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――――バイオインフォマティクス特設サイト ――――

三井情報が長年の経験と知識で培った、バイオインフォマティクスソリューションは貴社の課題解決と高度な研究開発を実現します。豊富なプロダクト・ソリューションラインナップはこちらから。



[image: ソリューション特設サイト　バイオインフォマティクスのソリューション]
                
            

                    

        
    
                	
            






	        
        
                            最新情報

                        
                                    
                
                    	2022/7/7	弊社社員共著による論文がBioinformatics誌に掲載されました
	2020/7/25	弊社社員共著による論文がCarcinogenesisに掲載されました
	2020/6/29	核酸解析プラットフォーム『AQXeNA』の提供を開始しました
	2020/5/16	弊社社員共著による論文がJ. Mol. Biol. に掲載されました
	2020/4/14	MKIナレッジに『分子の「形」から眺める生命現象とその理解』が掲載されました
	2020/2/5	弊社社員共著による論文がBiophys Physicobiol. に掲載されました
	2020/1/9	MKIナレッジに『カラダを駆け巡る細胞』が掲載されました
	2019/12/6	弊社社員による研究が日本分子生物学会にて発表されました
	2019/10/25	医療情報システム向けFileMaker利用リファレンス」を公開しました
	2019/10/24	弊社社員による研究がCBI学会にて発表され、ポスター賞を受賞しました
	2019/9/27	MKIナレッジに『体内の路線図を探索する』が掲載されました
	2019/8/29	弊社社員共著による研究が国際学会（IC-MSQUARE 2019）にて発表されました
	2019/8/9	MKIナレッジに『コンピュータで予測するタンパク質の機能と形』が掲載されました
	2019/7/9	MKIナレッジに『分子シミュレーションによる薬の設計』が掲載されました
	2019/6/28	弊社社員共著による論文がCarcinogenesisに掲載されました
	2019/6/21	MKIナレッジに『がんゲノム医療の幕開け』が掲載されました
	2019/6/11	弊社社員共著による論文がOncologistに掲載されました
	2019/6/3	米国質量分析学会（ASMS）でポスター発表２件実施しました
	 2019/6/3	『OncoGuide™ NCCオンコパネルシステム』がプレスリリースに掲載されました
	 2019/5/27	MKIナレッジに『130年ぶりに変わった1キログラムの定義』が掲載されました 
	 2019/5/1	弊社社員共著による論文がNature Communicationに掲載されました
	2019/3/9	弊社社員共著による論文がCarcinogenesisに掲載されました
	2019/2/25	MKIナレッジに『未来を予測すること-需要予測を例として』が掲載されました。
	2018/12/13	MKiナレッジに『ライフサイエンス分野のデータ利活用基盤「バイオバンク」』が掲載されました。
	2018/12/3 	弊社社員共著による論文がNature chemical biologyに掲載されました。
	2018/11/28	MKIナレッジに『香りの科学』が掲載されました。
	2018/9/25	【プレスリリース】OncoPrimeの検査採用医療施設が13施設に拡大しました。
	2018/9/21	弊社社員共著による論文がPathology Internationalに掲載されました。
	2018/9/12	MKIナレッジに『薬の名前のヒミツ』が掲載されました。
	2018/8/31	IMSC(2018)にて弊社社員が発表を行いました。詳細は学会発表をご参照ください。
	2018/8/13	がんゲノム解析サービス「OncoPrime」専用ページが開設されました。
	2018/8/3	MKIナレッジに『ライフサイエンスの街　関西』が掲載されました。
	2018/07/10	弊社社員共著による論文がEpigenomicsに掲載されました
	2018/07/03	MKIナレッジに『目盛りってなんだろう』が掲載されました
	2018/5/16	弊社社員共著による論文がJournal of Cellular Biochemistryに掲載されました。
	2018/05/25	MKIナレッジに『母と子の不思議なつながり』が掲載されました
	2017/06/19	MKI、理研ジェネシスと協業し、国内検査施設を活用した遺伝子解析サービス「OncoPrime Basic」を7月から提供開始
	2017/06/05	MKI、シスメックスおよび理研ジェネシスとゲノム医療における包括的な業務提携を開始
	2017/03/02	MKI、がん遺伝子解析サービス「OncoPrime」を関東初となる千葉大学病院に提供
	2016/09/27	SAP社とペンシルバニア大学 ウオートン校共同で作成したホワイトペーパーに、MKIのゲノム解析事例が引用されました
	2016/08/18	日経バイオテク 8月8日号特集「癌クリニカルシーケンス」に「OncoPrime」の情報が掲載されました
	2015/10/01	【10/29-31京都開催】　生命医薬情報学連合大会 2015年大会（日本バイオインフォマティクス学会 2015年年会）ランチョンセミナー講演/ブース出展のご案内
	2015/06/19	【7/29(水)大阪、7/31(金)東京開催】　サーモフィッシャー質量分析計ユーザーズフォーラム出展のご案内
	2015/06/19	【7/3(金) 開催】 かずさDNA研究所「2015食品開発セミナー」講演のご案内
	2015/06/10	【6/17(水)～19(金) 開催】 第63回質量分析統合討論会にて弊社ソフトウェア『Lipid Serch』に関するポスター発表及び、ブース展示を行います。 
	2015/05/15	【6/11(木) 開催】 第364回CBI学会講演会「タンパク質立体構造予測とタンパク質デザイン」講演のご案内
	2015/05/15	【5/30(土) 開催】 バイオグリッド研究会2015~スパコンが切り拓く創薬・医療の新時代~講演のご案内
	2015/05/11	【5/13(水) 開催】 サーモフィッシャー機器分析ユーザーズフォーラムにて弊社ソフトウェア『Lipid Serch』に関するポスター発表を行います。
	2015/04/01	4月1日付けの組織変更に伴い、当部署名が変更になりました。
 これまでのバイオ基礎研究分野から創薬研究分野向けのコンサル及びシステム構築に加えて、最新の技術を駆使したビッグデータ解析や個別化医療向けのICTサービス等にも取り組んで参ります。引き続き宜しくお願い申し上げます。 

