
がんの組織の形態情報は様々な⽅法で可視化され病理診断にも⽤いられている
が、そうした複雑な空間情報は通常⼈間によって解釈されるのが⼀般的で、定量
化することは⾮常に難しいこととされてきた。近年はニューラルネットワークに
よる深層学習の技術により、病理組織像の複雑な情報を特徴量として取り出し演
算可能な数値ベクトルとすることで、⼤量の症例の情報を集積して直接⽐較検討
したり、他のモダリティのデータと統合するようなデータサイエンス的アプロー
チが可能となってきている。また免疫染⾊のデータと統合することで通常のH.E.
染⾊組織イメージから細胞のエレメントなどの⽣物学的な単位で解釈する様々な
技術が登場しており、病理組織像からより意味のある情報を抽出できるようにな
っている。さらに最近はゲノミクス情報が1細胞レベルで測定できる空間ゲノミク
ス情報も登場しており組織構造が分⼦の相互作⽤レベルでも裏付けできるように
なってきた。本講演ではこれらの技術に関してその基本的な考え⽅やデータサイ
エンスとしての実例を紹介する。
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参加登録はこちらから
https://us02web.zoom.us/meeting/register/
tZwpc-qspj0iH9wLdWj2_ZkNijRuqirnIL2w
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