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研究成果の概要（和文）：今回 HCV陽性肝硬変患者 1618名、慢性 C型肝炎患者 4854名を用

いて慢性 C型肝炎から肝硬変への進行と関連する遺伝因子を検討した所、MHC 領域の２つの

遺伝子多型が肝硬変の発症リスクと関連する事が明らかとなった(Pcombined = 9.15 x 10-11 and 

1.45 x 10-10)。さらに MICA 遺伝子プロモーター領域の 15SNPをスクリーニングした結果、上

流 2.8Kb に存在する SNP rs2596538 がアレル特異的な転写因子 SP1 の結合を示し、MICA

の高値を示す Gアレルで高い転写活性をしめした。これらの成果によって、MICA の制御機構

やその HCV 感染経路における意義が明らかとなり、予後マーカーや治療応用に結びつくと期

待できる。 

 

研究成果の概要（英文）：Here we conducted a genome-wide association study using 1618 

HCV-induced liver cirrhosis (LC) cases and 4,854 CHC patients. We found that two SNPs 

within the major histocompatibility complex (MHC) region, rs910049 and rs3135363, and 

were significantly associated with the progression from CHC to LC (Pcombined = 9.15 x 10-11 

and 1.45 x 10-10). We also screened 15 candidate SNPs at the promoter region and found 

that SNP rs2596538 located at 2.8 kb upstream of the MICA gene altered the binding of 

transcription factor SP1 to the genomic region including this SNP. Moreover, higher 

transcriptional activity of G allele was observed in vitro by luciferase reporter assay, 

concordant with higher soluble MICA (sMICA) level among HCV-induced HCC patients 

with G allele. In summary, we identified the crucial roles of multiple genetic variations 

within the MHC region as prognostic/predictive biomarkers for CHC patients. 
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１．研究開始当初の背景 
 
肝癌の原因の 70%以上を占める C 型肝炎ウ
イルスのキャリアーは 200万人いると推測
されている。これまで慢性 C型肝炎に対す
る治療方針はウイルス側の因子を基に決定
されていたが、近年疾患の予後や薬剤応答
性に関連する遺伝子が次々と明らかとなっ
てきた。今回我々のグループは、MICA遺伝
子上の SNPが慢性 C型肝炎から肝癌への進

展に関わる事を解明した。また MICAの遺伝
子型と血中 MICA 濃度が強く相関する事よ
り、血中 MICA濃度の測定で遺伝子検査が代
用可能である事と MICA が癌治療の標的と
なる可能性を示した。 
 
２．研究の目的 
以上の知見を基に、MICA以外の予後予測因
子の解明と、MICA の発現制御機構の解明、
分泌型 MICAと予後について検討を行った。
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これらの解析によって、MICAのバイオマー
カーと及び治療標的因子として有用性を検
証することを目的とする。 
 
３．研究の方法 
研究では、具体的に以下の３つを行う。 
１．全ゲノム関連解析による HCV陽性肝硬
変感受性遺伝子の探索 
対象：慢性 C型肝炎 4500症例、HCV陽性肝
硬変 1500 を用いて全ゲノム関連解析を行
い、新規の予後予測因子の探索を行った。 
 
2．HBV 陽性肝癌患者における MICA の予後
因子としての検証 
HBV 陽性肝癌及びい慢性 B 型肝炎患者の検
体を用いて、MICAの遺伝子多型と発癌リス
クの関連について検証する。また血中 MICA
レベルと肝癌患者の予後との関連について
検討する。 
3. 遺伝子多型による MICAの発現制御機構
の解明 
分子生物学的な手法により HCV感染による
MICA の発現誘導機構の解明と遺伝子多型
の影響を検討する。 
（倫理面への配慮） 
本研究に参加される患者の方は全員インフ
ォームドコンセントを取得済みであり、ま
た研究計画は各医療機関において倫理審査
委員会の承認済みである。 
 
