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【研究プロジェクト名および概要】 
 

私たちの研究室では、新規オミクス技術の開発と膨大なエピゲノミクスデータの統合解析を通じて、時空
間的な遺伝子発現制御機構の解明、疾患の発症原理の理解、および診断技術の開発に取り組んでいます。 
 

Ⅰ. 局所トランスクリプトーム技術の開発と応用研究 
私たちが独自に開発した PIC（Photo-Isolation Chemistry） 技術は、組織切片に光を照射したのちに RNA-seq
を行うことで、照射領域に特異的なトランスクリプトーム情報を抽出することを可能にします（Nat 
Commun 2021; STAR Protoc 2022）。この手法により、微細な病変細胞や細胞内オルガネラなど、局所的領
域の遺伝子発現を高深度に解析できます（Sci Adv 2024）。現在、私たちはこの技術のさらなる改良を進め
ており、検出感度や空間分解能の向上を図るとともに、多様なオミクス技術への応用も推進しています。
また、病理組織の解析を通じて、新たなバイオマーカーの発見や診断技術への応用にも取り組んでいます。 
 

Ⅱ. エピゲノミクスデータの統合解析と応用研究 
私たちは、世界中のエピゲノミクスデータを統合したデータベース ChIP-Atlas を開発しています（EMBO 
Rep 2018; Nucleic Acids Res 2022, 2024）。本データベースでは、40 万件以上にのぼる ChIP-seq、ATAC-seq、
Bisulfite-seq 実験データから、数百億件規模のゲノム情報を統合解析することにより、細胞分化や疾患に
伴う遺伝子発現変化のメカニズムの解明が可能となります。さらに、これらの大規模データを機械学習に
より解析することで、薬剤の作用機序や効能の予測にも成功しています（BMC Bioinform 2022; Epigenetics 
Chromatin 2023）。今後は、これらの予測モデルの実証を進めることで、遺伝子発現制御機構に基づいた創
薬の実現をめざします。 
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研究プロジェクトⅠ               研究プロジェクトⅡ 
1. 局所オミクス解析技術  5.  公共オミクスデータの解析技術 
2. 組織切片の作製と染色技術 6. スパコンを用いた大規模計算技術 
3. 共焦点・二光子励起顕微鏡 7. 機械学習による予測モデル構築技術 
4.  光学と化学の融合技術     8. データベース開発技術 
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