【変更前】
事業開発部　バイオサイエンス室 

【変更後】
IT基盤サービス事業本部　クラウドサービス部　バイオメディカル室
電話番号：03-6376-1291（※電話番号及びFAX番号に変更はありません。）
	2015/03/09	MKI、がん遺伝子を解析し、個々の患者に最適な治療薬候補等の情報を医師に提供する「OncoPrime」を提供開始
	2014/12/03	学会発表・投稿論文リストを更新致しました。
	2014/11/25	弊社社員共著による論文がBioinformaticsに掲載されました。
	2014/11/04	【11/12(水) 開催】サーモフィッシャー秋の食品セミナー出展のご案内別
	2014/09/19	【10/2(木)～4(土) 開催】第3回生命医薬情報学連合大会（IIBMP2014）出展のご案内
	2014/09/02	【9/3(水) 開催】　JASISカンファレンス テクニカルセミナー講演のご案内
	2014/07/16	【7/23(水)、31(木) 開催】 サーモフィッシャー機器分析ユーザーズフォーラム出展のご案内
	2014/06/19	弊社プロダクト『Lipid Seach』を利用した論文が掲載されました。
 脂質同定ソフトウェア『Lipid Search』(1.1MB)
※関連論文はこちらからご覧いただけます。
	2014/05/07	バイオサイエンス室は愛宕オフィスに移転しました。 ※移転に伴い電話番号が変更しております。
地図はこちらからご覧いただけます。
	2014/03/28	MKI、京都大学にがん治療研究に関する寄附講座を開設
	2014/01/24	【2/13(木) 開催】　サーモフィッシャー『 リピドミクスセミナー 』講演のご案内
	2013/11/07	【11/25(月) 開催】 第5回バイオサイエンスセミナー～ITが拓く未来－個別化医療へのアプローチ～ 開催のご案内
	2013/10/15	【10/31(木) 開催】JSBi年会 ランチョンセミナー『次世代医療を支える大規模シーケンシングとインフォマティクス』のご案内
	2013/09/03	【9/4(水) 開催】　JASISコンファレンス『健康計量ビジネスへの道』講演のご案内
	2013/06/18	【7/2(火)大阪、7/3(水)東京開催】　サーモフィッシャー質量分析計ユーザーズフォーラム出展のご案内
	2012/12/05	【1/17(木) 開催】 第４回三井情報バイオサイエンスセミナーのご案内～ITが拓く未来－視えてきたメタボロミクス～
	2012/10/18	三井情報、大阪大学、サーモの共同研究がポスター賞を受賞しました。
SFC2012
大阪大学馬場先生HP
脂質同定ソフトウェア『Lipid Search』(1.1MB)PDF
	2012/09/26	【プレスリリース】スパコン「京」による創薬プロジェクトに参画します。
	2011/10/17	【11/28(月) 開催】 第３回三井情報バイオサイエンスセミナーのご案内～ITが拓く未来－先端バイオメディカル研究境界領域の役割とこれからの期待～
	2011/06/30	【プレスリリース】メタボロミクス研究のための代謝経路解析システム「CrossPath」を販売開始しました。
	2011/06/27	【7/5(金)、8(月) 開催】　サーモフィッシャー質量分析計ユーザーズフォーラム出展のご案内
	2011/06/03	バイオサイエンス室は東中野オフィスに移転しました。
地図はこちらからご覧いただけます。
	2011/05/27	「代謝経路解析システム」について掲載しました。
	2011/04/15	◆発表資料を公開しました◆
【2/18(金) 開催】 第２回三井情報バイオサイエンスセミナー
～ITが拓く未来－オミクス解析におけるインフォマティックスの活用～
	2011/03/08	次世代シーケンス解析サービスのパンフレットを掲載しました。
	2010/01/13	【2/18(木) 開催】 第２回三井情報バイオサイエンスセミナーのご案内
～ITが拓く未来－オミクス解析におけるインフォマティックスの活用～
	2010/11/09	【12/1(水) 開催】　プロテイン・モール関西第7回情報交流セミナーのご案内
	2010/07/16	【7/27(火) 開催】　日本ヒトプロテオーム機構 第8回大会 共催セミナーのご案内 
「2DICAL が拓くプロテオームの新世界」
	2010/05/14	2DICAL、Lipid Search、糖鎖微量迅速解析システム用検索ソフトのパンフレットを掲載しました。
	2009/10/20	【11/26(木) 開催】 第１回三井情報バイオサイエンスセミナーのご案内
～ITが拓く未来－創薬を加速するインフォマティクス～
	2009/06/29	【7/27(月)、28(火) 開催】　日本ヒトプロテオーム機構 第7回大会 出展のご案内
MKI三井情報は、創薬・診断研究を支援するプロテームプラットフォーム「Xome」「2DICAL」によるプロテオミクス解析ソリューションをご紹介いたします

