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研究成果の概要 

以下の成果が得られた。 

樺島 G: Lasso線形回帰を用いたイジングデータからのネットワーク再構成問題に関して数学的に

厳密な結果が得られた。また、新規な研究課題として、画像生成モデルを利用した圧縮センシング

法の開発に着手した。この方法では、拡散モデルと呼ばれる画像生成モデルを事前分布とするこ

とで、ベイズの定理に基づいた効率的な情報獲得が可能になる。特に量子化された観測過程に関

してその有用性を示した。 

佐甲 G: 移動エントロピーの評価による細胞内情報流計測は、細胞内の化学反応ネットワークの

解析法としては新しく、得られる知見や方法の限界について慎重な議論が必要である。佐甲グル

ープでは、ERBB-RAS-MAPKシステムにおける情報流の入力依存性を解析し、薬理・病理学へ

の応用可能性を検討した。情報流の時間的な切替りなど興味深い知見が得られ、有用性が示され

た（論文準備中）。 

宇田 G: 分化マーカーの影響を考慮した遺伝子間相互作用を interaction informationによって定

義し、並び替え検定を行うことで 1細胞レベルの遺伝子発現データから胸腺 T細胞の分化過程に

関与すると考えられる遺伝子発現ネットワークを推定した。各分化過程のネットワークに出現する遺

伝子に対してエンリッチメント解析を適用した結果、遺伝子の一部が免疫システムに関わっている

ことが示唆された。 

幡野 G: 胸腺Ｔ細胞の 1細胞 RNAシーケンシングの追加データ取得を行った。このデータは宇

田 Gによる遺伝子発現ネットワーク推定の解析精度向上のために使用される。また、シグナル伝

達ネットワーク推定の解析では T細胞受容体シグナル伝達に重要なキナーゼ LCKに着目した解

析により、その制御に重要なリン酸化の動態の定量法を構築し、データ取得を行った。 
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