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１．研究の背景

ヒトゲノム解読により遺伝子が全て明らかになり、心筋梗塞、心筋症や不整脈といった心臓病の発症、重症化に関与する遺伝
子が次々と報告される一方で、これらの遺伝子が本当に心臓病の原因であるかは不明なままのものが多い。

２．研究の目標

心臓で機能が不明な遺伝子群についてRNA干渉という方法で遺伝子を破壊したマウスを作製し、その心機能や病気の罹りや
すさを調べることにより、心臓病での遺伝子の機能を解明し、多数の遺伝子群のネットワーク構築、機能制御機構を理解する。

３．研究の特色

従来は遺伝子改変マウスの作製・解析には多大な労力と時間がかかったが、私達の高効率のES細胞システムと心機能の解
析技術を用いることにより、迅速に多数の遺伝子の機能を解明することが可能となった。本研究は、ショウジョウバエの遺伝子
8,000個の中からRNA干渉により心臓で重要な新しい遺伝子群を見出した実績に基づく革新的な研究である。

４．将来的に期待される効果や応用分野

本研究により心臓病の未知のメカニズムが解明され、新しい創薬ターゲット候補を戦略的に同定することが期待される。さらに
幅広い疾患や臓器についても応用することができ、iPS細胞などを用いた再生医療の発展にも大きく貢献することが期待される。
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