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高深度オミクス解析部門

High-Depth Omics Initiatives for Innovation
� �=�. &:

Assistant Professor=Yuma Ito, Ph.D.

本研究ÑÓでは，Hk大学と�sIª6/ンソリ>ーション2との�学連�により，

Û°qかつÛ分解能な空間オミクス技術ÜÛ�q空間オミクス技術Ýの確立に向けた

研究に取り組)でいる．Ì年におけるオミクス技術のvÍなÏ展は，遺伝子発現の包

括的な解析を実現し，細胞機能の理解や疾患発£メ-62ムの解明に大きくÉ�して

きた．G方で，従来の手�においては組織をZG細胞へと解Øさせることが前�とな

るた ，組織Qにおける細胞間のK置ÖLや空間的�»をMったままの解析には×�

があった．そこで本研究ÑÓでは，組織S�を対象として多数の遺伝子発現�物をµ

¸的かつ定量的に計測する空間オミクス技術のさらなる発展に注力し，空間座�と²

�いたZG細胞レ:ルのÇhな発現ya解析を実現することで，病理組織のÛ°qな

解析基盤の構築を§~している．加えて，現行のlÊ空間オミクス技術が|えるÆÚ

として，装置・試薬/ストのÛさや，解析対象の組織・遺伝子種の制×がある．本研

究ÑÓでは，こうした制±をP�するた ，�用wがÛく/スト面でもOれた空間オ

ミクス技術の開発を�Ïし，多�な医学研究や臨床Ä�へ応用できる技術基盤の�N

をÏ ている．本技術の応用展開として，病理検�における[_細胞の同定や遺伝子

発現 nの解析がÁËまれ，が)をはじ とする疾患において， n細胞の空間的な

分mパターンと遺伝子発現プロフ*イルを©合的に解析することで，より信ØwのÛ

いÄ�技術のZ出にÉ�できると¯えられる．本研究を通じて·£される Áは，医

学研究全´の�化にÅするのみならず，次AEの°o病理Ä�の実用化に向けた基盤

r成にもつながるものと期待される．D後は，実験生物学者や臨床研究者とのb力体

制をさらに強化し，技術開発と応用研究のB面で研究を加Íさせていく方Ïである．

202� 年qÜFg 7 年qÝは，I¸�ÜÜ]�ÝがCyとなり，�sIª6/ンソリ>ー

ション2，Hk大学生体Òw医学研究}のトランスクリプトミクス分Î，遺伝子発現

動態分Î，バイオメディ-ルya解析分Îと­oに連�しながら研究をÈ行した．

></�9�6�0
$%	
�4� ������� �7発

イメー3ン0:ースの空間オミクス技術である S�� ������ F� ��������� I� S�� 

H!�����"����� ����FISH�や S�� ������ Imm ���������� �S��IS�では，¹Q顕微鏡を

用いて m��A やタンパク質を連続的に染色し，画像データから細胞$との m��A 分子数

やタンパク質の発現強qを取得する．数百ß数a種類の遺伝子をµ¸的に解析するた

 には，¹Q�Äプローブの最適化や複数回の染色・��プロセス，大規模画像デー
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タの解析がz要となり，実験・計¤/ストが³大になる．これを解�する手�として，

1 つの遺伝子を複数回染色しその組み合わせで検出遺伝子を多Í化する手�が��さ

れているが，プローブÀ計の複Õさや画像解析の難しさがÔmとなっている．本研究

では¹Q色¦の�wを�かした多Í化技術の開発と，それに対応した顕微鏡撮影シス

テムの構築にª続的に取り組)でいる．前年qは¹Qビー2を用いた色¦�wの検Á

と最適色¦セットのË定を実施したが，本年qはより実用に即した¥への¢行と細胞

レ:ルでの実Á，および安定的な長時間撮影を可能にする顕微鏡システムの確立に取

り組)&．

まず，前年qに実施した¹Qビー2を用いた�w測定を発展させ，実Óの実験¥で

L用するオリゴÌUをW用した 
�A ビー2へと¥をX新し，実用�Hと同Gの環境?

