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概要 
（100～150 字程度） 

本研究は、IL-6 アンプ活性化を介する炎症疾患における細胞間相互作

用を詳細に解析し、慢性炎症と疾患関連の分子機構を解明することを

目的としている。申請者のマルチオミクス解析技術を用い、免疫細胞

と非免疫細胞の相互作用に新たな知見を加えることを目指す。 
研究目的 
（300 字程度） 

慢性炎症は様々な疾患に関連しており、その分子機構の解明が新たな

治療法の開発に繋がると考えられている。特に、IL-6 アンプ活性化に

よる細胞間相互作用の詳細な理解が、炎症疾患の治療に大きな影響を

与える可能性がある。申請者は、深層学習を用いたマルチオミクス解

析に長け、がんや感染症に関する研究で多くの成果を上げてきた。今

回は、これまでの研究成果を踏まえ、IL-6 アンプ活性化による細胞間

相互作用を詳しく解析し、論文化を目指している。本研究では、マル

チオミクス解析を駆使し、免疫細胞と非免疫細胞の相互作用を新たな

視点から明らかにすることを目的としている。 
研究内容・成果 
（1000 字程度・Web 会議の回

数も記載） 

申請者は、深層学習を用いたマルチオミクス解析に強みを持ち、これ

までがんや感染症などの病態解明に成功してきた。本研究においては、

これまでの技術を活かし、IL-6アンプ活性化を介する炎症疾患におけ

る免疫細胞と非免疫細胞間の相互作用を明らかにすることを目指し

た。 

研究の進捗は順調であり、現在、IL-6アンプ活性化による細胞状態遷

移と細胞間相互作用の変化を明らかにするために患者検体の bulk 

RNAseq 解析、scRNAseq解析などを進めている。共同研究先である分子

神経免疫学分野は、非免疫系細胞の慢性炎症への寄与に関する研究を

世界に先駆けて報告しており、その知見を活かしつつ、申請者のオミ

クス解析技術を融合させることで、新たな医学的発展をもたらすと考

えられる。また、研究は毎月 Web 会議を通じて進捗の確認や意見交換

を行っており、これにより、研究計画の進行をスムーズに進めること



ができている。このような協力関係により、研究が順調に進展してお

り、炎症疾患における免疫応答機構についての新たな発見が期待され

る。研究計画に基づき、今後はマルチオミクス解析をさらに深め、炎

症に関与する細胞群や遺伝子の特定を進める予定である。 
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