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§１．研究成果の概要 

 

本計画では、組合せ論的ホッジ分解による流れの構造抽出をコア技術とし、大規模なデータの

背後に潜む定性的知識の獲得を目指している。計測・モデリング・データ解析を通した統一的なデ

ータ解析フレームワークの創出により、分子から細胞・組織スケールの複雑な生命システムを背景

とする大規模計測データから、流れの構造を通した対象の定性的理解、すなわち人間に馴染みや

すい概念の獲得が実現できると考えている。 

本年度は、離散的ホッジ分解の作用素を取り入れた回帰モデルを使い、遺伝子発現ダイナミク

スの可視化や定性的情報の要約に適した疎な有向グラフを構築する手法の開発を進めた。さら

に、独自に開発した少数細胞解析法を発展させ、多様な細胞から構成される組織切片のエピゲノ

ム解析法を開発した。そのほか、DNA バーコードやプローブ設計等の単一細胞計測の要素技術

開発も進めている。 

共同研究については、次世代シーケンスデータの取得や情報解析を行い、３件の論文成果を

挙げた。 
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