において¹Q�wの取得と検出方�のdoなÀ定を行った．この結果をもとに色¦O

»のË定を�新し，¹Q色¦の組み合わせによって なる 
�A ÌUをÄVできること

を確認した．さらに，Ë定した色¦を用いて，9トÞ±²�来のjÛ細胞�において，

G´的な ���FISH ではL用されない色¦を用いたZG m��A 分子の検出を，¡い数`k

基を認Äするプローブを用いて成[し，多Í化 ���FISH の細胞適用に向けた実Áを達

成した．また，実Á実験にL用する色¦をO»のCから検Áにz要な組み合わせに¨

りËみ，細胞Qで同時検出するた の複数の�的遺伝子のË定を行った．

次に，多Í化 ���FISH では染色・撮影サイクル数をY�できる分のリソースを視Î

の拡大に�り向けられるというW�を�かす*く，それに対応した顕微鏡撮影システ

ムの構築をÏ た．S体的には，フ.ー-ス面検出機構のÛq化・安定化に取り組み，

長時間にわたる連続撮影においても安定したフ.ー-ス¬�が可能なオートフ.ー-

スシステムを�Nした．また，サンプル面の/ラスº面/ーティン0について，組織

の安定的な�着w，フ.ー-スシステムおよび対物レン2用イマー3ョンオイルとの

�wを®合的にÂMし，最適な/ーティン0方�を開発した．さらに，長時間撮影に

Jうオイルの¶発・\化が画質に@える影×を検Áし，安定した撮影をª続するた 

の適Sな�HのË定を行った．これらにより，30×1� mm におよぶÛ解像q・広視Î・

長時間撮影を安定的にB立する顕微鏡撮影システムを確立した．以上の成果は，�s

Iª6/ンソリ>ーション2の技術者との 1� 回にわたる~'合わせおよび 10 回の実

i顕微鏡A�を通じたシステムの最適化という，­oな共同作2によって実現したも

のである．

?<�2#*8����3 �(�"+�;�-��

イメー3ン0:ースの空間オミクス技術を用いた組織S�の大規模解析を実現する

た には，実験プロセス全体にわたる自動化と安定的なデータ管理基盤の�Nが不可

3である．そこで本研究では，プローブ分注から撮影，データ転送，解析に=るG連

の�ークフローのÛqな自動化に取り組)&．
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まず，数百種類に及ぶオリゴプローブの分注工程の自動化と，連続染色装置の動作

