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研究成果の概要（和文）：抗EGFR抗体薬は転移性大腸がんに使用されているが、EGFRシグナル伝達経路が、EGF非依存
的に活性化している患者では効果がない。このEGFRシグナル経路異常は、KRAS遺伝子変異検査により検出されているが
、KRAS遺伝子が正常でも半数以上は奏功しない。本研究では、EGFRシグナル関連キナーゼの包括的活性測定が抗EGFR抗
体薬の効果予測の改善に繋がる可能性を示した。その他、抗EGFR抗体薬の新規作用機構を示した。

研究成果の概要（英文）：Anti-EGFR antibody drugs have been approved for metastatic colorectal cancer (mCRC
) therapy, but the drugs are ineffective for CRC exhibiting EGF-independent activation of the EGFR signali
ng pathway. Although a part of the patients with the aberrant EGFR signaling can be detected by the KRAS m
utation testing, further improvement of the method detecting the EGFR signaling-aberrant patients is neede
d. In this study, using colorectal cancer cell lines, we examined whether comprehensive analysis of activa
tion levels of kinases related to the EGFR signaling could potentiate to predict the efficacy of the anti-
EGFR drugs. In addition, I found a novel mechanism by which the anti-EGFR drugs inhibit proliferation of C
RC cells. This study showed several biomarker candidates to predict the efficiency of the anti-EGFR antibo
dy drugs.
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１．研究開始当初の背景 
 抗 EGFR 抗体薬は転移性大腸がんの治療
薬として承認されているが、EGFR シグナル
伝達経路が、EGF 非依存的に活性化している
大腸がんでは効果が得られない。EGFR シグ
ナル経路に異常を持つ患者の一部は、KRAS
遺伝子変異検査で発見する事ができる。しか
し、KRAS 遺伝子が正常でも、過半数の患者
では抗 EGFR 抗体薬が効かない事が分かっ
ている。したがって、さらなる予測精度の改
善が望まれていた。 
 EGFR シグナル経路では、B-raf、Mek、
Erk、Akt などのキナーゼが中心的な役割を
担っている。KRAS 遺伝子変異は B-raf、Akt
の活性化を介して抗 EGFR 抗体薬の耐性化
を引き起こす事が明らかになっており、B-raf
の恒常的活性化遺伝子変異が抗 EGFR 抗体
薬の耐性化の原因になる事も分かっていた。
しかし、実際に、それらキナーゼの活性測定
が抗 EGFR 抗体薬の効果予測法になりえる
のかどうかは明らかにされていなかった。 
 また、抗 EGFR 抗体薬がどのようにして抗
がん作用を発揮しているのか、と言う点に関
しても未だに不明な点が多かった。大腸がん
培養細胞に抗 EGFR 抗体薬を添加しても、一
見、増殖抑制効果は小さく、臨床での効果を
十分に説明する事はできていなかった。抗
EGFR 抗体薬の抗がん作用の仕組みを明ら
かにすることは、抗 EGFR 抗体薬の効果予測
バイオマーカーを開発するうえで重要と考
えられた。 
 
２．研究の目的 
 本研究では、EGFR シグナル経路に関連す
るキナーゼの活性化状態を包括的に調べる
事で、抗 EGFR 抗体薬の効果予測が可能かど
うかを検討した。加えて、抗 EGFR 抗体薬の
抗がん作用機構の解明を目的とした研究も
行った。これらの結果に基づいて、新たな抗
EGFR 抗体薬効果予測診断法を開発する事
が本研究の目的である。 
 
３．研究の方法 
（１） 大腸がん培養細胞株のキナーゼ活性
プロファイリング 
 大腸がん培養細胞株を、抗 EGFR 抗体薬に
対する感受性に基づき分類し、それら細胞株
のキナーゼ活性プロファイルを調べた。そし
て、そのプロファイルから、抗 EGFR 抗体薬
の効果予測が可能かどうかを考察した。 
 抗 EGFR 抗体薬に対する感受性は、WST-8
試薬を用いた細胞増殖抑制試験で調べた。大
腸がん培養細胞株 24 種類を、それぞれ 2000
～6000 個 96 穴プレートに撒き、0、0.5、5、
50 g/ml の濃度で抗 EGFR 抗体薬セツキシ
マブを添加し、72 時間細胞を培養した。その
後、コントロール（0 g/ml）の増殖を 1 と
した時の増殖抑制率を計算した。耐性株に関
しては、KRAS G12V 変異型、BRAF V600E

変異型、それ以外に細分類した。 
 キナーゼの活性化状態は、約 40 種類の活
性型キナーゼ抗体を用いたウエスタンブロ
ット法で行った。 
（２） 抗 EGFR 抗体薬の作用メカニズム解
析 
① 細胞間接着に依存した細胞増殖抑制に
関する解析 
 大腸がん培養細胞株を培養ディッシュ上
で培養すると、盛んに細胞増殖が起こり、や
がて、培養ディッシュの一面が細胞で覆われ
る。その後も、細胞増殖に必要な因子を嫌気
的代謝で作り続ける事で、培地は酸性化し、
培地中のフェノールレッドが黄色を呈する
ようになる。セツキシマブを添加した条件下
でも同様に培養ディッシュの一面を覆うま
でがん細胞が増殖を続けたが、その後、培地
が黄色を呈する事は無かった。この結果は、
セツキシマブ添加時では、細胞が密な状態に
なると細胞増殖が停止する事を示唆してい
た。 
正常な上皮細胞では細胞同士が接着する

