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革新的がん再発予測の実応用に向けて

知識の獲得医療ビッグデータ

同技術により科学技術への顕著な貢献2020（ナイスステップな研究者）に選出

➢超高齢化社会に突入した本邦において、超早期に精密ながん再発予測を行うことが重要な課題となっている。一
方、医師が作った診断基準を学習させた機械学習法では予測精度に限界があった。また、医療AI分野では施設間
の壁(ドメインシフトの問題など)が大きな障壁となっていた。
➢教師なし学習をベースとして、100億画素を超える臓器全体の病理画像から、医師も気づいていなかった「がん再
発の特徴」を同定するAI技術を開発*。同技術により施設を超えた汎用性を持つ予後予測が可能である。同手法を
特許取得し臨床現場において使用するためのプロジェクトを推進中。

同手法は前立腺癌だけにとどまらない臓器汎用的な手法である

フェノタイプ

統計的・機械学習的手法による

新規特徴量の発見と予測

イメージデータ多階層データ

生物系研究者との
密接な連携

増殖能・浸潤能
空間的発現パターン

など

難治性がんの

理解の深化
超早期診断へ

説明可能性

高精度ビッグデータに対する

探索的な機械学習技術

オルガノイド
データ

臨床サンプル
データ

➢臨床がん組織やオルガノイドにおけるビッグデータの統合解析は、難治性がんの理解の深化や医療の発展を加
速させる鍵となっている。本プロジェクトでは、超微細形態レベルから臓器レベルまでの幅広い各種イメージ解析や
マルチオミクス解析を統合的に行い、浸潤・転移などのがんの進行に関わる重要な因子を推定すると共に、予後予
測や治療効果予測、さらにはがんの超早期予測につながる技術開発を行う。

患者生体データの統合解析、発症・浸潤・転移のネットワーク解析
ムーンショット目標2 「生体内ネットワークの理解による難治性がん克服に向けた挑戦」

https://ms2cancer.org/
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