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【目的】我々は、断酒目的で入院したアルコール依存症患者血清検体を用い、ProteinChip® 

systemで新たな飲酒マーカーの探索を行った結果、fibrinogen αC chainの分解産物

（5.9kDa）、Apo AⅡの分解産物(7.8kDa)、Apo AⅠ(28kDa)を見出し（Proteomics. 2004, 

4:1187-95）、5.9kDaはγ-GTP non-responderの検出にも有用であることを示した（Alcohol 

Clin Exp Res. 2007, 31:22S-26S）。今回はProteinChip® systemでは検出しにくい 10kDa以上

のタンパク質に注目し、新たな飲酒マーカーの探索を行った。 

【方法】断酒目的で入院したアルコール依存症患者計16名の入院時、3ヶ月後の血清検体を

用いた。プロテオーム解析は患者血清から抗体カラムを用い主要 12 タンパク質を除去した後、

HPLCによって分画したフラクションをSDS-PAGEにより、タンパク質発現の違いを2群間で比

較した。有意差が認められたタンパク質は二次元電気泳動を行い、ゲルを切り出し、トリプシ

ン消化後、LC-MS/MS により同定した。同定後、ウエスタンブロット法によりタンパク質発現量

の変化を確認した。従来の飲酒マーカーであるγ-GTP の測定は、シカリキッド γ-GT J（関

東化学㈱）を用いて行った。 

【結果】27バンドで統計学的に有意差があり、飲酒により24バンドで発現量の増加が認められ



た。飲酒により発現量の増加するタンパク質には、α2-HS glycoprotein１や Apolipoprotein A

Ⅰが検出され、発現量の減少するタンパク質には、Apolipoprotein CⅢが検出された。タンパ

ク質同定後、ウエスタンブロット法によりタンパク質発現量の変化を確認したところ、3 タンパク

質については、著明な差異を認めた。その変化はγ－GTPのいわゆるnon-responderにおい

ても認められた。 

【結語】断酒目的で入院したアルコール依存症患者血清のプロテオーム解析の結果、新規飲

酒マーカーの複数の候補を見出し、現在その他の候補タンパクの同定を進めている。 