                

            

                    

        
    
                	
            









	        
        
                        
                                    
                
                    
ゲノム・トランストリプトーム・プロテオーム  糖鎖・脂質・メタボローム・パスウェイ  医療・薬学・創薬・その他
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ゲノム

	
内容

	
キーワード

	
顧客

	
分野


	
2DICALを用いた多層的オミックス解析支援業務

	
ゲノム、エピゲノム、トランスクリプトーム、プロテオーム、メタボローム、医療

	
公的研究機関

	
医療


	
連鎖解析手法の調査及び解析デザインの構築

	
ゲノム、統計解析

	
公的研究機関

	
生命科学


	
次世代シーケンサ配列及び表現型情報統計処理システム構築業務

	
イネ、ゲノム

	
公的研究機関

	
農学


	
次世代シーケンサー向け最新データ解析環境の調査

	
ゲノム、統計解析

	
公的研究機関

	
生命科学


	
薬剤候補物質の作用機序解析

	
マイクロアレイ解析、プロモーター解析、プロテオーム解析

	
民間企業

	
薬学・創薬


	
マイクロサテライトによる疾患感受性領域の同定支援

	
疾患、マーカー探索

	
その他

	
バイオインフォマティクス


	
ミレニアムPJの日本人５疾患に関するSNP、遺伝子発現、タンパク質2D-DIGEのデータを公開する「疾患データベース（GeMDBJ）」の構築

	
疾患、SNP、マイクロアレイ、プロテオーム、画像、データベース

	
公的研究機関

	
医療




トランスクリプトーム

	
内容

	
キーワード

	
顧客

	
分野


	
次世代シーケンスデータ解析支援

	
次世代シーケンスデータ解析

	
公的研究機関

	
医療


	
網羅的メチル化データ解析支援

	
メチル化解析

	
公的研究機関

	
医療


	
2DICALを用いた多層的オミックス解析支援業務

	
ゲノム、エピゲノム、トランスクリプトーム、プロテオーム、メタボローム、医療

	
公的研究機関

	
医療


	
がん診断マーカー候補の探索支援

	
医療、がん、マーカー探索

	
公的研究機関

	
その他


	
遺伝子発現データ解析支援

	
マイクロアレイ解析

	
公的研究機関

	
医療


	
薬剤候補物質の作用機序解析

	
マイクロアレイ解析、プロモーター解析、プロテオーム解析

	
民間企業

	
薬学・創薬


	
発現データをクエリにGEO内の似たデータを検索しネットワークを描かせるデータベースの開発

	
マイクロアレイ、ネットワーク、データベース

	
公的研究機関

	
薬学・創薬


	
遺伝子発現データマイニング解析支援

	
マイクロアレイ解析、細胞表面糖鎖解析、メチル化解析

	
公的研究機関

	
医療


	
ミレニアムPJの日本人５疾患に関するSNP、遺伝子発現、タンパク質2D-DIGEのデータを公開する「疾患データベース（GeMDBJ）」の構築

	
疾患、SNP、マイクロアレイ、プロテオーム、画像、データベース

	
公的研究機関

	
医療


	
遺伝子発現プロファイル解析ツールの受託開発

	
マイクロアレイ、統計解析

	
その他

	
バイオインフォマティクス


	
遺伝子発現プロファイルデータベースの構築

	
マイクロアレイ、アノテーション、データベース

	
その他

	
バイオインフォマティクス


	
ゲノムネットワーク用統合XMLデータベースの構築

	
