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利用・用途・応用分野

大腸癌の診断、予後の予測

目的・課題 解決ポイント

近年、特定の遺伝子のメチル化や発
現の増大／減少に着目して癌の診
断や予測をする技術が開発されてき
たが、既存の腫瘍マーカー検出によ
る精度を凌駕するものはなく、また癌
の予後を適切に予測できるものでは
ない。特に大腸癌の予後を特異的に
予測可能な手法の開発が望まれて
いる。
大腸癌の予後・進展と高い相関を
持つ遺伝子発現の増大を指標とする
大腸癌の予後の予測方法を開発す
る。

大腸癌の予後が予測でき、かつ癌組
織だけではなく癌周辺組織でも発現
の変動があるマーカー遺伝子の探索
を進めてきた。その結果、ＴＷＩＳＴ１遺
伝子及び／またはＥＺＨ２遺伝子が大
腸癌の予後予測マーカーとして目的
に適合した性質を有することを見出し
た。

研究概要・アピールポイント
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本大腸癌の予後予測方法を利用するこ
とで、同一人の正常大腸粘膜と腫瘍にお
けるＴＷＩＳＴ１遺伝子及び／またはＥＺＨ
２遺伝子の発現を比較し、予後を正確に
予測することが可能となる。本発明の
マーカーは、癌患者の癌組織そのものだ
けでなく正常組織においても予後の予測
に利用可能という点が特質であり、癌切
除後の検査でも予後を予測しうるという
点でこれまでのマーカーには無い利点で
ある。発現量の検出は、常法であるＴａｑ
ｍａｎ法（Ｒｏｃｈｅ Ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓ，ＣＨ）で、
ＴＷＩＳＴ１遺伝子及び／またはＥＺＨ２遺
伝子の発現を正常大腸粘膜と腫瘍組織
とを対象にして行うので、簡便、安価で再
現性に優れた大腸癌診断を小さな施設
でも行うことが可能となる。
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