第356回Zoological Conference
（第922回 生物科学セミナー）
日時：　11月2日（水）　16:30-18:00
演者：　徳永　勝士 教授
東京大学大学院医学系研究科人類遺伝学分野

演題：　　ヒトゲノム多様性の生物医学
ヒトゲノム多型・変異データベースの充実、およびその解析技術の急速な進歩により、従来は困難であった多因子病の発症に関わる遺伝要因や、薬剤・治療応答性に関わる遺伝要因の探索が加速している。私達は各種疾患を対象とする多施設共同研究において、ゲノムワイド関連解析（GWAS）などの大規模なゲノム多型解析を担当し、いくつかの新規疾患関連遺伝子を同定した。このような「網羅的探索研究」の魅力のひとつは、予想もしない遺伝子の関与が発見されることによって、疾患の発症機序の理解が一段と進み、新しい治療法開発への進展が生まれることである。本セミナーでは２型糖尿病、ナルコレプシー、C型肝炎について私達が得たおもな成果を紹介するとともに、新たな疾患遺伝子の同定が発症機序の理解や新規治療法の開発に貢献することを示したい。
　また、このようなゲノム全域を対象とする解析が、人類集団の起源や形成過程の推定や、ヒトのさまざまな通常形質に関わる遺伝子の同定にも貢献している例も紹介したい。
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