最適化を実施した．その結果，手動による試薬交換をわずか 3 回に抑えながら 360 サ

イクル以上の染色・撮影を実施できる体制を確立し，1 回の実験で 720 遺伝子分以上

のデータ取得が可能となった．次に，複数の空間オミクス顕微鏡から生成される大容

量画像データを撮影と同期してリアルタイムに自動転送し，バックアップおよび解析

システムへシームレスに送信する安定的なデータ管理基盤を構築した．これにより，1

日あたり 2TB 以上の画像データを自動処理する機構を確立するとともに，撮影状況の

全体をいつでもどこからでもリアルタイムで監視・確認できる環境を実現した．また，

撮影装置および昨年開発した空間オミクス解析ソフトウェア MEGA-FISH の機能強化を

行い，長時間連続撮影への対応と，以前より大規模な画像データも処理可能なように

メモリ効率を向上させた．改良後のシステムでは，1 回の撮影セッションで 16検体を

同時処理できるとともに，1 検体あたり 4×4 mm 四方の組織領域を複数撮影すること

が可能となり，各装置の処理能力を従来比 2倍に拡大した．

これらの自動化システムを基盤として，実験生物学者および臨床研究者との共同研

究を通じて，187 検体・92 万細胞以上に及ぶ大規模空間オミクスデータの取得を達成

した．さらに，8TB を超える空間オミクスデータを環境構築不要で即座に閲覧・解析

できるポータブル型解析環境を構築し，共同研究者とのデータ共有におけるアクセシ

ビリティを大幅に向上させた．加えて，動物種混合検体への応用，染色体全体の検出，

およびタンパク質凝集体の検出が可能な空間マルチオミクス技術の開発にも着手して

いる．これらはいずれも，既製品の空間オミクスシステムでは計測できない解析対象

であり，本技術の開発によって空間オミクスで取り扱える解析の幅を大きく広げるこ

とが期待される．ゲノム・トランスクリプトーム・プロテオームといった従来のオミ

クス層の枠組みを超えた，より包括的な空間マルチオミクスの実現により，これまで

適用が難しかった研究領域への展開が可能となり，疾患病態の多面的な解明や新たな

医学研究への応用が期待される．

業績目録

学会発表

1. 伊藤 由馬，富松 航佑，長﨑 正朗，落合 博，大川 恭行. (2025/7/22) 

Versatile image-processing and visualization of huge spatial omics dataset using MEGA-FISH 

python framework (ポスター発表) 

九州大学 生体防御医学研究所 第 27回リトリート，福岡．

2. 伊藤 由馬. (2026/3/17)

分子動態解析や空間トランスクリプトミクスの基盤となる１分子イメージング. (口頭発表) 

筑波大学 CREST １細胞数理 第 3 回会合，茨城．
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ネットワーク AI 統計解析共同研究部門

Division of Network AI Statistics
3 1RD= ア'�%

ProfessorRAndré Fujita, Ph.D.

ネットワークB<=ンスの¿¾は，1��6 �にレ>ンMルト[><Tー（�������
 


����）��AーニNスベルクの�のqÚ�を解�し，@Tフ¢論の基­を¬²したこ

とにÐる．#の�，�0 _¶前nから`Àにか�てネットワークの�学的定�l�進}

し，1		0 �bから �000 �b前nにか�ては，現実_¥のネットワーク�o·なTン

Eム@TフではmiにÇËで�な�こと�®され，スSールワールJ性4スAールフ

リー性³をÊ1えた�たなSHル�提�された．これにより複雑ネットワーク研究は

現b的�¸20と発}し，現sでは��学¼および大規模HーD解�との統合�kÌ

するなか，物¢学，社会学，生物学，�v°学，¹�学な*多�なiÓにお�て基盤的

�法として�用され，#のÒÃ性は]層高1り%%ある． 

�ÑÔは，現実_¥にÏsする複雑ネットワークの¢解と解�を目的とし，@Tフ

¢論[統計学[人�ª能を統合した学×的アプローチを�用するとと3に，大規模計

算É�を�用して研究をÎ行する．c^の � Ùtを研究の�としてe»づ�，f系的

に推進する． 

S．生0"��ズム�
の2論

本研究の目的は，高�gか%大規模なネットワークに対する推論�法を�たに開発

し，#の¢論的基盤を¬²することである．hf的には，ネットワーク間のr�i�

を��的[方法論的に定�lし，複�の�Kネットワークのo合�結果ネットワーク

を*のR7e明[�Kし得るかを明らかにする．さらに，結果ネットワークの�Ãな

�K15として6�するネットワークの0定，"�推定��KS7および解l可能性

に�える8qのd!を行う．kえて，複�の$^SHルの`から実cHーDにE3適

合するSHルをk=するための基Lおよび�法のB%に%�て3Haする． 

T．5N,*する生0"��ズムに関連する研究

本研究は，複雑な現象をネットワークとして>象l[可`lし，現象のX�にある

生成.¢の解明をi�て，�Kおよび+:の可能性を?くことを目的とする．�ン�

Tメトリック�法を用�て生成メカニズムを解�し，M定の現象を;gするÃ1，な

らびに現象の推Qを4lさ	得る�)4�（D系*0の�)）のAUを行う．さらに，

得られたª_に基づ�，�K[+:の実現可能性を¢論および実cの�pからHcす

る． 
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Ｃ．大規模複雑ネットワーク解析のための効率的アルゴリズムの設計と HPC を

