつながる。ATLL にお
いて時間の経過とともに起きるクローン進展
に関する知見は少なく、化学療法に対する早期
の耐性獲得メカニズムを知る上でも重要な課
題である。 
本研究において、われわれは研究参加施設で

治療を受けた ATLL 患者の再発時、再燃時に経
時的なサンプル採取行い、網羅的遺伝子解析に
よって ATLL におけるクローン進展の解析を行
うこと目的とする。 
 
B. 研究方法 
ATLL の実地臨床および臨床研究、悪性腫瘍

に対する網羅的な遺伝子解析の領域でわが国
を代表する専門家に研究分担者として参加を
得て、密接な連携のもとで共同研究を推進して
いる。 
 

1.ATLL 症例における臨床情報と遺伝子変異情
報の統合 
ATLL の全例登録： ATLL 多発地域である宮

崎県の全血液疾患診療施設と中・南九州の中核
的診療施設より前向きに症例を登録し、患者検
体の収集を実施する。 
網羅的遺伝子解析： ATLL 細胞を対象とし

た全エクソーム解析により、反復する変異、有
意に変異頻度が高い遺伝子を検索する。 
臨床情報と遺伝子情報の融合： 臨床パラメ

ータ、遺伝子変異パラメータ、選択された治療
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などと予後の関連を検討する。 
染色体異常が同種造血幹細胞移植に及ぼす

影響の解析：単一施設における後方視的解析を
行う。 
2.ATLL のドライバー遺伝子変異の同定 
本研究参加施設から得た ATLL 症例を中心と

した Discovery cohort（N = 50）を用いて、
50 例に全エクソーム解析、10 例に全ゲノム解
析、31 例に RNA シークエンス、50 例に SNP ア
レイ解析を実施した。これらの解析結果を基盤
として、別個に収集した Extended cohort（N = 
406）を対象として、321 例に 146 個の候補遺
伝子を対象とした標的シークエンス解析を、
406 例に SNP アレイ解析を実施した。 
3.ATLL のクローン進展の解析 
本研究参加施設において診断し、これまでに

診断時の腫瘍細胞に対して全エクソーム解析
を実施し得た ATLL 症例を対象として、化学療
法後の再発、再燃時に経時的なサンプル採取を
行った。また、新規に発症した ATLL 症例につ
いても、正常コントロールとしての口腔粘膜細
胞 DNA の採取を行い、全ゲノム解析、全エクソ
ーム解析によるクローン進展の解析を実施可
能とした上で、経時的なサンプル採取を継続す
る。 
（倫理面への配慮） 
患者検体の収集、遺伝子解析については、宮

崎大学医学部および参加施設において倫理委
員会の承認を受けて実施されており、匿名化に
よる個人情報保護等の人権擁護上の配慮、不利
益・危険性の排除、説明と文書による同意が行
なわれている。 
 
C. 研究結果 

1.ATLL 症例における臨床情報と遺伝子変異情
報の統合 
本研究参加施設より、これまでに合計 101

例の ATLL が症例登録され、臨床情報の集積と
網羅的遺伝子解析が進行している。そのうち
39 例について全エクソーム解析が終了した。
急性型 ATLL とリンパ腫型 ATLL では、1症例あ
たりそれぞれ中央値で 84.3 個、83.8 個の遺伝
子変異が存在していた。全エクソーム解析から
はATLLで有意に変異する遺伝子が15個見いだ
され、それらの変異について 1症例あたりの中
央値は、急性型、リンパ腫型ともに 3.2 個であ
ることが判明した。慢性型 ATLL とくすぶり型
ATLL では、全体の変異数の中央値はそれぞれ
70.3 個、25.5 個、有意な遺伝子変異の中央値
は、2.3 個、2 個であった。予備的な検討であ

るが、ATLL において有意に変異している遺伝
子について、遺伝子変異の数が多い程予後が不
良である傾向が認められた。また、未だ少数例
の検討であるため有意なデータではないもの
の、変異の存在が予後に影響する可能性がある
遺伝子も複数見いだされている。 
染色体異常が同種造血幹細胞移植の予後に

及ぼす影響については、14 番の欠失や 1q21、
5q、13p、15p などの構造異常と不良な予後の
関連が示唆された。 
2.ATLL のドライバー遺伝子変異の同定 
全エクソーム解析から、ATLL（全ての病型を

含む）では 1 症例あたり中央値 75.1 個の遺伝
子変異が存在することが明らかとなった。15
個の遺伝子について変異が有意に高頻度で出
現しており、ドライバー遺伝子の候補と考えら
れた。また、急性型 ATLL、リンパ腫型 ATLL に
おけるこれらドライバー遺伝子候補の中央値
は 3個であることが判明した。引き続いて実施
した 321 症例を対象とした標的シークエンス
解析からは、検討した 146 遺伝子のうち 50 個
の遺伝子が ATLL 細胞において有意に変異して
いることが明らかとなり、ATLL のドライバー
遺伝子同定のための網羅的カタログが作成で
きた。驚くべきことに、これらの遺伝子の中で
15個の遺伝子が10％以上の頻度で認められた。
また、ATLL で有意に認められる変異およびコ
ピー数異常を来している遺伝子に関して、その
遺伝子産物の機能に応じた分類を行ったとこ
ろ 、 1. T cell receptor signaling/NF-kB 
pathway、2. G protein-coupled receptor、3. 
NOTCH and JAK/STAT signaling 、 4. 
Transcriptional regulation 、 5. 
Immune-surveillance 等の様々な経路に関わ
っていることが明らかとなった。また、ATLL
細胞において有意に変異またはコピー数異常
を来している遺伝子産物の約半数が、HTLV-1
の pX 領域にコードされ種々な細胞生存シグナ
ルを活性化することで細胞を不死化する Tax
と直接会合する、または Tax に関連する経路に
関与するものであることが明らかとなった。 
3.ATLL のクローン進展の解析 
これまでに研究班で症例登録を行い、既に全

