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研究成果の概要（和文）：本申請は、がん幹細胞とその微小環境のプロテオミクス解析を行うことで、固形がんにおけ
る予後予測に利用できる候補分子を探索することを目的としている。本研究では、主にFFPE組織と細胞株を対象とした
解析を行っている。
この解析の結果、一部の大腸がんの細胞集団でのみ特異的に分泌している分子を同定することができた。この成果から
、単一細胞解析の新たな研究の展開が見えてきた。

研究成果の概要（英文）：This research aim is discovery of molecules for prognostic prediction using 
proteome analysis of cancer stem cell and its microenvironment. This approach focuses on analysis of 
formalin-fixed paraffin-embedded (FFPE) tissue and cancer cell line.
We identified proteins secreted from unique cell population in colorectal cancer. Furthermore, this 
achievement progressed a new research to analyze single cancer cell, resulting wining next grant-in-aid.

研究分野：腫瘍診断学
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１．研究開始当初の背景
近年、がん幹細胞
ばれる細胞集団の研究が盛んに行われてい
る。この細胞は、がん細胞中に数
れ以下の割合で含まれており、幹細胞様の挙
動を示したり、高い薬剤耐性能を有するなど、
通常のがん細胞には見られない特徴を持つ。
このがん幹細胞を治療標的とした研究は、慢
性骨髄性白血病において一定の成果を上げ
てきている
のため、造血器腫瘍におけるがん幹細胞の存
在の有無は、治療や予後診断をする上で重要
な指標の
 一方で、
いてもがん幹細胞の存在が確認されはじめ
てきているが、未解明の部分が多い。例えば、
メラノーマやその細胞株において、がん幹細
胞を頂点とした明確な階層構造をとらない
といった現状のがん幹細胞モデルから逸脱
している報告もみられる
2010)
(ニッチ
れているものの、その詳細については不明な
点が多い。そのため、固形がんにおけるがん
幹細胞の存在の有無を予後診断に利用する
には、がん幹細胞
ついて詳細に調べる必要があると考えられ
る。 
  
２．研究の目的
そこで本研究では、固形がんにおける予後
予測診断システムの構築を最終目的とした、
がん幹細胞
オミクス解析
固 定 パ ラ フ ィ ン 包 埋
paraffin
を用いて、がん幹細胞とその周辺組織のプロ
テオミクスを主軸に置いたマルチオミクス
解析を行う。
microdissection
ん幹細胞マーカーを発現している
発現していない
出したサンプルで行う。その結果を基に、が
ん細胞株を用いてそこから同定された分子
の機能解析を行い、がん幹細胞様細胞が周囲
から受ける影響及び周囲へ与える影響を調
査する。また、周辺環境の影響を受けやすい
細胞群の同定も試みる。次に、同定された分
子群のがん幹細胞様細胞及びその周辺での
分布パターンから、もっとも予後不良または
良好となるパターンの抽出を行う。これから、
固形がんにおけるがん幹細胞様細胞の存在
とその周
する。最後に、以上の結果を基に固形がんに
おける新規予後予測診断システムのプラッ
トフォームの構築を目指す。
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４．研究成果
 プロテオーム解析において、
の前処理がタンパク質の同定数に大きく関
わると考えられている。そこでタンパク質の
同定効率の向上を目指して、細胞から抽出さ
れたタンパク質の分画条件の検討を行なっ
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