
肺癌を含む多くの固形癌は、種々の遺伝子異常が積み重なることにより生じると考えられている

（多段階発癌説）。我々は、これまで約 20 年に渡り肺癌の発生・進展に関与する遺伝子異常など
の分子生物学的な解析に加えて、臨床データの解析を行うことで様々な角度から革新的な論文を

発表してきた。現在は、新たな治療標的の探索や新規の診断マーカーの発見・AIを取り入れた予
後予測モデルの構築に関する研究にも取り組んでいる。肺癌・悪性中皮腫の細胞株に関しては、

国内でもトップクラスの数・種類を保持しており、遺伝子発現レベルを網羅的に解析した独自の

データベースを保有している。同時に、10年以上に渡って積み上げられた名古屋大学における胸
部腫瘍の治療経過についてもデータベース化しており、臨床情報・遺伝子異常に加えて、最新の

治療に対する抗腫瘍効果を解析することが可能である。これらのデータベースを最大限に活用す

ることで、癌化に関与する遺伝子発現・変異の有無を検索し、有望な治療標的候補となり得る標的

分子を同定する。その上で、細胞株において標的遺伝子の過剰発現もしくは発現抑制といった解

析を行い、増殖能や浸潤能などのがん細胞の悪性形質に与える影響を検討する。近年は、愛知

県がんセンター研究所や米国にあるMD Anderson Cancer Centerをはじめとした国内外の様々な
研究施設と革新的な技術開発を共同で行なっており、標的分子を見定めた上で、免疫チェックポ

イント阻害剤に不応性のがんにおける分子生物学的解析や、新規個別化治療の基盤構築など、

臨床応用を目指した先端研究を展開している。さらに、名古屋大学学内においても多様なグルー

プと共同研究を行なっており、医学系研究科 呼吸器外科学講座と連携し肺癌における新規バイ

オマーカーの探索や、総合保健学専攻 オミックス医療科学・生体防御情報科学講座と共同で、予

後不良の肺癌細胞に対する遺伝子ライブラリーのスクリーニング、工学部生命分子工学専攻 分子

生命化学講座と共同で新規核酸医薬品の開発など、画期的かつ実用性を見据えた研究に取り組

んでいる。

臨床研究については、肺癌、悪性胸膜中皮腫を対象とした複数の多施設共同医師主導治験、特

定臨床研究に取り組んでいる。肺癌における希少遺伝子異常を明らかにし、有効な治療を個々の

患者さんに届けることを目的として、アジアにおける個別化医療の確立を目指した産学連携遺伝

子スクリーニングプロジェクト「LC-SCRUM-Asia」に参画している。これまで非小細胞肺癌における
EGFR遺伝子変異、ALK融合遺伝子、RET融合遺伝子、MET遺伝子異常、ROS1融合遺伝子、
HER遺伝子変異および小細胞肺癌におけるPI3K/AKT/mTOR経路の遺伝子異常を対象とした治
療開発に医師主導治験実施施設を担当してきており、今後も名古屋大学主導の医師主導治験、

特定臨床研究を遂行していく計画である。さらに近年ドライバー遺伝子異常の有無、腫瘍PD-L1発
現によって推奨される各種標準治療が多様化してきており、実地診療における治療選択の意思決

定に寄与するためAIを活用して、治療選択に基づく臨床アウトカム予測アルゴリズムの確立をめざ
す研究に取り組んでいる。




