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本論文では、多くの研究機関と共同し、日本人最大規模となる統合失調症の全ゲノム関連解析（GWAS: 1,940
名の統合失調症と 7,408 名の対照者）を実施した。日本人サンプルのみで３個の新規感受性遺伝子（SPHKAP, 
SLC38A3, and CABP1-ACADS）を、また白人および中国人を対象とした GWAS と合わせ、計 12 個の新規感受
性遺伝子同定に成功した。さらに、日本人以外のサンプルとの精神疾患の共通性を検討し、民族を超えた遺伝
的共通性の一端を示した。 
本研究結果は、精神薬理学の基盤となる情報を提供し、ゲノム創薬のシーズとなりうる遺伝子情報の発見とい
える。また、日本人と他民族の比較を行うことで、民族特異的、あるいは世界共通のリスクかどうかを検討するこ
とは、感受性遺伝子の優先順位に指標を与えることが可能であり、創薬ターゲットにもおいても、同様のメリット
がありうる。 
 
こうしたゲノムデータが基盤情報となりうる一例として、本研究成果を利用することで、統合失調症と BMI (低
BMI)との間に、有意な遺伝的相関を同定した成果が挙げられる。この結果では、「”体質”という観点から統合失
調症は”痩せ型”と相関する」ものであり、クレッチマーの somatology を支持していた。すなわち、本結果が示唆
することは、遺伝子レベルでは統合失調症は痩せている傾向にあるわけなので、（１）現在統合失調症患者で問
題になっている肥満は二次的な可能性が強いこと（もちろん自明ではあるが）、そして（２）それをコントロールす
ることが可能であること、にある。このように、GWAS 情報は臨床精神薬理学においても極めて有用な知見を与
えうるため、今後も推進していく必要がある。 

 


