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研究成果の概要 

以下の成果が得られた。 

樺島 G:生成モデル𝑝(𝑥) (𝑥 ∈ ℝ𝑁)が拡散モデルによって表現されている状況下で、一般化され

た線形観測𝑦 = 𝑄(𝐴𝑥 + 𝑧) ∈ ℝ𝑀 (𝑀 < 𝑁，𝑧は観測ノイズ) から信号 𝑥 を復元する方法を開発し

た。また、CRESTバイオ DX岡田康志 T と協力し、ブラウン運動の軌跡から異方性のある微小粒

子の拡散係数を推定する方法を開発した。 

佐甲 G：細胞内情報流解析法を見直し、ERBB-RAS-MAPKシステムが示す遷移的な反応ダイナ

ミクスが持つ情報流の特徴を捉える計算法を考案した。SOS, RAF間の時間軸に沿った情報のや

りとりを検出し、フィードバック経路を含む複数情報伝達経路の存在と、反応阻害剤や遺伝病変異

の作用点が明らかにした。論文(Umeki et al.)をプレプリントサーバ(bioRxiv)に公開して、査読シス

テム(Review Commons)に投稿した。 

宇田 G：胸腺 T細胞の分化において Interaction informationを用いて遺伝子ネットワークを解析

し、分化において重要な役割を担っていると考えることのできる遺伝子群を抽出した。遺伝子群に

は、先行研究により分化に重要であると考えられている遺伝子がいくつか含まれている。また、抽

出した遺伝子群を用いて細胞のクラスタリングを行ったところ、未知の細胞亜集団が存在すること

が示唆された。 

幡野 G：シクロスポリン A処理し、分化異常を示すマウスの胸腺Ｔ細胞の 1細胞遺伝子発現解析

を実施し、正常と疾患条件でそれぞれ 1000細胞近くの胸腺 T細胞の遺伝子発現解析データを

取得した。またクロマチンプロテオミクス技術である Chromatin enrichment for proteomics（ChEP）を

胸腺 T細胞に最適化し、カルシウム刺激およびシクロスポリン Aに感受性のある遺伝子発現制御

の候補分子の同定を行った。 
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