エクソーム解析を終了した aggressive ATLL
のうち 2 症例から化学療法後の再発時検体を
採取した。また、全エクソーム解析を実施中の
症例からも 3 例の再発時検体が得られており、
今後、経時的検体集積を継続しながら再発時ク
ローンの網羅的遺伝子解析を実施し、ATLL の
クローン進展のメカニズムを明らかとする。 
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D. 考察 
1.ATLL 症例における臨床情報と遺伝子変異情
報の統合 
近年、予後に直結する新たな疾患特異的マー

カー検索のための遺伝子解析が広く行われて
いる。中でも腫瘍細胞に頻発する体細胞変異の
解析はシークエンス技術の進歩によって実施
が容易となりつつあり、一部の遺伝子変異解析
は既に日常診療で活用されている。さらに多数
の遺伝子情報を患者の診療に利用する試みも
行われており、骨髄異形成症候群においては、
遺伝子変異の情報を臨床情報に組み込むこと
によって既存の予後予測モデルをさらに改善
し得ることが、本研究班の研究分担者らによっ
て報告されている（Haferlach et al. Leukemia. 
2014）。本研究では臨床パラメータと遺伝子変
異パラメータを融合した、より精度の高い新た
な ATLL 予後予測モデルの作成を目的として症
例集積と遺伝子解析を実施している。初年度は
症例集積システムの構築と検体集積、次年度以
降に多数の検体を効率よく解析するための標
的遺伝子を決定する基盤となるデータを得る
ことが可能であった。次年度以降の研究によっ
て、ATLL の予後に直結し、その有無を知ること
が臨床的に有用な遺伝子変異の同定と、当該遺
伝子の情報を組み込んだ予後予測モデルの作
成が可能になると考えられる。 
染色体異常が同種造血幹細胞移植に及ぼす

影響の解析では、同種造血幹細胞移植を施行し
ていない ATLL 患者でみられた染色体異常と予
後との関連性が同種移植施行例では減弱して
いた。その理由として同種造血幹細胞移植療法
が、ATLL 患者の予後不良因子をある程度克服
している可能性が考えられた。 
2.ATLL のドライバー遺伝子変異の同定 
今年度、われわれは ATLL におけるドライバ

ー遺伝子変異を同定するための基盤となる網
羅的カタログ作成を行った。その結果、ATLL
において有意に変異している 50 個の遺伝子を
見いだした。これらの候補遺伝子産物の機能解
析を通して ATLL におけるドライバー変異の同
定を行うことが、ATLL の発症機序解明と新規治
療法開発につながると考えられる。さらに、こ
れまでの解析によって、変異遺伝子産物が様々
な細胞内情報伝達機構に関与していることが
明らかとなっている。とりわけ、変異遺伝子の
約半数が Tax 経路に関与していることの発見
は、ATLL 研究者にとって長年の疑問であった
「ATLL 細胞における Tax 発現低下の意義」に
ついて、1.Tax の発現抑制によるホスト免疫よ

りの回避、2.関連した遺伝子の変異に伴う Tax
経路の活性化による増殖優位性と腫瘍原性の
保持、という新たな仮説を提唱することにつな
がり意義深いと考えられる。 
3.ATLL のクローン進展の解析 
これまでに様々な悪性腫瘍について疾患の

進行や、治療の過程における“クローン進展：
Clonal Evolution”が研究されている。悪性腫
瘍のゲノムは化学療法に使用された薬剤（抗が
ん剤）によって著しい修飾を受け変化すると考
えられており、これが治療耐性クローンの出現
メカニズムの一つとみなされている。ATLL にお
いてクローン進展の様式を解明することは、治
療耐性メカニズムの一端を明らかとするのみ
ならず、疾患の経過によって治療の標的とする
分子を変更または拡張することにつながり、
ATLL に対する新規治療戦略の策定において、そ
の一助になると期待される。 
 
E. 結論 

1.ATLL 症例における臨床情報と遺伝子変異情
報の統合 
研究参加施設における ATLL 症例の全例登録

と遺伝子解析が可能となるシステムを構築し
た。ATLL39 例に対して全エクソーム解析を実
施し、今後、多数の症例を効率的に解析可能な
標的シークエンスを実施するための基盤とな
る網羅的遺伝子変異情報を得た。 
染色体異常と同種造血幹細胞移植後の予後

との関連性を明らかとするためにはさらに多
数例の解析が必要である。 
2.ATLL のドライバー遺伝子変異の同定 
 ATLL を対象として、網羅的遺伝子解析を

実施した。ATLL 細胞において 50 個の遺伝子が
有意に変異していることを明らかとし、ドライ
バー遺伝子を同定するための基盤となるカタ
ログ作成を行った。 
3.ATLL のクローン進展の解析 
ATLL を対象として、クローン進展のメカニ

ズム解明を目的とした検体集積、遺伝子解析体
制を構築し、検体収集と解析を開始した。 
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