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癌の治療法の⼀環として、温熱療法を放射線療法と併⽤する集学的治療が⾏われて

いるが温熱療法の放射線増強効果の分⼦機序はまだ解明されていない。そこで、RNA-
seq、qPCR などを⽤いた細胞実験で当該分⼦機序を明らかにする。  

１． 緒⾔ 
乳がん治療に使われる放射線治療は、温熱を加えることによって治療効果が向上すると知
られている。しかし、温熱療法が腫瘍の放射線感受性を⾼める分⼦機序について、遺伝⼦
レベルでは解明されていない。そこで本研究実験では、放射線照射の影響を、熱の有無に
より⽐較し、温熱による効果を明らかにすることを⽬的とする。癌細胞株を⽤いて、条件
ごとに遺伝⼦発現プロファイルを取得し、⽐較することにより温熱効果の解明を試みた。  

２．実験と解析 
まず乳がん細胞株として MCF7 細胞を⽤
い、Cs157 を⽤いた放射線照射を⾏った。
従来遺伝⼦発現変化が起きると知られてい
る 5 つの遺伝⼦について、Control 群、RT 
(Radiation Treatment) 、
HT(Hyperthermia Treatment) 群、
Combination 群にグループ分けして五⽇間の
放射線照射及び温熱処理ののち qRT-PCR を⾏った。 しかしながら、既知の変動遺伝
⼦群において温熱効果による変動を認めなかった。そこで、網羅的遺伝⼦発現解析を⾏
うために、それぞれの条件において、RNA を抽出し、⾼速シーケンサによる RNA-
sequencing (RNA-seq) を⾏った。取得された遺伝⼦発現プロフィールを⽐較することに
よって、温熱効果によって変動する遺伝⼦群の抽出を⾏った。  

３．まとめ 
  本発表では、温熱処理によって発現が増加した遺伝⼦群と低下した遺伝⼦群について概説

し、 推測される分⼦機序について紹介する。  
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