
抄録 
 大規模並列型シークエンサーを用いたゲノム解析は、ゲノムの構造と個人差の

疾患におけるインパクトの解明において重要な役割を果たしている。一方で、
ジェノミクス解析のバイオプシー検体を含む微量臨床サンプルへの応用には、
サンプル必要量やインフォマティクス手法などの技術的な課題も多く残されて
いる。我々のグループでは、アッセイサンプルの調整法とインフォマティクスの
両面から、病理組織、単一細胞、血清中フリーDNAなどを対象とした、マイクロ

スケールでのジェノミクス解析に適したツールの開発と有効性の確認を行って
きた。このセミナーでは、RNA発現プロファイルとクロマチン修飾情報をもとにし

た統合的エピジェノミクス解析と、そこで得られたゲノム制御領域に関する知見
を、マウス実験系とヒト癌組織サンプルの解析例をもとに紹介する。また、今後
の研究計画として、病理組織切片の一部からエピジェノミクス解析を可能にす
るワークフローを用いた、組織内環境における細胞特異的なゲノム制御の理解
と疾患メカニズムの解明へのアプローチについて概説する。 
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