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■研究情報の名称 外部標準を用いた新しいマイクロアレイデータ解析・変換理論 

■研究情報概要 

＜研究の目的＞ 
DNA マイクロアレイによる網羅的な遺伝子発現解析は、得られた膨大なデータをいかに効率よく正確に

処理するかということが一番の課題である。現在、一般的には、データ処理は与えられたデータセット内
部での正規化と統計手法の活用のみが行われている。我々は、マイクロアレイデータの「外部標準」を用
いての新たなデータ解析方法を考案したところ、解析精度が格段に向上することを発見した。そのため、
さらなる効率的なデータ変換方法に関しての研究を行っており、これらの特許化及び、商品化を目指して
いる。 
＜研究実施の状況＞ 
これまでに多数のヒト疾患関連サンプルを利用して治療標的とマーカーの探索を進めてきた

過程で、統計的手法だけでは、必ずしも有効にデータマイニングできないことは明らかとなって
いる。遺伝子発現は、遺伝子の種類により、その変動の幅は大きく異なり、わずかな変動でも、
その後のパスウエイ経路では大きく変化し、結果的に、最初のわずかな変動が大きな意味を持つ
場合があることが判明している。現在の統計的手法では、「わずかな変動が意味のあるものであ
る」ということを検出することができない。そこで、他のサンプルを用いて、データを補正化す
る手法を試みたところ、重要な遺伝子発現経路の判断に非常に有効であることが明らかになっ
た。本試験が目指す成果は、DNAマイクロアレイデータ処理法の提案である。先行する技術では、
与えられたデータセット内におけるデータの正規化の手法や群間に差のある遺伝子リスト抽出
に関して検討が進んでいるが、外部標準を設けた解析の試みは未だに報告されていない。本試験
は、このニッチを狙った試みであり、成果の特許化を目指している。また、既存のマイクロアレ

イデータの再評価につながるため、製薬メーカー、大学、
研究所など、相当の市場性、収益性が期待される。既に
２年前からDNAマイクロアレイシステムを活用し、正常皮
膚由来細胞、癌細胞などから得られたサンプルについて多
数のデータセットの蓄積を終えている。現在、いくつかの
データ処理方法を検討し、ある変換方法が有用であるとの
知見を得ている。現在、本変換方法を用いたソフトウエア
の開発を共同して行う企業を募集している。 
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従来法 新規開発法

による抽出 
左図は、関連するパスウェイ解析が、新規開発法により効率的に抽出できていることを示して

いる。従来法では、関連している遺伝子が空白となり、実際の関与を抽出できない。 

新規開発法では、周囲の関連を含めて、効果的に抽出できている。 
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