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２．発表のポイント：  

◆人工知能技術を用いてがんの病理組織画像の特徴を数値化することに成功しました。 

◆病理組織画像の特徴の数値化により、類似症例の検索や定量的な病理組織学的分類、がん遺

伝子変異予測など、病理組織像の定量的データとしての扱いが可能になりました。 

◆技術を実装したウェブシステムとスマートフォンアプリケーション『Luigi』を開発しまし

た。顕微鏡用デジカメシステム等の高価な機器を必要としないことにより、発展途上国等の

医療機関を含め、広く病理診断（注１）の高度化・均てん化が期待されます。 

 

３．発表概要：  

東京大学 大学院医学系研究科 衛生学分野の河村大輔 助教、石川俊平 教授らの研究グルー

プは、人体病理学・病理診断学分野の牛久哲男 教授、深山正久 教授（研究当時）、消化管外

科学の瀬戸泰之 教授、東京大学医学部附属病院 免疫細胞治療学講座の垣見和宏 特任教授、

日本大学医学部外科学系消化器外科学分野 山下裕玄 教授らのグループと共同で、人工知能技

術の一つである深層ニューラルネットワーク（注２）を用いて、がん病理組織画像の組織学的

特徴を数値化する技術を開発しました。 

 通常、がんの診断は顕微鏡を用いて病理組織像を観察する病理診断により行われますが、基

本的に個別の病理医の経験知に基づいています。組織像の客観的な記載や数値化は難しいた

め、多くの症例情報の集積、他の臨床データとの定量的な比較、類似症例の検索、といったデ

ータとしての扱いが容易ではありませんでした。 

 本研究では、深層ニューラルネットワークを用いて組織画像からディープテクスチャ（注

３）と呼ばれる情報を抽出したところ、がんの病理組織像の特徴を表現するのに適しているこ

とを見いだしました。それは例えれば、絵画における「画風」に相当する情報です。この技術

を用いることで、病理組織像の特徴が定量的データとして扱えるようになり、組織学的特徴に

基づくがんの再分類や、過去の症例からの類似画像の検索、一部のがんの遺伝子変異の予測を

含む様々なアプリケーションに応用可能になり、がん研究や医療が促進されることが期待され

ます。 

本研究成果は、3月 1日に米科学誌「Cell Reports」にオンライン掲載されました。 

 

４．発表内容：  

背景 

 がんなどの組織病理診断は、基本的に個別の病理医の経験知に基づいて行われています。顕

微鏡で観察される組織学的形態は客観的な記載や数値化が難しく、通常の臨床データのように



多数の症例の蓄積や他のデータとの比較が極めて困難でした。同様に病理医が遭遇した症例と

類似した症例を見つけるための、検索エンジン等を用いた用語検索のような簡便な手段はあり

ませんでした。 

 

