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PRESS RELEASE 

2025 年 2 月 7 日 

国立大学法人東京大学医科学研究所 

国立大学法人東京大学大学院新領域創成科学研究科 

 

STAIG：空間トランスクリプトーム解析の新展開 
――画像支援型グラフ対照学習を用いた先進手法の開発と特性解明―― 

 

発表のポイント 

◆空間トランスクリプトーム解析（Spatial Transcriptomics, ST）において、遺伝子発現・空

間情報・組織学的画像といった多次元データを統合するための新規深層学習モデル「STAIG」

を開発した。 

◆STAIG は、既存手法と異なり、組織切片間での座標整合や追加的な手動操作なしに、画像情

報を活用してバッチ効果を低減し、空間ドメインを高精度に同定することが可能である。 

◆脳やがん組織など多種多様な実データセットにおいて、STAIG は既存手法を上回る空間区画

化能力を示し、がん微小環境の新たな特徴を明らかにするなど、生物学的知見の深化への寄

与が期待できる。 

 

ST 技術の概略 

 

概要 

東京大学医科学研究所機能解析イン・シリコ分野の中井謙太教授による研究グループは、空

間トランスクリプトーム解析において、遺伝子発現・空間座標・組織学的画像を統合活用でき

る新規深層学習モデル「STAIG」を開発し、サンプル間のバッチ効果を低減した高精度な空間ド

メイン解析を可能にしました。 

本研究では、ガウシアンフィルタやバンドパスフィルタでノイズを除去した病理組織学にお

いて最も標準的な HE（ヘマトキシリン・エオジン）染色画像から得た特徴を、自己教師あり学

習モデル（BYOL）により埋め込みベクトルへ変換し、空間情報に基づくグラフ構造と組み合わ

せる技術を用いることで、グラフノード（スポット）間の近傍関係を保ったまま統合解析する

ことに成功しました。先行研究と比較して座標整合を必要としない点に新規性があり、多種多

様な組織サンプルに適用可能であるため、がん微小環境などの空間生物学研究のさらなる発展

が期待されます。本研究成果は 2025 年 1 月 26 日、「Nature Communications」にオンライン掲

載されました。 
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図１：STAIG フレームワークの概要 

STAIG フレームワークは、空間トランスクリプトミクスデータを効果的に解析するための一連のプロセスを統

合的に示しており、画像処理とグラフ対照学習を組み合わせることで高精度な空間ドメインの同定と統合を

実現しています。 

 

発表内容 

近年、空間トランスクリプトーム解析（ST、注１）技術の進展により、空間的な遺伝子発現パターンを

組織内にマッピングすることが可能となりました。しかし、空間ドメイン同定には、しばしば遺伝子発現情

報や座標のみを用いる手法では限界があり、組織学的画像情報を統合することで、より精度の高い空

間区分を行うことが求められています。既存手法には、画像の染色濃度変化に左右されやすい、ある

いは事前に大量の画像データで学習が必要であるなどの問題点がありました。また、複数の組織切片

を統合解析する際には座標整合が必要となるケースが多く、バッチ効果の存在が統合解析を困難にし

ていました。そこで、東京大学大学院新領域創成科学研究科の大学院生 YANG Yitao（ヨウ ヤクト

ウ）を中心とする東京大学医科学研究所機能解析イン・シリコ分野の中井研究チームは、新たなアプ

ローチ「STAIG」を提案しました。STAIGは以下の特長を有します。 

 

・画像情報からの頑健な特徴抽出 

STAIG は HE 染色画像から色むらを減らし、組織構造に基づく特徴を抽出するため、ガウシアンおよび

バンドパスフィルタ（注２）を活用します。さらに自己教師あり学習手法 BYOL（注３）によって、追加

の巨大な画像学習セット無しで、既存の組織画像から高品質な特徴ベクトルを獲得可能にしました（図

２）。 

 

図２：画像特徴抽出の結果 

左は標準的 ST 情報取得システム Visium 10x 由来のヒト乳腺癌切片の HE 染色画像、中はアノテーション（正

解と見做せる）、右は抽出された画像特徴によるクラスタリング結果を示す。 
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・グラフ対照学習による空間的関係維持とバイアス低減 

ST データのスポットをノードとするグラフを構築し、空間的近傍関係や画像類似度を反映させなが

ら、ランダムな辺除去や遺伝子特徴マスクを加えた二つの異なるグラフビュー間で対照学習を実行しま

す。これにより、ノイズや初期バイアスの影響を抑えながら近傍関係を強調し、高精度なドメイン分割が

可能になりました（図３）。 

 

図３：Visium ヒト脳背外側前頭前野データセットにおける空間的ドメイン解析 

左から順に、アノテーション、HE 染色画像、UMAP 解析結果、STAIG 解析結果を示す。 

 

・アラインメント不要な統合解析とバッチ効果除去 

STAIG は、異なる組織切片や異なる実験条件で得られたデータを、事前の座標整合なしで統合できま

す。対照学習によって、同一生物学的ドメインに属するサンプル同士の埋め込み空間での近接性を確

保し、バッチ効果を大幅に低減します。これにより、連続するスライス間や異種データ間での統合的な

特徴抽出が可能となりました（図４）。 

 

図４：クロスプラットフォーム統合結果 

異なる実験プラットフォームである Stereo-seq および Slide-seqV2 由来のヒト脳海馬領域のデータセットに

対する統合結果を示す。 
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研究助成 

本研究は、科研費「22K06189」、「JP22K21301」、「20H05940」及 JST SPRING [JPMJSP2108]の支

援により実施されました。 

 

用語解説 

（注１）空間トランスクリプトーム解析（ST） 

組織内の空間情報と遺伝子発現データを同時に取得し、細胞の空間的配置や相互作用を解析す

る手法。 

 

（注２）ガウシアンおよびバンドパスフィルタ 

画像のノイズ低減や特定の周波数帯域の信号抽出に使用されるフィルタ。ガウシアンフィルタ

は画像の平滑化、バンドパスフィルタは特定の構造情報の抽出に適用される。 

 

（注３）BYOL 

Bootstrap Your Own Latent の略称。自己教師あり学習の一種で、教師ラベルなしに高品質な

特徴表現（埋め込みベクトル）を学習するモデル。 

 

問合せ先 

〈研究に関する問合せ〉 

国立大学法人東京大学大学院医科学研究所 附属ヒトゲノム解析センター 機能解析イン・シリ

コ分野 

 教授 中井 謙太（なかい けんた） 

 https://www.ims.u-tokyo.ac.jp/imsut/jp/lab/hgclink/section06.html  

 

〈報道に関する問合せ〉 

国立大学法人東京大学医科学研究所 プロジェクトコーディネーター室（広報） 

https://www.ims.u-tokyo.ac.jp/ 

 


