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本年度研究成果 

I 研究背景 

高線量放射線被ばくによって変異が誘発され様々な健康被害が生じる。一方、100mSv 程度の低線

量被ばくでは発がんは認められず、さらに、世代を越えて低線量率長期被ばくした場合のリスクにつ

いては、いまだに評価法もデータもない。そこで LNT モデルに基づき高線量データを低線量域にま

で外挿して間接的に推測され、リスクが明らかになるまではなるべく被ばくしないという 1950 年に

提唱された国際防護基準が、21 世紀の今日でも ALARA の原則として最新の ICRP 主勧告 1)でも提唱

されている。すなわち、低線量率長期被ばくの次世代影響を、直接、高精度に検出できるリスク評価

法の確立と、科学的エビデンスに基づく防護基準の見直しが喫緊の課題となっている 2,3)。 

II 目的 

福島地域における残留放射線と同程度の低線量率において長期生涯被ばくしたマウスモデルに誘

発される変異を非被ばくコントロール群の変異(＝自然変異)と比較解析し、低線量率放射線の長期被

ばくによる高精度リスク評価系確立を目的とする(権藤班)。また、マウス実験結果のヒトへの橋渡し

のため、ヒト培養細胞およびマウス培養細胞にも同様の低線量率長期被ばくを実施し、誘発変異を比

較解析する(松本班)。得られる実験データを用いて、ヒト vs マウス、個体 vs 培養細胞、生殖系列細

胞 vs 体細胞など包括的に応用できる数理モデルを開発する(角山班)。３班からなる異分野間連携に

より、低線量率長期被ばくのリスクの超高感度実験検証とモデル化が世界ではじめて可能となり、次

世代への影響について科学的エビデンスを得る。本研究から得られるデータから解析結果まで全て公

開し、放射線被ばくの安全基準や汚染廃棄物の安全性評価など、国際的な科学的議論に貢献する。
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III 研究方法 

権藤班：独自に提唱した多世代にわたる変異蓄積と最新ゲノム解読法を駆使する拡張トリオ解析法 4)

を用いる。すでに、環境科学技術研究所(IES)被ばくマウス飼育施設において、福島の主たる残留放射

線源でもある 137Cs ガンマ線照射により、0.05mGy/日、1mGy/日、20mGy/日および非照射群の４家系

マウス群の全ゲノム解読を 2022 年度に完了したので 2023 年度にはバイオインフォーマティクス解析

を駆使して誘発変異検出を行った。東海大(TOKAI)では、22Na ガンマ線 0.15mGy/日の線量率で被ば

くしたマウスの全ゲノム解読から誘発変異を非照射コントロール群との比較により 2022 年度にすで

に検出しているので、IES および TOKAI 実験結果を 2023 年度には総合的に比較解析し、低線量率長

期被ばくの影響を明らかにする。なお、動物実験を実施した東海大学および環境科学技術研究所では、

それぞれ、実施にあたってそれぞれの研究機関において、動物実験従事者登録及び動物実験課題承認

を得て行なった。

松本班：実験できないヒトへの影響を明らかにするため、2023 年度はヒト培養細胞と二段階クローン

集団作製法を用いて、低線量率被ばくしたヒト培養細胞を、WGS 法を用いて解析し、ヒトへの橋わ

たしとなる解析法確立を進めるとともに変異を検出する。低線量率（0〜20 mGy/日）連続照射条件下

での解析に加え、高い線量・線量率での照射（X 線 1 Gy/min、1 分照射、原子炉での γ 線 0.2 Gy/h、
中性子 0.2 Gy/h で 2.5 時間照射）も行い、結果を比較検討する。 
角山班：線量率と被ばく時間を変数として含めたリスク評価する数理モデル WAM5)をすでに開発し、

中線量率から高線量率では様々な生物種で有効に被ばくリスクが推定できることを示した。2023 年

度には権藤班および松本班から得られるマウス個体および培養細胞における低線量率長期被ばくデ

ータを数理モデル WAM に応用し、モデルの一般性•有効性の検証を低線量域で進める。

IV 研究結果、考察及び今後の研究方針 

権藤班: TOKAI および IES 実験あわせ 4000 を超える一塩基置換変異(SNV)を検出した。４世代自然変

異を蓄積した TOKAI と IES の非照射群ではそれぞれ 24.58(±1.20SE)SNV/マウス/世代および 24.77(±

0.53SE)SNV/マウス/世代と再現性の高い結果が得られ、既報告のマウスの自然変異率 6)とも合致した。

また TOKAI の 0.15mGy/日および IES の 0.05mGy/日、1mGy/日被ばく群では非照射群と全く有意差が

なかった。一方、20mGy/日ではメスが不妊となりオスのみ長期生涯被ばくさせたにも関わらず３世代

の変異蓄積によって、コントロール群 24.61(±0.78SE)SNV/マウス/世代に対し、32.89(±1.91SE)SNV/

マウス/世代と顕著な有意差(p=0.005)が検出された。SNV が有意に誘発された実験データとしては、

これまででもっとも低い線量率である。

松本班: ヒト NB1RGB 細胞株の分裂回数および平均倍加時間を得て、一次クローン形成時の分裂回数

を計画の 10~13 回から 8 回程度に減らし、二次クローンを 106 細胞程度に増殖しただけでも変異抽出

が可能なことを示し、当初計画より高速な二段階サブクローニング解析手順を確立した。さらに、WGS

解読データから変異を抽出し、既報告の培養細胞変異率 7)と同等の結果を得た。また、ヒト TK6 培養

細胞を用いた X 線および γ線・中性子照射による結果も含め統計的有意差は検出されず、マウス実験

と比べ被ばく期間が短いことが要因の一つと考えられた。 

角山班: 放射線防護目的で採用されている LNT モデルでは生じた変異は時間及び被ばく量に比例し

て増加するモデルである。一方、角山班が提唱する WAM モデルは、生体の変異細胞除去能など考慮

し、変異が時間軸と増加した変異に依存して減少する項を含む点で大きく異なる。権藤班において本

研究で得た低線量域の変異データと、Russell らによって得られていた高線量域の SLT データ 8)の、両
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方のデータを統一的に説明し、WAM モデルの有効性とともに、閾値なしを仮定する LNT と異なり、

閾値存在の可能性を示した。３班の成果はすでに国際誌 9,10)および国際会議 2,3,11〜20)で発表した。今後、

低線量率長期放射線被ばくのリスク評価データと解析法として原著論文として公開するとともに

ALARA の原則に代わる放射線防護基準を検討するための、実データに基づく科学的議論を国際的に

開始することを提唱する。

V 結論 

大規模かつ高精度な次世代リスク評価を３年という短期間で実施できた。放射線の低線量・低線量

率曝露による遺伝子変異に閾値が無い LNT モデルが定説となっているが、これを見直すことを示唆

する実験的・理論的基盤を確立した。実験試料から、解析方法、オリジナルデータまで全て公開する

ことから、エビデンスに基づく科学的議論が期待できる。 
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