








要    約:札幌市では新生児濾紙血セルロプラスミン(CP)測定によるウィルソン病(WND)の

マス・スクリーニングを平成 7 年 4 月より実施しており,スクリーニング陽性者に対する

確定診断法としての応用を目的に,WND遺伝子; ATP7B の直接塩基配列解析を併せて行なっ

てきた。WND 患者 24 家系(日本人 23 家系,韓国人 1 家系) について,イントロン境界を含

めた全 21 エクソン領域の塩基配列を決定した結果,  日本人に特徴的な 15 種類の遺伝子

変異と,3 種類の共通変異(欧米人 2 種類,中国人 1 種類)を認め,48 アレル全てに責任遺伝

子変異の候補を同定できた。日本人 WND 遺伝子変異の特徴として,比較的頻度の高い 4 種

類の共通変異(個々の頻度は10.4-16.7%)が存在し全体の54%(26/48アレル)を占めること,

遺伝子変異をホモ接合体として有するのは 2/24 名(8.3%)のみで大部分が様々な組合せの

複合ヘテロ接合体であること,および ATP 作用領城を中心とする 8 つのエクソンに

94%(45/48 アレル)の変異が集中することがわかった。

  この結果を踏まえ,新たな WND12 家系について変異の集中する 8 つのエクソンについて

直接塩基配列解析を行なったところ,79%(19/24 アレル)に新たな 3 種類の変異を含め責任

遺伝子変異の候補が同定され,8/12 名(67%)に両アレルの変異を決定できた。


