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研究成果の概要（和文）：侵襲性歯周炎は、若くして発症し急速な骨破壊をきたす特殊な歯周炎であるが、その原因因
子の特定には至っていない。この侵襲性歯周炎とは、全身的には健康であるが、急速な歯周組織破壊、家族内集積を特
徴としており、発症には遺伝的な要因が関与していると考えられている。そこで、我々は侵襲性歯周炎を発症している
２家系においてエクソームシークエンスという網羅的な遺伝子解析手法を用いて遺伝子解析を行った。その結果、２家
系において特徴的な遺伝子の変異が発見された。その遺伝子の役割を解明することにより、侵襲性歯周炎の早期発見、
新たな治療方法の開発に寄与できる可能性がある。

研究成果の概要（英文）：Aggressive periodontitis(AgP) is a particularly severe type of periodontitis and 
diagnosed by three characteristics: rapid bone destruction, possible familial aggregation, and absence of 
other systemic disorders in the patient. Exome sequencing is increasingly utilized as tools in genetic 
research and has a potential to determine the genetic cause for both single gene and complex disorders. 
Of 119 patients who diagnosed as AgP, we found 3-generation consanguineous pedigree in which three of 
them are affected with AgP. We further performed whole-exome sequencing in those three AgP patients and 
one control. (Two of them are already sequenced. Lest of two will be sequenced near future.) After 
getting sequencing data, we plan to analyze them by using a bioinformatics pipeline.48889 and 45564 
variants are found respectively, in two patients.

研究分野：歯周病学

キーワード： エクソームシークエンス　侵襲性歯周炎

  ２版



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 

 

侵襲性歯周炎は急速な歯槽骨の破壊をきた

す家族集積性を特徴とする特殊な重度歯周

炎であるが、これまでのゲノム解析研究で

は原因遺伝子の同定に至っていない。 

 

２．研究の目的 

 

侵襲性歯周炎における原因遺伝子を同定す

ることにより、その疾患リスクを評価でき

るようにし、新たな治療方法の確立を目指

す。 

 

３．研究の方法 

 

東京医科歯科大学歯学部附属病院の歯周病

外来を通じて収集された侵襲性歯周炎 2家

系を対象とし、侵襲性歯周炎罹患者 5名お

よび非罹患者 1名について、末梢血より抽

出したゲノムDNAを用いてIon Protonによ

る全エクソーム解析を行った。得られた遺

伝子変異に対して、下記の filtering を実

施した。（１）低 depth 変異の除去、（２）

Insertion/deletion の除去、（３）罹患者

に共通した変異以外の除去、（４）同義置換

の除去、（５）公共データベース（Human 

Genetic Variation Browser、1000-genome 

database、NHLBI Exome Sequence Project）

に登録され頻度 1%以上のコモンバリアン

トの除去。絞り込まれた変異の確認をサン

ガーシークエンス法にて行った。 

 

４．研究成果 

エクソームシークエンスにより、約 50,000

個の遺伝子変異を各サンプルにおいて同定

し、filtering を通じて家系毎にそれぞれ

41 変異、379 変異に絞り込んだ。2 家系に

共通して変異を認める変異候補遺伝子が存

在しており、これらの変異はサンガーシー

クエンスにおいて確認された。 
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