
 
 

 

 

 

「いかに、早く、安く、正確にゲノム配列を解読するか」がこれまでのゲノム科学の目標であった。

しかし NGS 技術でその目標が達成されつつある今、研究のボトルネックは「どうやって、早く、安く、

確実に解読したゲノム配列の意味を解釈するか」へとシフトしつつある。遺伝統計学（Statistical 

Genetics）とは、遺伝情報と形質情報の関わりを統計学の観点から研究する学問分野であり、一次的に

処理されたゲノム情報を適切に解釈し、社会還元するためのデータ解析学問として注目されている。 

 

我々は、大規模ヒト疾患ゲノム解析により同定された数多くの疾患感受性遺伝子の情報を、多彩な生

物学・医学データベースと分野横断的に統合することにより、新たな疾患病態の解明や、疾患バイオマ

ーカーの同定、ドラッグ・リポジショニングを通じた新規ゲノム創薬、疾患疫学の謎の解明、等に取り

組んできた。免疫関連疾患は、遺伝的要因と外来病原体や環境要因への応答反応の交絡により発症に至

ることが知られており、先駆的な遺伝統計解析の適応対象として、広く疾患ゲノム研究をリードしてき

た経緯がある。本講演ではその成果と共に、本邦において特に重要と考えられる、若手人材育成への取

り組みを報告したい。 
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