
 発表者はこれまで１細胞RNA-seqデータ解析技術の開発と
応用に従事してきた。特に、従来の遺伝子発現行列の解析で
はscRNA-seqデータに含まれる貴重な情報が見逃されている
という観点から研究を進めてきた。 

 具体的には、(1)遺伝子アノテーションに含まれていない
エンハンサーRNAの１細胞解析、また、(2) RNAプロセシン
グ現象も反映するリードカバレッジの１細胞解析、(3) １細
胞RNA-seqを大量のバルクRNA-seqと効果的に組み合わせ膵
管腺癌予後細胞間相互作用の探索、などがある。加えて、１
細胞空間トランスクリプトームデータから、特に同一細胞型
の細胞間で不均一性を生じうる細胞間相互作用を抽出する手
法を開発し、大脳皮質および大腸のデータに適用して興味深
い結果を得ている。さらに、１細胞RNA-seqデータのQC

（Quality control）の自動化技術も開発してきた。本講演では
これまで発表者が実施してきた情報解析技術の開発や応用に
ついて紹介する。 
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本セミナーは集中講義の一環です。受講者は必ず聴講してください 
一般参加ご希望の方にはZOOMリンクをお送りするのでご連絡ください。 
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