
川路 英哉 (ゲノム医学研究センター) 
kawaji-hd / 03-5316-3128 (ex. 3140) 
ゲノムDNAを ”隅々まで” 理解し、先駆的な医療へつなぐ
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ゲノムの 99%を占める非コード領域 が支配する、遺伝子発現の制御 を理解する

遺伝子制御を細胞・塩基単位で理解する、実験測定 ゲノム機能を俯瞰的に理解する、データ分析
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データベース利用・構築
• ゲノムブラウザ
• シスエレメント
• 核酸医薬

深層学習の活用

一細胞発現解析
(scRNA-seq)

空間発現解析
(spatial transcriptome)

長鎖RNA解析
(Long RNA-seq)

エピゲノム編集
(CRISPRa/i)

超並列
レポーターアッセイ

転写開始点解析
(CAGE)

(連携⼤学教員: 吉沢直⼦)
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各分野の専門家とオープンに議論できる環境です。新しい測定技術やデータサイエンスを
駆使した解析、ゲノム機能や疾患研究に興味がある方、ぜひ共に研究しましょう。
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