研究方法・成果 

 そこで、研究チームは近年画像認識の分野で優れた性能を発揮している深層学習技術を用い

て、病理組織画像の特徴を捉える数値化技術の開発を行いました。がんは、単一の細胞を起源

に持ち、同じ性質を持つ細胞が増殖する疾患です。そのため、がんの病理組織画像は明確な

「かたち」を持つ犬や猫などの一般的な画像とは異なり、模様（テクスチャ）のようなものと

考えられます。そこで、絵画の画像から描かれている「対象物」と「画風」とを分離するのに

用いられる「バイリニア畳み込みニューラルネットワーク（注４）」という特殊な深層ニュー

ラルネットワークを用いて病理組織画像をディープテクスチャ（図１）と呼ばれる 1024次元

の数値ベクトルに変換したところ、がんの組織学的特徴が極めてよく表現されることを見いだ

しました。使用するニューラルネットワークの構造やパラメータによってその性能が異なるた

め、数値と病理医の評価を比較して検証を行った結果、病理組織像の評価に最適なネットワー

クと層の組み合わせを見出しました。 

 本技術の有用性は、臨床的に重要と考えられる以下の 3通りのアプローチで検証されまし

た。 

① がん病理組織画像の組織学的特徴に基づく分類と可視化 

本技術を用いると、がん病理組織画像を組織学的な類似性に基づくグルーピングや組織学

的に近い症例が近くに配置されるような可視化が可能です。国際がんゲノムプロジェクト 

The Cancer Genome Atlas(TCGA)の 32がん種 7175症例の組織画像をその類似性に基

づいて 2次元に配置すると、類似した形態を持つがん種同士が近くに配置されることが

確認されました（図 2A）。また、まだサンプル数が少なく今後の検証は必要ですが、胃

癌において免疫チェックポイント阻害薬の効果と関連するような、これまで知られていな

かった組織学的特徴を発見しました。 

② 類似症例検索 

本技術により数値ベクトル同士の距離を計算することで、過去の症例と組織学的に類似し

た症例を高速かつ正確に検索することが可能になりました（図 2B）。病理医による評価

との同等性も確認できました。 

③ がん遺伝子変異の予測 

本技術と一般的な教師あり機械学習技術を組み合わせることで、病理組織画像のみから

309種類のがんと遺伝子変異の組み合わせが一定の精度で予測できることが示されました

（図 2C）。 

 

さらに、本技術を利用した類似症例の検索機能および遺伝子変異の推定機能はウェブシステ

ム（https://luigi-pathology.com）や iPhone/iPad向けアプリケーション（App Store：検索

ワード「luigi pathology」）として誰でも利用できるよう公開しました（図 3）。このツール

は顕微鏡像をスマートフォン等で直接撮影するので、顕微鏡用デジカメシステム等の高価な機

器を持たない中規模以下の医療機関や発展途上国の病院でも利用可能で、病理診断の高度化・

均てん化を促進すると考えられます。 

 

 



 

展望 

 本技術により、がんの病理組織画像を血液検査などの臨床データと同じように扱えるため、

これまでにない大規模ながんの組織形態の解析が可能になると期待されます。 

 また、本研究で開発したウェブサービスやスマートフォンアプリケーションは、高度なゲノ

ム解析技術へのアクセスや顕微鏡用デジカメシステム等の高価な機器を持たない多くの中規模

以下の医療機関や発展途上国の病院でも利用可能であり、病理診断の高度化、均てん化を促進

すると考えられます。 

 今後はさらなる精度の向上や類似症例検索のデータベースの拡充、医療機関での利用を想定

した検証実験などを進めていく予定です。 
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７．用語解説：  

(注１) : 病理診断 

手術や生検などで採取した組織を薄く切り、染色した後に顕微鏡で観察し、細胞や組織の形態

から病気を診断する行為。通常病理医が行い、これによってがんであるかどうかの診断が確定

する。 

 

(注２) : 深層ニューラルネットワーク 

人工知能技術の一つで、人間の神経回路を模した構造を持つ。 

 

(注３) : ディープテクスチャ 

画像から絵画における「画風」に相当する情報を抽出したもので、本研究では１枚の病理画像

から 1,024個の数値ベクトルが得られる。画像の中に描かれているものの相対的な位置関係

が変わってもディープテクスチャはあまり変わらないという特徴がある。画像の認識に適した

深層ニューラルネットワークである畳み込みニューラルネットワークの中間層の出力を用いて

計算される。 

 

(注４) : バイリニア畳み込みニューラルネットワーク 

畳み込みニューラルネットワークを、画像の模様を表現するのに適したかたちに改良した技

術。 

 

(注５) : AUC (Area Under the ROC Curve) 

検査の有用性を評価する際に用いる指標で、横軸に偽陽性率、縦軸に真陽性率をプロットした

ROC（Receiver Operating Characteristic）曲線の下部の面積のこと。0 から 1 までの値を

とり、値が 1 に近いほどその検査法は有用であると言える。 

 

  



８．添付資料：  

 

 

図 1. ディープテクスチャによるがん病理組織画像の数値化 

 

 

 

図 2. A. 32がん種 7175症例の病理組織画像の可視化。病理組織画像のディープテクスチャが類似

している症例を近くになるように配置している。拡大図：組織学的に類似した症例が近くに配置さ

れている。B. 類似症例検索の一例。様々ながん種で類似した組織画像が検索できている C. ディ

ープテクスチャに基づく甲状腺癌の BRAF変異の予測。AUC（注５）が 0.91の精度で変異の有

無を予測できている。 
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図 3. Luigiのウェブサイトおよび iPhoneアプリケーション。 


