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研究成果の概要 

我々の体を構成する様々な器官は、細胞同士が情報交換することでその形成が厳密に行われており、

中でも上皮−間葉相互作用は、細胞間コミュニケーションにより形成される器官の重要な様式であると

考えられる。本研究は、歯、肺、唾液腺、毛および腎臓などの上皮－間葉相互作用により形成される器

官の運命決定機構を解明することを目的として研究を開始した。 

 本年度は主に、CAGE 法および scRNA-seq 解析などの網羅的遺伝子解析を行い、データベースを統合

することで歯の発生に関わる遺伝子の同定を試みた。scRNA-seqは個々の細胞の遺伝子発現を網羅的に

解析できる利点がある反面、サンプルに含まれていない、他の組織との比較は不向きであり、特異的遺

伝子の同定は困難であった。一方、CAGE法によるトランスクリプトーム解析は、public data baseが

充実しており、他の組織との比較など、特異的遺伝子の抽出に有利である。そこで、マウス生後１日齢

歯胚を取り出し、CAGE 解析および scRNA-seq 解析を行い、両データを統合することで、新しい遺伝子

抽出法の構築を試みた。まず、scRNAseq 解析にて、クラスター分類を行った。その結果、12個のクラ

スターに分類でき、それぞれのクラスターは、ameloblast および odontoblast などの、すでに報告さ

れている細胞集団に分類されていた。さらに、それぞれのクラスターに強く発現する遺伝子群を抽出し

た。次に、得られた CAGE データを ZENBU データベースにアップロードし、scRNA-seq にて抽出したク

ラスター遺伝子について、データベース上の発生期マウス胎仔との比較を行い、より特異性を持った遺

伝子群の同定に成功した。以上のように、２つの網羅的遺伝子解析データを統合することで、これまで

に報告されていなかった、歯の発生に関わる新たな遺伝子群の抽出に成功した。本手法を用いること

で、器官の運命決定に関わる遺伝子群の同定を目指す。 
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