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研究成果の概要（和文）：本研究の目的は、産業および一般集団サンプルを対象に、１）多数の遺伝子座位を組
み合わせた遺伝リスクスコアによるうつ状態の予測因子の探索、２）職場環境ストレスによる遺伝子とうつ状態
の関連を調べることである。
九州地区の企業に勤務する従業員約400名と北陸地区の企業より約300名の総計約700名のサンプルを対象に、
Illumina 300Kチップを用いて、全ゲノム関連解析を実施した。2つの集団間での遺伝リスクスコアは有意な結果
が得られなかったが、職場環境ストレスと遺伝子の相互作用を全ゲノムにわたって解析した結果、うつ病の予測
因子となりうる候補遺伝子が見出された。

研究成果の概要（英文）：The aims of the present study are 1) to predict depression using combination
 of risk genes and 2) to identify candidate genes that influence the association of work stress with
 depression. Therefore, we performed a genome-wide gene by environment (G × E) interaction analysis
 in Japanese employees living in Kyushu (n=400) and Hokuriku (n=300) regions. The genetic 
predictions of depression using two independent samples were non-significant. However, we found 
several candidate genes of depression analyzing gene by environment (G × E) interaction.

研究分野： 精神科遺伝研究
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研究成果の学術的意義や社会的意義
職場では2015年12月から義務化されたストレスチェック制度導入や、今後は働き方改革などの制度によって長時
間残業などの職場ストレスの低減が図られようとしている。本研究では、職場関連ストレスによってうつ状態に
つながる個人差の背景には遺伝的要因による可能性があることを示唆し、候補となりうる遺伝的座位を示した。
こうした研究によってハイリスクの個人については早めの疾病教育や産業保健スタッフによるフォローを行うな
どの対策が取りやすくなると考えられる。本研究は以上の点から今後のうつ病の予防や介入に意義があるものと
考えられた。










