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臨床現場で問題になっている事象でも、機序の不明なことがしばしばある。 また、副作用情報を

集めたデータベース、あるいはカルテ情報を基に、遺伝子多型を含む個体差の原因となる種々の因子（併

用薬、年齢、肝腎機能 etc）と副作用の関係を推定することも可能になってきた。臨床上で得られた

事象について、非臨床研究に戻り機序の解明ができれば、創薬、新しい治療法の開発、副作用を未然に

防ぐ方法の開発につなげることもできる。rTR はこうした研究アプローチであり、基礎研究に強い薬学

研究者が目指すべき取り組み方である。本発表に置いては、演者らの以下の研究例を紹介したい。 

(1)“進行性家族性肝内胆汁うっ滞症2型(PFIC2)の治療を目指したrTR”1) 

(2) “カルテ情報とゲノムSNP解析に基づく副作用の予測を目指したrTR”2) 

(3) “薬物間相互作用の程度を過去の多くの臨床報告に関するデータベースを基にして 

相互作用臨床試験の実施されてない例に及んで予測する方法論（rTR）の確立”3) 
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