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多能性幹細胞や初期化過程における分⼦制御機構を包括的に
理解するためには、クロマチン⾼次構造、エピジェネティック制
御、転写制御、転写後制御、翻訳制御など、さまざまな制御階層
にわたる解析が必要である。我々のグループでは、多能性幹細胞
の性質を規定するDNAやRNA制御機構を明らかにするため、
NGSを活⽤しながらゲノムワイドな解析を実施してきた。本セミ
ナーでは、発⽣関連遺伝⼦座のクロマチン⾼次構造解析、多能性
幹細胞樹⽴におけるDNAメチル化の役割、体細胞初期化における
転写ネットワークと代謝ネットワークの関連性、多能性幹細胞に
おけるタンパク質翻訳制御、といった研究について紹介する。ま
た、空間トランスクリプトームを⽤いた細胞運命制御に関する研
究についても紹介する。
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参加登録⽅法：下記Google formに連絡先等をご記⼊ください。
ZoomミーティングURLをお知らせします。
https://docs.google.com/forms/d/1W7Qr3OQaPhXCP4JyxBm0BLmvZhqM8wV7B5Haps8v7YE/edit

⽣体調節研究所の⽅もお申込ください。
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