
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

コーディネーター   

菊池 章（大阪大学大学院医学系研究科 分子病態生化学 教授） 

山下 俊英（大阪大学大学院医学系研究科 分子神経科学 教授） 

     主催：公益財団法人 千里ライフサイエンス振興財団  

         〒 560-0082 大阪府豊中市新千里東町１丁目４番２号 

千里ライフサイエンスセンタービル２０階 

E-mail：ｄｓｐ-2021@senri-life.or.jp  Tel：06-6873-2001 

http://www.senri-life.or.jp 

-千里ライフサイエンス新適塾- 

「難病への挑戦」第 4６回会合 

「病理検体のゲノム・エピゲノム解析で見える

がんの本態: 個別化医療開発に向けて」 

講   師  金井 弥栄（かない やえ） 

         慶應義塾大学医学部病理学教室 教授 

日   時  ２０２１年５月１２日（水）１８：００～１９：１５ 

開催形式  WEB開催 

 参 加 費  無料 

定   員  WEB参加 200名 

 

    参加は事前申込みされた方のみとし、定員になり次第締切ります。 

    参加希望者は、当財団のホームベージの「参加申込・受付フォーム」から 

お申込み下さい。 
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【要旨】 

「病理検体のゲノム・エピゲノム解析で見えるがんの本態:個別化医療開発に向けて」 

 

慶應義塾大学 医学部 病理学教室 金井弥栄 

 

「病変の現場」から得られた病理組織検体をオミックス解析に供すデータ駆動型研究

によって、がんの本態に迫り、臨床に資する成果が得られると期待される。このため

には、多数症例の手術検体等から、最新の解析に耐える高い品質を保って、組織を

採取・バンキングしなければならない。演者は「日本病理学会」において『ゲノム研究

用病理組織検体取扱い規程』の策定と普及に当たっているので、本講演でも、検体

の品質の重要性と検体取扱いの標準手順をまず示したい。 

 検体の品質に加えてデータ駆動型研究の成否を握るのは、オミックスデータと照合

すべき正確な臨床病理情報である。そこで、自ら詳細に臨床病理学的に評価した組

織検体を用いて臓器横断的に実施した、エピゲノム解析 (ゲノム網羅的 DNA メチル

化解析)等の成果を提示したい。顕微鏡的に観察されるがんの形態学的な

heterogeneityが、遺伝子変異だけでは説明できないことから、我々は、世界的な研

究動向に先駆けて、多段階発がん過程における DNA メチル化異常に着目した。 

 DNA メチル化異常は、ウイルス性肝炎や非アルコール性脂肪性肝炎 (NASH)を呈

する肝組織、喫煙を伴い慢性閉塞性肺疾患を呈する肺組織、慢性萎縮性胃炎を呈

する胃粘膜といった前がん段階にある検体で、ドライバー変異に先行して既に見出さ

れる。DNA メチル化異常は、形態学的に著変を示さない腎や尿路などの前がん段階

にある上皮細胞にも観察され、個々の発がん要因に呼応する DNA メチル化プロファ

イルが前がん段階で確立していることがわかった。前がん段階のDNAメチル化プロフ

ァイルは、がん組織そのものに継承され、あるいはさらに亢進することにより、諸臓器

がんの臨床病理学的悪性度や症例の予後を規定している。 

 DNA メチル化異常は共有結合で安定に保存され蓄積を続けるので、DNA メチル化

プロファイルを基に、がん症例を適切に層別化することができる。階層的クラスタリン

グで層別化された症例群ごとに、ゲノム・エピゲノム・トランスクリプトーム・プロテオー

ム・グライコプロテオーム等のデータを全て統合することで、多層のオミックス異常が

蓄積する、すなわち治療標的となる分子あるいは分子経路を同定できる。 

 前がん段階から起こってがんの悪性度とよく相関する DNAメチル化異常は、発がん

リスク診断・がんの存在診断・予後診断のためのバイオマーカーとしても優れている。

そこで我々は、企業と共同で、病院検査部にも導入の容易な、操作性・定量性に優れ

た高速液体クロマトグラフィーを基盤とするDNAメチル化診断機器を開発した。DNAメ

チル化異常を指標とした、尿検体を用いた上部尿路がんの非侵襲的存在診断や、

NASHからの発がんリスク診断等の臨床実装を目指している。 
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 最近では、マイクロダイセクション検体から得られた微量 DNA検体でも、ゲノム網羅

的解析が可能になった。がん組織の形態学的 heterogeneity とエピゲノムプロファイ

ルの対応を、さらに詳細に明らかにできるようになっている。今後もデータを継続して

蓄積し、日常診療の一部となりつつあるがんゲノム医療のさらなるブレイクスルーの

ため、エピゲノム情報を活用できるようにしたい。 
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