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日本癌病態治療研究会 (代表世話人 儀野可一

教授)は ,“HLAを指標にして悪性腫瘍に対する術

後補助免疫化学療法併用の有用性の選択基準を検

討するとともに各悪性腫瘍の病態を研究する"こ

とを目的に,平成 2年 11月 から開始された。その

後,分子生物学の発展により癌が遺伝子に起因す

る病気であることが判明したことにより,本研究

会でも遺伝子関連の研究から癌の発生・病態を明

らかにする必要があると判断され,平成 5年 8月

に遺伝子班が発足 した次第である。

発足当初,遺伝子班として,ま ずグループの研

究テーマを決定するため,本研究会会員施設に遺

伝子研究の現況についてのアンケー ト調査 (平成

6年 5月 ,回答率48.5%)を 実施 した。その結果 ,

遺伝子研究は比較的多くの施設で行われていたが,

解析 している遺伝子,お よび対象としている臓器

が多岐にわたっていたため共同研究としてのテー

マは的を絞 りにくい状況にあった.そ こで,遺伝

子班班員の先生方と討議検討のうえ,現在 もっと

も遺伝子解析が進んでいると考えられ,かつ症例

数も多い大腸癌を研究対象に,以下にあげる2項

目をテーマとした.

① 大腸癌におけるK― 夕鶴,p53遺伝子変異と癌

の進展,予後との解析

② 非腺性遺伝性大腸癌(HNPCC)の家系集積

テーマ①では,K‐
“
,p53遺伝子は変異を検索

する手技がほぼ確立 しているため,班員施設間で

の測定結果にばらつ きは少ないと予想され,prO_

spective studyに 適 していると判断される. また,

テーマ②について,HNPCCは 大腸癌だけでな く,

消化器癌,多重癌が家系内に多発する疾患であり,

最近,本疾患の原因遺伝子としてhMSH2,hMLHl

geneが同定され,そ の機能がDNA複製時のミス

マッチ修復にあることが判明した。これら遺伝子

の変異によりgenOmeの いろいろな場所にreplica¨

tion errorが 生じ,発癌に関与するものと推測され

ている.HNPCC家系を集積 し,遺伝子解析するこ

とは,発癌の本質に追 りうる可能性が期待できる.

さらに,こ れら二つのテーマのほかに,膵液中

のKフ餐遺伝子の変異を検索 し,膵癌の診断を行

う研究 (班員,菅野先生)も 共同研究テーマとす

る方針である。

遺伝子班は発足 してまだ日が浅いため,班とし

ての共同研究の成果を報告できる段階ではないが,

今後先述した研究テーマに向け,班員施設のみな

らず研究会会員施設の先生方の協力のもと,邁進

していきたいと考えている。お忙 しい処アンケー

ト調査に御協力賜わり,こ の場をかりて御礼申し

上げ,引 きつづ き御協力の程お願い申し上げる次

第です。
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