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支援の内容 支援の成果

COIの開示
演題発表内容に関連し、発表者らに開示すべきCOI関係にある企業などはありません。

１細胞／微小組織マルチオミックスの
オールインワン解析による生命科学研究の支援

補助事業代表者（所属・職名）
由良 敬（早稲田大学理工学術院・教授）

補助事業分担者（所属・職名）
竹山 春子（早稲田大学理工学術院・教授）、浜田 道昭（早稲田大学理工学術院・教授）、馬場 健史（大阪大学大学院医学系研究科・教授）、村松 知成（東京大学大
学院農学生命科学研究科・特任准教授）、細川 正人（早稲田大学理工学術院・教授） 、松永 浩子（早稲田大学ナノ・ライフ創新研究機構・研究院准教授）、井内 仁志
（早稲田大学理工学術院・次席研究員）、和泉 自泰（大阪大学大学院理学研究科・教授）、田畑 祥(大阪大学大学院医学系研究科・准教授）、髙橋 政友（大阪大学大学
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連携・融合ユニット

最先端の生命科学研究では、生体組織においてどの遺伝子がいつどの細胞で発現しているかを知る
ことで組織の状態を把握し、生物学・医学・薬学の知見を得たうえで、創薬や疾患治療につなげること
が可能になっています。早稲田大学・大阪大学・東京大学で構成される本ユニットは、ゲノミックス、トラ
ンスクリプトミックス、プロテオミックス、メタボロミックスの測定技術を統合し、データのコンピュータ解析による
知見抽出までをひとつのパッケージとして提供することで、多様な生命科学研究を支援してきました。

早稲田大学では、空間オミックス解析研究拠点（Center for Spatial Omics Analysis Research, CESOAR）を
立ち上げ、複数の手法による空間オミックス解析を実施できる体制を構築しました。CESOARでは、網羅的空間トランスクリ
プトーム解析が可能なXenium（10x Genomics社）に加え、早稲田大学独自の技術である微小組織採取によるトラ
ンスクリプトーム解析（パンチング〜RNA-seq）も提供しており、各研究課題の目的とコストに応じて最適な手法を申請者
と協議しています。これらの支援を通じて、たとえば子宮体癌におけるHLA-I発現不均一性を示す症例のトランスクリプトーム
解析から遺伝子発現の違いを見いだし、新たな治療法につながる成果を上げるとともに、脳における遺伝子発現の違いの解
明にも成功しています。さらに、CESOARと大阪大学の最先端プロテオーム解析技術を連携させることで、同一試料からトラ
ンスクリプトームとプロテオーム・メタボロームを解析できるようになり、データ間の同所性を高めることも可能にしています。

早稲田大学でのDNA・mRNA解析の特徴
•検出感度の高い遺伝子発現解析
• アイソフォーム検出が可能
• ゲノム変異検出が可能

大阪大学でのタンパク質・代謝物解析の特徴
•高感度質量分析システムを独自開発
•圧倒的な検出数
•広範なダイナミックレンジ

・In situハイブリダイゼーション法

DNA、RNA、タンパク質、メタボライトの解析を支援します。
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・分子読み取り法
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発現・機能解析ユニットの支援

インシリコ解析ユニットの支援

早稲田大学の特徴
• インシリコ発現解析
• RNAの機能／構造予測
• タンパク質の機能／構造予測

東京大学の特徴
•文献情報ネットワーク解析
• ワンストップ窓口運営支援

全解析を一元的に支援
（部分的解析支援も可）

130件以上の研究支援を実施しています。

データの取得からそのコンピュータ解析までの研究支援や個別技術による研究支
援を実施してきました。支援申請者とは数多くの議論を重ねた上で、論文出版ま
でたどり着いています。

インシリコユニットの他のチームやAMED SCARDAのデータ解析支援も
実施しています。
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