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１.研究の概要 2.成果の特徴・知財

3.既存技術との⽐較・アピールポイント 4.バイオものづくりへの展開例と課題

遺伝⼦制御技術を最適化する数理シミュレーションの構築 2025年11⽉22⽇記載
名古屋⼤学 鈴⽊洋 hisuzuki@med.nagoya-u.ac.jp

分⼦⽣物学・⽣化学のアプローチと数理シミュレーションを融合することにより、
RNA⼲渉（マイクロRNA）とCRISPR/Cas9システムという遺伝⼦制御技術
の２⼤分⼦ツールを最適化することに成功してきました。
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★がん研究における染⾊体外DNA（ecDNA）のゲノム編集技術の最適化に
も成功している（論⽂投稿中）。
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HDR効率の推定
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多様なゲノム編集における最適なCas9活性のモデル化

統合的数理シミュレーション

RNA⼲渉（マイクロRNA）の最適化

CRISPR/Cas9の最適化

★任意のマイクロRNAやゲノム編集で⽤いるsgRNAについて、その機能・効果
などを最適化・予測できる。

【展開例】
・ 任意のマイクロRNA・shRNAなどについてRNA⼲渉の活性を予測
・ がん免疫を活性化する⼈⼯RNA回路の開発
・ ヒト疾患で⾒られるマイクロRNAの変異の機能予測
・ shRNAライブラリを⽤いた⼤規模がん遺伝⼦スクリーニングにおけるオフターゲッ
ト効果の推定・解析
・ がん研究における染⾊体外DNA（ecDNA）のゲノム編集技術の最適化

【課題】
・他のCas9最適化技術との組み合わせなどの評価


