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研究成果の概要（和文）：アンチセンス RNA の機能解析と末梢血中の RNA の網羅的解析を行い、消化器癌の層別化・
テーラーメード治療のマーカーとすることを目的とする。大腸癌患者の血液中で健常人と変化しているアンチセンスRN
Aを20種同定し,これらのRNAが大腸癌患者と健常人を明確に区別することを確認した。また大腸癌患者、膵癌患者の血
液中エクソソーム内で健常人と変化しているRNAをそれぞれ15種、17種同定した。これらのRNAは大腸癌患者と健常人を
明確に区別することが可能であった。今後は癌種を増やし同様の解析を行いつつ, 低コストで迅速診断が可能な新しい
癌診断カスタムマイクロアレイの開発などを行っていく予定である。

研究成果の概要（英文）：The aim of this research is to analyze of antisense RNA and develop of new diagnos
tics of gastrointestinal cancer using blood. 
We identified 20 anti-sense RNA that is changing with the healthy people in the blood of patients with col
orectal cancer. These antisenseRNA was possible to clearly distinguish the healthy people and colon cancer
 patients. We also identified 15 miRNA and 17 miRNA, respectively, changing to healthy people in the blood
 of exosomes in patients with colon cancer and pancreatic cancer patients. These miRNA was possible to dis
tinguish clearly healthy people and patients with colorectal cancer.
From these results, we will develop new low cost custom microarray for diagnosis of gastrointestinal cance
r.
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