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本研究で RNA シークエンス解析に用いた 18例は H.pylori のステータスを免疫組

織染色により陽性もしくは陰性に判別している。免疫組織診断のみでは感度に問題

があり、本研究の陰性例には偽陰性や既往感染例が含まれていることが想定される。

H.pylori のステータス判定をより正確に感染、非感染、既往感染に分けて解析す

ることは今後の課題であると思われた。グループ 1 で TCGA-D で 29 遺伝子、

RNAseq-Dで 371遺伝子が H.pylori陽性で発現増加し、3遺伝子が共通、グ

ループ 2で TCGA-Dで 152遺伝子、RNAseq-Dで 600遺伝子がH.pylori陽

性で発現低下し、12遺伝子が共通していたという結果に関しては fold-changeの

記載がなく、共通していた遺伝子に関して発現が変動していると言えるほどのものな

のかが不明であるうえに、ほとんどの結果が共通していない点が気になる。また本研究

では有意水準を 0.05 と設定しているが、遺伝子発現の差の検定は 7904遺伝子

に関する TCGA-D の検定と RNAseq-D の各 2 検定（合計 15,808 検定）も

行っており、本来多重性の調整のために有意水準は 0.05 より相当に低く設定され

る必要があると思われる。本探索的研究の結果に関しては検証が必要である。 
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