用いたソフトウェア実装に関連する研究

多くの生物学的複雑系は極めて大規模であり，例えば脳は約 860 億個のニューロン

および 100 兆個規模のシナプス結合から構成される．本研究では，このような超大規

模システムに対する推論を可能とするため，計算効率に優れたアルゴリズムの設計と，

高性能計算（HPC）環境を前提としたソフトウェア実装の開発を推進する． 

Ｄ．システム生物学に関連する研究

長期的には，A～Cで得られる方法論的成果を基盤として，細胞レベルから社会的相

互作用に至る多階層の現象を対象に，ネットワーク統計に基づく統合的アプローチを

適用し，人間の行動および表現型を規定するメカニズムの解明を目指す． 

業績目録

原著論文

1. Medeiros E., TDtolo P., *uccolo P., Fujita A., Sugaya L., Borja T., Brentani �., Polanczyk G.V., 

Fatori D. (Mar 2026)

Different patterns of association between maternal mental health and infant negative affect 

subdomains: findings from the Germina cohort.

�nfant Behavior and Development. 82: 102174.

2. Guzman G.E.C., da Costa D.R., Lira E.S., Santos S.S., Ramos T.C., Takahashi D.Y., Fujita A. (Feb 

2026)

statGraph: an R package for complex networks statistical analyses based on spectrum.

Software(. 33: 102459.

3. Guzman G.E.C., Stadler P.F., Fujita A. (Jan 2026)

Spectral densities approximations of incidence-based locally tree-like hypergraph matrices via the 

cavity method.

Physical Review E. 113: 014309.

4. Faria C.M.P.B., Fujita A., Souza-Pinto N. (Dec 2025)

Combination of differential expression and network connectivity identifies a common set of RNA 

splicing and processing genes altered with age across human tissues.

Aging. 17: 2916 - 2949. 

5. Falconi-Souto A., Cabral-Carvalho R.M., Fujita A., Sato J.R. (Nov 2025)

�nferences on the 'atts-Strogatz model: a study on brain functional connectivity.
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Neuroinformatics. 23: 57.

6. Leal A.G., Aoyagi T.Y., Costa-Martins A.G., de Souza D.T., da Silva C.M.F., Ueda E.T., Parada 

M.G.O., Feitosa A.E., Fujita A. (Sep 2025)

Pantheon-DNA: versatile encoding-decoding system with integrated adaptive NGS preprocessing 

algorithms for DNA data storage.

Computational and Structural Biotechnology Journal. 27: 3941 – 3951.

7. Guzman G.E.C. and Fujita A. (Aug 2025)

Statistical methods for hypergraphs: a parameter estimator, a model selection, and a comparative test. 

Journal of Complex Networks. 13: cnaf019.

8. Guzman G.E.C., Takahashi D.Y., Fujita A. (Jul 2025)

Vertex-wise graph’s spectral density decomposition and its applications.

Journal of Complex Networks. 13: cnaf013.

9. Naspolini N.F., Schüroff P.A., Vanzele P.A.R., Pereira-Santos D., Valim T.A., Bonham K.S., Fujita 

A., Passos-Bueno M.R., Braga P.B.B., Carvalho A.C.P.L.F., Klepac-Ceraj V., Polanczyk G.C., 

Campos A.C., Taddei C.R. (Apr 2025)

Exclusive breastfeeding regulates the gut microbiome maturation in infants according to delivery 

mode by modulating carbohydrate metabolism, microbial cells structure and vitamin production. 

Gut Microbes. 17: 2493900.
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