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 要 旨 

目的： 

大鬱病障害（MDD）とアルコール依存（AD）の合併症について遺伝的スコアにより検討

した。 

方法： 

ゲノムワイド関連解析（GWAS）に参加したヨーロッパ系 4集団: COGA（AD 788名、対

照 522名）、SAGE（AD 631名、対照 756名）、Yale-Penn（AD 2,135名、対照 350名）、

NHRVS（AD 317名、対照 1,719名）を解析対象とした。Psychiatric Genomics Consortium

のMDD GWASs（MDD 9,240名、対照 9,519名）により算出した多遺伝子スコアを用い

（P <0.05~ P≦0.99）、ADとMDDの関連について年齢、性別等で調整した混合モデルを

用いて検討した。多遺伝子スコアによる AD変動割合は Nagelkerkeの擬似決定係数（R2）

により算出した。追加解析として、MDDと ADの合併の影響を取り除くためにMDDの有

無で調整（COGA, Yale-Penn, NHRVS）、他のメタ解析（GenRED-Ⅰ, GenRED-Ⅱ）より

算出したMDD多遺伝子スコアとの比較も行った。 

結果： 

MDD多遺伝子スコアはすべての集団において ADと有意に関連した（COGA: P = 1.7*10-6, 

R2 = 0.026; SAGE: P = 0.001, R2 = 0.01; Yale-Penn: P = 0.035, R2 = 0.0018; NHRVS: P = 

0.004, R2 = 0.0074; 4集団メタアナリシス: P = 3.3*10-9）。MDDの有無で調整後も同様の

結果であった（COGA: P = 7.6*10-6, R2 = 0.023; Yale-Penn: P = 0.08, R2 = 0.0013; NHRVS: 

P = 0.006, R2 = 0.0072）。他のメタ解析によるMDD多遺伝子スコアも ADと有意な関連を

示した（P = 0.007）。 

結論： 

MDD と AD には共通の遺伝的素因が存在することが判明した。今後は GWAS メタ解析を

用いてMDDと ADに併存する特定の遺伝的変異を明らかにしたい。 

 


