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多重解像度の細胞分化構造解析システムの確立 

 

 

 

 

  



 

 

研究成果の概要 

本研究は，細胞集団から単一細胞までの多重解像度の数理構造を 1細胞遺伝子発現データか

ら抽出する解析システムの開発およびその数理基盤を確立し，細胞分化の原理の解明やその理

解に基づく再生医療などへの臨床応用を目指すものである．2022 年度（研究 3 年次）は主に以下

の２項目について研究を行った． 

(A) 遺伝子発現ダイナミクスのポテンシャル推定手法の開発 

本研究ではグラフホッジ分解を１細胞遺伝子発現データに応用することで細胞分化の本質的な

流れを抽出することを目的とする．2022年度は，1細胞遺伝子発現データおよび RNA velocity法

によって得られた 1 細胞遺伝子発現データの速度場を入力とし，遺伝子発現ダイナミクスのランド

スケープ構造を出力する手法 CellMap を開発した．さらに，提案手法をマウス海馬細胞に適用し，

先行研究で確認されている 4 細胞種への分化経路がランドスケープ構造で表現できていることを

確認した． 

(B) ハイパーグラフクラスタリングに基づく 3次元 DNA構造の特徴抽出 

遺伝子発現のダイナミクスにはDNAの 3次元構造（エピゲノム情報）に関係することが知られている．

本研究では，近年取得できるようになった DNA の高次 3 次元構造を表現する MC3C データのデータ

解析を通じて，3 次元 DNA 構造と遺伝子発現ダイナミクスとの関係を明らかにすることを目的とす

る．2022 年度は，まず，テストデータである ES 細胞と始原生殖細胞に対してページランクに基づくクラ

スタリングを実施し，既知のプロモーター・エンハンサー機構との比較を行った．さらに，遺伝子座の近

傍から計算されたページランクを各遺伝子の特徴ベクトルとして，低次元射影および kMeans 法を実

施することで遺伝子のクラスタリングを実施した． 
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