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　近年のシークエンス技術革新により、様々ながん
のゲノム解読が進み、重要なドライバー遺伝子の全
貌が続々と明らかになってきている。こうした研究
成果と歩調を合わせて、分子標的治療薬や免疫チェッ
クポイント阻害剤の有効性と関連するゲノム異常や
変異総数といったことが報告され、ゲノム情報は個
別化されたがん医療を実現するために必須なものと
なった。
　一方で、シークエンスコストの減少によって生み
出された大量のがんゲノムデータは、上述したゲノ
ム診断への道筋のみならず新たな方向も切り拓いて
いる。ゲノム異常が起こる遺伝子ではなくその周囲
の配列情報から数学的に抽出された変異パターン
（Mutation signature）が、既知の発がん要因と密接
に関連することが明らかとなり、がんゲノム情報は、
化学発がんや動物モデル発がん研究の結果をヒトの
検体で実証できるリソースとなり、ヒト臨床検体を
起点とした未知の発がん要因の同定から予防研究へ
と広がる新しい研究領域が生まれつつある。本発表
では、ゲノム解析によって大きく変わりつつある発
がん研究について紹介したい。


