
◆発明概要と利点
本発明は、遺伝子の発現という動的な情報に基づいて疾患リスクを予測する新し
い手法です。発症の有無が異なる被検体由来のiPS細胞を比較し、統計学的手法
と機械学習を組み合わせて、特定の疾患グループ（疾患タイプ）に関わる予測遺
伝子を選定することができます。この手法により、以下の利点が得られます。

 高精度な疾患予測
遺伝子発現という動的情報を活用することで、ゲノム配列のみでは困難だっ
た複雑な疾患の予測が可能。

 統計解析と機械学習の融合
発症の有無に応じた発現データを解析し、有力な予測遺伝子を抽出。

 未分化iPS細胞をそのまま使用可能
分化誘導が不要なため、工程が簡略化され、低コスト・短時間での予測が実
現。

 複数疾患に応用可能な汎用性
疾患タイプ単位での判定ができるため、個別疾患ごとのスクリーニングにも
対応可能。

◆疾患タイプごとのリスク予測に関連する遺伝子リスト

疾患発症可能性の推定を行うための遺伝子選別方法/疾患発症可能性推定方法
京都大学の新技術

◆開発段階
ヒト試料を用いて検証済み。

ライセンス契約を受けていただき 本発明の実用化を目指していただける企業様を求めます。

未分化状態のiPS細胞を用いて特定の疾患リスクを予測する技術を確立
しました。

◆背景
ゲノムのDNA配列を用いた疾患リスク予測技術は、解析対象として例えば被検査
者のSNPs（一塩基多型）が使用された上でに商業化されています。しかしなが
ら、ゲノム配列は静的な情報であり、複雑な遺伝子相互作用が係わる疾患を予測
する精度が低いことなど、同情報を用いた予測装置は商業製品レベルとしてはま
だまだ不十分と言えます。そこで、予測精度を高めるための手法の確立が望まれ
ています。

◆適応分野
• 疾患診断

◆希望の連携形態
• 実施許諾契約
• オプション契約

◆お問い合わせ先
京都大学産学連携担当
株式会社TLO京都

〒606-8501
京都市左京区吉田本町
京都大学国際科学イノベーション棟3F

(075)753-9150 
event@tlo-kyoto.co.jp

疾患タイプ 遺伝子
脳 MYO19、SKA1、TRIM11、WDR47、LENG8、NAB2、

KHDRBS3、SYF2、NSUN5P1、及びEME2
骨格筋 RP2
皮膚 BAG6、KIAA2026、GATAD2A、PPP4C、NTMT1、MAZ、

ABL1、YTHDC1、GSK3B、SNX13、PDZD4、ARHGAP23、
TMEM250、AC016739、ZNRF1、PUF60、SAMD4B、
PPP1R14B、SF3B5、MLST8、ZC3H18、PKN1、LSM10、
THAP4、AURKAIP1、CD320、WDR4、N4BP3、RPL7P9、
TRAF2、ISOC2、SPOUT1、ATP6V0B、及びACOT7

代謝系 ASTKD5、DDAH2、UBE2L3、SIAH2、ICE1、ZFPL1、SFR1、
ACSL1、TKFC、CREB3L4、INTS7、SLTM、SLC44A2、
ZC3H7A、TCERG1、MTRF1L、C3orf18、TTC38、TUBE1、
PATL1、MOAP1、KDR、PRUNE2、ITPRIPL1、TBK1、
UBE2Q1、PTRH2、ABCC4、CPEB4、DDAH2、TCEAL5、
PIGO、及びSLC2A4RG
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