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要 旨

次世代シークエンサーを用いた遺伝子変異検査を臨床の現場で外注検査として活用できる社

会的仕組みを構築してきた．現在，遺伝子変異検査の結果を公的共有化ゲノム解析データベー

ス （医療ビッグデータ） として構築する社会的必要性が浮上してきている．医療ビッグデータ

統合解析システム構築により革新的な癌遺伝子解析技術を開発し，医療用人工知能AIを創出

することでPrecisionMedicine (的確医療）のゴールである費用対効果の向上，ゲノム創薬を

目指している．
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背
皇
皐 伝子の変異が関わっており，癌の種類や患者ごと

にその特徴が異なっている．近年の遺伝子解析技

術の進歩により，癌部（生検試料，手術時の摘出

標本試料など）における遺伝子を解析して，癌の

進行に影響する遺伝子の変異を効率的に同定でき

るようになった．変異をきたした遺伝子を標的と

した薬剤（分子標的治療薬）の開発が進められ，

幾つかは実際に患者の治療に使用されている．今

後はこのような分子標的治療薬が増えるため，癌

部に起こっている遺伝子変異を同定して，治療効

果の見込める薬剤を選択する取り組みが始まって

固形がん領域では,国際がんゲノムコンソーシアム

(InternationalCancerGenomeConsortium)1)2)や，

米国のTheCancerGenomeAtlas3)-9)など，次世

代シークエンサー (NGS:Next-Generation

Sequencer)を用いた大規模なゲノムの解析によ

り，様々な固形がんの遺伝子変異情報が解明され

公開されている. NGSの利用は，基礎医学研究

にとどまらず臨床医学研究を通じて，実際の医療

現場に導入されようとしている．癌には多くの遺
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いる (PrecisionMedicine:的確医療) '0).

新潟大学は, 2015年から大腸癌， 胄癌，肺癌，

乳癌におけるゲノムの包括的配列解析と薬物療法

感受性に関する研究を行ってきた'1)-13)．今回

我々は，前述した固形癌を30種に拡大し，遺伝

子変異検査を臨床の現場で外注検査として活用で

きる社会的仕組みを構築してきた．固形癌におけ

る次世代シークエンサーを用いた遺伝子変異検査

結果を公的共有化ゲノム解析データベースとして

構築する社会的必要性が浮上してきている．

対象とする癌腫

2009年1月1日から2022年3月31日までに

新潟大学医歯学総合病院，新潟県立がんセンター

新潟病院において，生検もしくは手術が施行され

た30種の固形癌（脳腫瘍,甲状腺癌,副甲状腺癌，

乳癌，肺腺癌，肺扁平上皮癌，舌癌口腔癌，咽

頭癌，食道癌， 胄癌，小腸癌，結腸癌，直腸癌，

消化管間質腫瘍，肝細胞癌，肝内胆管癌，肝外胆

管癌，胆嚢癌十二指腸乳頭部癌，膵癌，十二指

腸癌腎細胞癌，尿管癌膀胱癌，前立腺癌，子

宮頸癌，子宮体部癌，卵巣癌，皮層癌）患者を対

象とする．

目的及び意義

固形癌における次世代シークエンサーを用いた

遺伝子変異検査を導入し，癌部に起こっている遺

伝子変異を同定して，治療効果の見込める薬剤を

選択する取り組みPrecisionMedicine (的確医療）

を遂行し，国民の健康に寄与する．最新の遺伝子

解析技術である「次世代シークエンサー」を用い

ると，治療に関係のある遺伝子変異を一度にまと

めて網羅的に調べることができる．治療に用いる

薬剤の選択に有益な情報を得ることができる可能

性がある．

2015年5月から2017年3月までに次世代シーク

エンサーを用いた遺伝子変異検査CANCERPLEX

により解析した固形癌664例のゲノム解析デー

タを公的にデータベース化する （ゲノム解析デー

タベース構築)． さらに新規症例を追加して，デ

ータベースの充実を図り，医療ビッグデータ統合

解析システム構築により革新的な癌遺伝子解析

技術の開発や，遺伝子変異と薬剤感受性との関

係を明らかにする. PrecisionMedicine (的確医

療）のゴールである費用対効果の向上， ゲノム

創薬で成果を成し遂げるために，学術成果の発

表や社会貢献活動を行うとともに，医療医育機

関において遺伝カウンセリング，バイオインフ

ォーマティクス分野，データ解析・保管を行う

人材の育成を推進する．

日本の医療における喫緊の課題

(1)少子高齢化により深刻な人手不足の状態に陥

っている医療現場の現状を改善する必要があ

る．

(2)医療におけるビッグデータの解析を通じて，

IoT技術を強力に推進することで効率性（費

用対効果）を高める必要がある．

(3)癌遺伝子変異解析における深層学習を取り入

れた統合解析プログラムソフトを日本が独自

に開発する必要がある．

概 要

新潟大学がIoT技術を推進し，地域イノベー

ション創出のための拠点となり，地域経済の活性

化を図ることを目的としている．

新潟大学が保有する大量の癌遺伝子変異情報．

ケノムデータを保管・解析するシステムを導入する．

専門家の雇用や講習会の開催等を通じての人材

育成や，地域企業への技術力向上支援などを併せ

て行う．全国の大学，医療機関，医療情報通信サ

ービス企業，バイオベンチャー企業等，機器設置

区域を超えた広汎な利用が見込まれる．
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M, IchikawaH,TajimaY,OkamuraT,Nakano
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KobayashiT,NogamiH,MaruyamaS,TakiiY,
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将来展望

2018年度までに患者情報・画像解析シミュレ

ーターを開発する. 2020年度までに医療用人工

知能AIを開発し新産業を創出する．世界展開の

癌ゲノム解析研究拠点として,学際化による教育・

研究の高度化と競争力強化を実現する．癌ケノム

創薬開発事業を加速的に発展させ，産業化する．
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