４．研究成果 
１）慢性 C型肝炎から肝硬変への進展と関
連する遺伝因子を探索する目的で、HCV 陽
性肝硬変患者 682名、慢性 C型肝炎患者 943
名を用いて約 60 万箇所の遺伝子型を決定
し、相関解析を行った。その結果、10箇所
の SNPが肝硬変の発症リスクと強く関連す
ることが明らかとなった。さらにこれらの
SNPについて、肝硬変 936症例、慢性 C型
肝炎 3786症例で検討した結果、MHC領域上
の 5 SNPが強い関連を示した。またこれま
で肝障害、肝組織の線維化との関連が報告
されている HLA遺伝子についても検討を進
めた所、複数の HLAアレルが肝硬変のリス
クとなることが明らかとなった。多変量解
析の結果、最終的に 3つの遺伝子多型が肝
硬変の発症リスクと独立して関連すること
を明らかとし、これらの遺伝子多型を用い
た肝硬変発症リスク予測システムを構築し
た（論文投稿中）。 

 

2)HBV陽性肝癌における、MICAの意義につ
いても同様の検討を行なった。HBV-陽性肝
癌患者 407名、慢性 B型肝炎患者 699名、
健常者 5657名について MICAの遺伝子型を
決定した。その結果、MICAの遺伝子多型が、
HBV 陽性肝癌の発症リスクにも関与するこ
とを明らかとした。また HCV陽性肝癌患者
と同様、MICA の遺伝子型と血清 MICA 値と
は相関を示した。さらに分泌型 MICAが高値
の肝癌症例では予後が不良となることも明
らかとした（論文投稿中）。 
また慢性 B型肝炎の新規疾患感受性遺伝子
として HLA-DQを同定した。 
中国人で HBV陽性肝癌との関連が報告され
た KIF1Bについて、日本人 HBV陽性肝癌症
例では関連が無いことを明らかとした（論
文投稿中）。 
3)さらにゲノム創薬へ向けた研究として、
MICA の創薬ターゲットしての検証を進め
ている。 
 

 

MICA 遺伝子の転写制御機構の解明を目的
として、プロモーター領域の多型について
検討した所、SP１の結合に変化をきたす
SNPが同定された（上図）。このSNPはmarker 
SNPと強い連鎖不平衡（r2=0.82）にあった
ことから、この領域に対する SP-1 の
affinity が変化することによる遺伝子の
転写量の変化が癌の発症に寄与することが
示唆された。これらの成果によって、MICA
の制御機構やその HCV感染経路における意



 

 

義が明らかとなり、予後マーカーや治療応
用に結びつくと期待できる。 

 
4)結論 
 今回の解析によって、MICAを含む複数の 
遺伝子多型が HCV陽性肝癌・肝硬変の発症
と関連することが示された。さらに HCV陽
性肝癌だけでなく慢性 C型肝炎患者におい
て、MICA の遺伝子多型と分泌型 MICA 値が
関連を示したことより、MICAの測定でも慢
性 C型肝炎患者の予後予測が可能となる事
が示唆された。今後は MHC慢性 C型肝炎患
者において分泌型 MICAの測定を進め、肝癌
発症との関係を検討する。また分泌型 MICA
値と MICA 遺伝子型のどちらが有用な予後
因子となるかについて、多変量解析を元に
検討する。 
さらに HBV陽性肝癌の発症リスクにも MICA
の遺伝子多型が関与すること、また分泌型
MICAが高値の症例では、予後不良であるこ
とが明らかとなり、MICAが HBV関連疾患の
予測因子となる事が示された。 
MICAは HCV陽性肝癌、HBV陽性肝癌共に高
発現していることから、MICAに対する抗体
を用いることによって、分泌型 MICAの中和
活性、及び膜型 MICAに対する ADCC活性を
介して、抗腫瘍効果が期待できると考えら
れる。今後、monoclonal抗体の作成と抗腫
瘍活性の検討を進めていく予定である。 
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