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バイオインフォマティクスは生物学、数学、統計学、機
械学習、プログラミング等を組み合わせた分野です。
膨大なデータから生物学的に意味のある情報を抽出する
ことは近年ますます重要性を増しています。
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1. 1細胞RNA-seqなどの高次元データを探索するためのバイオインフォマ
ティクス手法の開発。[1]

2.共同研究プロジェクトとして、肝臓組織や造血前駆細胞などの１細胞
RNA-seqや空間トランスクリプトームの解析。[2]

3.刺激を受けた細胞のChIP-seq時系列データを用いて、ヒストン修飾の変化
パターンと遺伝子発現の関係性を解析。[3]

4.多数のデータセットの統合解析に基づいた、ゲノムワイドな遺伝子共発現
ネットワークのデータベースを構築。[4]

様々なレベルにおける遺伝子発現調節を、RやPythonを用いて解析しています。

約４万個の細胞を含む空間
転写データの探索的分析
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発現量

RやPythonを用いた手法の開発 Treg特異的遺伝子群の
共発現ネットワーク解析
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