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１． 本課題の研究の背景、目的、関係するプロジ

ェクトとの関係 

免疫システムは生体の恒常性維持に働き、感染症

を惹起させる免疫不全や、関節リウマチや１型糖

尿病といった自己免疫疾患など、様々なヒトの病

気と密接に関係する。免疫システムの理解はこれ

らの病気の予防や治療に役立つと考えられ、精力

的に研究が進められてきているが、様々な液性因

子と免疫細胞により構成される複雑な免疫システ

ムの包括的理解は容易ではなく、いまだ解明され

ていない部分も多い。 

近年の技術的進歩は新しい手法を生物・医学研究

の分野にもたらし、次世代シークエンシング（Ｎ

ＧＳ）の技術を基にした RNA-seq, ChIP-seq や

ATAC-seq といった技術は、免疫細胞を遺伝子発現

やエピジェネテックスといった様々な側面から解

析することを可能にし、免疫システムの包括的理

解を進める上で有効な手段となってきている。し

かしながら、ＮＧＳにより得られるデータは 1 サ

ンプルにつき数 GB にも及び、その解析には多大な

コンピューターリソースが必要となる。ＨＯＫＵ

ＳＡＩを活用することで、多くのデータを効率よ

く解析することが可能であり、免疫システムの理

解を進めることを目的とする本プロジェクトでは

ＨＯＫＵＳＡＩの利用が肝要である。 

２． 具体的な利用内容、計算方法 

ＮＧＳにより得られたデータの処理および解析に

ＨＯＫＵＳＡＩを利用した。具体的にはＮＧＳデ

ー タ の 処 理 に 標 準 的 に 使 わ れ て い る

Bowtie,TopHat,HISAT2 や MACS2 といったプログラ

ムを用いて我々のサンプルデータを処理したほか、

ＰｙｔｈｏｎやＲといったプログラム言語を用い

データ解析を行った。 

 

３． 結果 

～９０種類の免疫細胞についての解析を試み、免

疫細胞の差異につながる遺伝子発現と、それを裏

付けるメカニズムについての解析を論文投稿へ向

け進めている。 

 

４． まとめ 

ＮＧＳデータの解析には、プロジェクトの規模や

データの処理・解析に応じたコンピューターリソ

ースが必要となる。ＨＯＫＵＳＡＩを活用するこ

とで、多大なコンピューターリソースが必要とさ

れる局面であっても迅速な処理・解析を行うこと

ができ、プロジェクトを効率的に進めることが可

能であった。 

 

５． 今後の計画・展望 

ＮＧＳの技術を利用した解析は様々な局面に有効

であり、免疫システムの包括的理解に向け、異な

るタイプの免疫細胞や異なる活性化状態の免疫細

胞等を用いた更なる研究を計画している。 

 

  