と、それが刺激となり細胞増殖が停止する。
一方、がん細胞では、この細胞間接着依存性
の細胞増殖抑制機構が破綻している。そのた
め、細胞間接着形成後も、がん細胞は引き続
き盛んに増殖する。この事と上述のセツキシ
マブの効果を勘案すると、セツキシマブによ
って、がん細胞の、細胞間接着に依存した細
胞増殖抑制作用が回復するという仮説が立
てられた。 
上述の仮説を明らかにするための実験を

行った。抗 EGFR 抗体薬感受性の大腸がん細
胞株である DLD1 細胞と Caco-2 細胞を、培養
ディッシュの一面を覆うまで培養した。その
際、セツキシマブの添加が、細胞密度、細胞
増殖にどのような影響を与えるのかを調べ
た。細胞密度は顕微鏡観察で調べ、細胞増殖
は細胞数計数法やBrdU取込み解析で行った。 
② プロテオーム解析 
 上述①の解析により、セツキシマブは細胞
間接着に依存した細胞増殖抑制機構を回復
させている事が明らかになる。そこで、その
回復機構を分子レベルで明らかにするため
に、プロテオーム解析を行った。 
 異なる細胞密度の条件下（40～50％ vs 80
～90％）にある DLD1 細胞と Caco2 細胞にセ
ツキシマブを添加し、その細胞からタンパク
質を抽出した。また、セツキシマブを添加し
ていない時の細胞抽出液も同時に作成した。
これらの検体を、iTRAQ 法を使って、定量的
大規模タンパク質発現解析を行った。細胞密
度が高い時に、セツキシマブで抑制もしくは
誘導されるタンパク質を、細胞接着に依存し
て細胞増殖を抑制する因子候補とした。 
 
４．研究成果 
（１）大腸がんキナーゼ活性プロファイリン
グによる抗 EGFR 抗体薬の効果予測 



 セツキシマブ感受性株 5 種、耐性株 13 種
（KRAS、BRAF 両野生型、5 種； KRAS 
G12V 型、3 種； BRAF V600E 型、5 種）の
キナーゼ活性プロファイリングの結果、セツ
キシマブ耐性株では、Mek と Src の活性化、
PDPK1 の活性抑制が観察された。Mek の活
性化は特に BRAF V600E 変異型の耐性株で
顕著であり、これは、Mek が B-raf の下流シ
グナル分子であることと合致する結果であ
る。また、これまでに、Src の活性化が抗
EGFR 抗体薬の耐性化に関わっている事を
示唆した報告がいくつかなされており、Src
が耐性株で活性化しているという今回の結
果は過去の報告と一致する。PDPK1 に関し
ては、抗 EGFR 抗体薬との関連が報告されて
おらず、新たな耐性化メカニズムである可能
性がある。これらの結果は、EGFR シグナル
関連キナーゼの活性化状態を包括的に解析
する事が、抗 EGFR 抗体薬の効果予測に有効
である可能性を示唆している。 
 現在、我々は、EGFR シグナル関連キナー
ゼの活性化状態を、LC-MS/MS で一度に、包
括的に解析する技術の開発を進めている。本
研究を踏まえると、包括的キナーゼ活性測定
が容易に行う事ができるようになれば、抗
EGFR 抗体薬の新たな効果予測診断法が開
発できるものと考えている。 
（２）抗 EGFR 抗体薬の新規作用メカニズム
の解明 
 抗 EGFR 抗体薬感受性細胞が細胞ディッ
シュの一面に、限界まで増殖した時の細胞密
度を、セツキシマブ添加時と非添加時とで比
較した。顕微鏡下での観察の結果、セツキシ
マブ添加細胞では、低密度の状態で、細胞増
殖が止まっている事が示唆された。さらに、
細胞が培養ディッシュ、一面に増殖した時の
細胞増殖を、細胞計数法や BrdU 取込み解析
で調べた結果も、セツキシマブ存在下では細
胞間接着形成後、より早い時期に細胞増殖が
停止している事を示唆した。細胞間接着に依
存した細胞増殖抑制機構の破綻は、がん細胞
の大きな特徴の一つであるが、本研究結果は、
セツキシマブがその細胞増殖抑制機構破綻
を修正している事を示唆した。 
 興味深い事に、大腸がんあるいは肺がん患
者の臨床検体を使った過去の報告では、
EGFR 標的薬無効群において、細胞間接着制
御因子である E-cadherin の発現低下が観察
されている。これらの報告と、上述の本研究
成果を合わせて考えると、細胞間接着機構が
異常になったがんでは、抗 EGFR 抗体薬によ
る細胞抑制効果が発生しなくなるものと思
われる。細胞間接着因子の異常を検出する事
が、抗 EGFR 抗体薬の効果予測に有効である
可能性が示唆された。 
 さらに、抗 EGFR 抗体薬がどのようにして、
細胞間接着依存性の細胞増殖抑制を誘導し
ているのかを明らかにするために、プロテオ
ーム解析を行った。細胞密度が高い時にだけ、

セツキシマブ処理で発現変動するタンパク
質を探索したところ、NFXL1 などが見つか
った。現在、これらの高細胞密度時発現変動
タンパク質の機能解析を行っており、今後そ
れらが抗 EGFR 抗体薬の効果予測バイオマ
ーカーになるのかどうかを探って行く。 
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