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概要 

（100～150 字程度） 

 

神経系と免疫系の相互作用（神経-免疫連環）は、多くの神経変性

疾患および神経炎症疾患の病態形成において重要な役割を果たす

ことが明らかになりつつあるが、その分子・細胞レベルでの機序

には未解明な部分が多く残されている。本研究では、深層学習技

術を応用したシングルセルRNA-seqデータ解析および空間トラン

スクリプトームデータ解析の手法を開発することにより、神経-免

疫連環を担う細胞集団の同定、ならびにそれらの細胞間シグナル

伝達ネットワークの推定を行うことを目的とする。これにより、

神経-免疫連環の統合的理解に資する計算生物学的基盤を構築し、

関連疾患の病態解明と治療標的探索に貢献することを目指す。 

 

研究目的 

（300 字程度） 

 

神経系と免疫系の相互作用（神経-免疫連環）は、多くの神経変性

疾患・神経炎症疾患の病態において重要な役割を果たすが、その

分子・細胞レベルの機序は未解明な部分が多い。本研究では、深

層学習技術を用いたシングルセル RNA-seq データ解析・空間トラ

ンスクリプトームデータ解析により、神経-免疫連環を担う細胞集

団の同定と、その細胞間シグナル伝達ネットワークの推定を行う

ことを目的とした。 

 

研究内容・成果 

（1000 字程度・Web 会議の回数

も記載） 

シングルセルRNA-seqデータおよび空間トランスクリプトームデ

ータを用いた神経-免疫連環機構の解析に向けた計算生物学的手

法の開発と検証を行った。 

 



本年度は、シングルセル RNA-seq データから患者の病態転帰に関

連する細胞集団を同定する深層生成モデル scSurv を開発し、

Bioinformatics 誌に発表した（Mizukoshi et al., 2026）。scSurv は事前

の細胞型アノテーションを必要とせずに、神経系・免疫系の細胞

データから病態関連プログラムを抽出することができ、神経-免疫

連環を担う細胞集団の同定に応用可能である。 

 

また、空間トランスクリプトームデータにおける組織の時系列的

な連続ダイナミクスを捉える深層生成フレームワーク STODE

（Majima et al., bioRxiv 2025）を開発した。STODE により、神経組

織・免疫浸潤細胞の空間的分布変化と遺伝子発現ダイナミクスを

連続的にモデル化することが可能となり、神経-免疫連環の空間解

析基盤として活用できる。さらに、時系列・条件依存の生存ハザ

ードモデル scTREND（Mizukoshi et al., bioRxiv 2026）を開発し、

疾患進行に伴う神経-免疫細胞の動態変化の解析ツールとして整

備した。 

 

村上先生グループとの連携のもと、次年度以降は実際の神経-免疫

連環データへのこれらの手法の適用と、連環メカニズムの解明を

推進する。 
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