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果を解析したところ、coding regionのいかなる領域に

おいてもmutationあるいは遺伝子多型（single nucleotide 

polymorphism：SNP）は認められなかった。

【考　察】

　８０名ものSCOSの日本人患者を解析したものの、

mutation及びSNPは全く検出されなかった。この結果

から、マウスにおいてはSin３A遺伝子をノックアウト

すると、そのオスのマウスはSCOSの表現型を呈する

ものの、その現象はヒトでは異なるのではないかと考

えられた。しかしながら、今回の研究ではSCOSによ

る無精子症患者は極めてまれであり、よってその解析

数が限られている点、および今日までヒト SIN３A遺

伝子のcoding regionにおける多型部位が検出されてい

ないため今後さらなる検討が望まれる。これまでノッ

クアウトマウスの解析により無精子症を呈する数多く

の遺伝子がマウスにおいては報告されている。しか

し、今日までの研究においてそれらの遺伝子が必ずし

もヒトにおいて忠実に再現されているわけではない５、６）。

　本研究において、解析された８０名の日本人患者に

おいてはヒトSIN３A遺伝子でいかなるmutationもSNP

も検出することができなかったが、本研究はヒト

SIN３A遺伝子とヒト男性不妊症における世界で最初

の研究である。今後さらなる症例数を増やし再度解析

するとともに、他の人種においても解析する必要があ

ると考えられた。
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【目　的】

　現在非閉塞性無精子症患者のうちおよそ２０％が遺

伝学的な素因が示唆されている１）。これらの遺伝学的

要因にはY染色体の微小欠失及びある種の遺伝子異常

が含まれる２）。Sin３蛋白は大きなSin３A蛋白とそれに

極めて類似したSin３B蛋白から構成され、転写因子と

して重要な役割を担っている３）。２０１２年Sin３A遺伝子

のノックアウトマウスが報告されその表現型はオスで

は無精子症に起因する男性不妊症を呈し、また組織学

的解析においてはgerm cellを精巣内に全く有しておら

ず、ヒトにおけるSertoli cell only syndromeいわゆる

SCOSを呈していた４）。

　そこで今回私はSIN３A遺伝子の異常がヒトSCOSの

原因ではないかとの仮説のもとに解析を行った。

【方　法】

　対象は文章によるインフォームドコンセントを得た

のちに血液を採取した、組織学的にSCOSと診断され

た８０名の日本人無精子症患者である。全ての患者に

おいて、精液検査は最低２回以上行い、また閉塞性無

精子症、下垂体機能不全、精巣の外的損傷及び感染症

既往のある患者は除外された。全ての対象患者は染色

体の核型は正常であり、またY染色体の微小欠失を伴

っていなかった。対象患者から血液を採取し、

Genomic DNAを抽出し、SIN３A遺伝子の全ての

coding regionに隣接するイントロン部位にprimerを設

定し、coding regionにおいてPCR法及びダイレクトシ

ークエンス解析を行い、mutation解析を施行した。

【結　果】

　SIN３A遺伝子の全てのcoding region及び隣接するイ

ントロン領域はPCR法により合計２０個のPCR産物が

増幅され、PCR産物はカラム精製法により精製されす

ぐさまダイレクトシークエンス解析が施行された。対

象患者８０名において、全てのシークエンス解析の結
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を３次元的に応用し、新たなアルゴリズムを開発した

（３D-IBCI）。今回の研究の目的は、この新しいアルゴリ

ズムの部分容積効果補正効果を検討することである。

【方　法】

　悪性腫瘍が疑われてFDG PET/CTを施行した患者１５

名のデータを複数の核医学専門医が視覚的に評価し

た。また、Whole body用PETファントムにFDGをセ

ットして得られたファントムデータに対しても解析を

行った。具体的にはファントム内部のhot sphereの最

大SUVの値とセットしたFDGの放射能濃度からリカ

バリ計数を算出し、hot sphereの直径との関係を観察

した。この検討を部分容積効果補正なし（オリジナ

ル）、２D-IBCI、３D-IBCIでそれぞれ行った。なお、

PET/CTは当院に導入されているGE社製Discovery　

VCTを用いて３Dモード収集で撮像が施行された。ス

ライス厚は３.３mm、マトリクスサイズは１２８x１２８であ

った。CTは吸収補正及び解剖学的な情報を付与する

目的でPETの撮像直前に施行され、管球圧は１２０kV、

５０-１００mAで撮像対象によって自動設定されたパラメ

ータが使用された。撮像時のスライス厚は５.０mmで、

PETに合わせてスライス厚３.２７mmに再構成された。

PET画像とCT画像はカメラに付属しているワークス

テーション上でfusionされた。画像再構成アルゴリズ

ムは３D-OSEMを用いた。

【結　果】

　患者データに対する視覚的評価では、オリジナルと

比較して２D-IBCI、３D-IBCIともに良好な結果が得ら

れた（図１：p＜０.０００１，Wilcoxon test）。２D-IBCIと

３D-IBCIの間には有意な差は認められなかった。

　ファントムデータの解析では、リカバリ計数はhot 

sphereの直径と相関していたが、直径が３０mm以下の

hot sphereに関してはいずれも３D-IBCI＞２D-IBCI＞オ

リジナルの順となり、３D-IBCIのリカバリ係数が大き

い結果となった（図２）。特に２D－IBCI及びオリジ

ナルでは直径２８mm未満のhot sphereでリカバリ係数

が８５％以下であるのに対して、３D-IBCIでは直径

１７mm以上のhot sphereでいずれも８７％以上の値が観

察された。
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【目　的】

　PETなどの核医学画像においては、一般に画像解像

度が低く、１画素の大きさが比較的大きく、部分容積

効果の影響がCTなどと比較して大きいことが知られ

ている。このために小さな病変では、トレーサの集積

の半定量指標であるstandardized uptake value（SUV）

は過少評価され、視覚的にも病変の検出率が低くなる

可能性がある。画像解像度を増加させる場合には、数

学的な演算を用いて画素値の補間処理を行うことが多

い。よく用いられる手法としては、ニアレストネイバ

ー法、バイリニア法、バイキュービック法などが挙げ

られる１－２）。しかしながらいずれの方法も、視覚的な

画像の品質向上が得られるものの、画像のコントラス

トの向上は期待できない。我々は、部分容積効果補正

を演算中に組み込みながら画像解像度を増加する方法

を考案しているが（２D-IBCI）３－４）、今回は更なる部分

容積効果補正効果を実現するために以前開発した手法
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