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３．事後評価結果 

〇評点： 

 

 

 

〇総合評価コメント： 

 

本研究は、ヒトES細胞を対象とし、多種類の転写因子をコードする遺伝子を、１つずつ個別に発現誘

導し、転写産物量変化を網羅的に解析することで、遺伝子発現を調節する転写因子ネットワークの構造、

およびその動態を明らかにすることを目的とした。 

プロジェクトを通して、810転写因子分のES細胞株を構築するとともに、日本で初めてヒトES加工細

胞の寄託・分配の道筋をつけたことは、社会的なインパクトも含め、高く評価される。 

また、網羅的な個々の転写誘導によって、ヒトES細胞の転写ネットワークに対する膨大かつ貴重なデ

ータが得られ、データベース化を行った。本データベースの価値はこれから評価されるところであろう

が、様々な研究で利用される可能性があると期待している。 

一方で、網羅的な解析、データの創出に多くのリソースを投資したため、データを用いたモデリング

の方法論、モデルそのものを系統的に構築するには至らなかった。モデルの構築と、解析結果の早期の

論文発表を求める。また、当初の目標に入っていないとはいえ、細胞株を用いて、新規の興味深い知見

を引き出すという課題は、将来の発展が期待される。 
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