遺伝子転写ネットワーク、データベース

	
公的研究機関

	
生命科学


	
遺伝子発現ネットワーク推定アルゴリズムとソフトウェアの研究開発(NEDO)

	
遺伝子発現ネットワーク

	
官公庁

	
その他


	
作物土壌中の微生物叢のマイクロアレイ解析データベースの構築

	
微生物、マイクロアレイ、データベース

	
公的研究機関

	
農学




プロテオーム

	
内容

	
キーワード

	
顧客

	
分野


	
薬剤候補物質の作用機序解析

	
マイクロアレイ解析、プロモーター解析、プロテオーム解析

	
民間企業

	
薬学・創薬


	
2DICALを用いた多層的オミックス解析支援業務

	
ゲノム、エピゲノム、トランスクリプトーム、プロテオーム、メタボローム、医療

	
公的研究機関

	
医療


	
がん診断マーカー候補の探索支援

	
医療、がん、マーカー探索

	
公的研究機関

	
その他


	
BIRDタンパク質の構造・機能・相互作用予測システムの開発と展開

	
蛋白質立体構造解析

	
公的研究機関

	
生命科学


	
・CASP7参加要員

・NEDO化合物等を活用した生物システム制御基盤技術開発プロジェクト

	
蛋白質立体構造解析

	
公的研究機関

	
生命科学


	
ミレニアムPJの日本人５疾患に関するSNP、遺伝子発現、タンパク質2D-DIGEのデータを公開する「疾患データベース（GeMDBJ）」の構築

	
疾患、SNP、マイクロアレイ、プロテオーム、画像、データベース

	
公的研究機関

	
医療


	
MRM定量システムの受託開発

	
プロテオーム

	
公的研究機関

	
生命科学


	
MRM定量システムで使用するペプチドを選び出すためのソフトウェアの受託開発

	
プロテオーム

	
公的研究機関

	
生命科学


	
プロテオーム解析プラットフォーム「Xome」の受託開発

	
質量分析、プロテオーム

	
民間企業

	
薬学・創薬


	
波形解析ソフトウェア「Mass Navigator」の受託開発

	
質量分析、プロテオーム

	
民間企業

	
薬学・創薬


	
ターゲットタンパク質実験マネージメントシステムの構築

	
タンパク質、オントロジー、データベース

	
公的研究機関

	
生命科学


	
（特許庁）標準技術集「質量分析（マススペクトロメトリー）」作成

	
質量分析、プロテオーム

	
官公庁

	
その他



                
            

                    

        
    
                	
            






	        
        
                            糖鎖・脂質・メタボローム・パスウェイ

                        
                                    
                
                    
糖鎖

	
内容

	
キーワード

	
顧客

	
分野


	
糖鎖構造データベースと解析ソフトウェアの研究開発(NEDO)

	
糖鎖、データベース

	
公的研究機関

	
生命科学


	
糖鎖合成関連遺伝子ライブラリーの構築のためのバイオインフォマティクス技術の研究開発(NEDO)

	
糖鎖、遺伝子

	
公的研究機関

	
生命科学




脂質・メタボローム

	
内容

	
キーワード

	
顧客

	
分野


	
2DICALを用いた多層的オミックス解析支援業務

	
ゲノム、エピゲノム、トランスクリプトーム、プロテオーム、メタボローム、医療

	
公的研究機関

	
医療


	
新規代謝経路マッピングツールの開発

	
メタボローム、タンパク質、パスウェイ

	
公的研究機関

	
工学


	
脂質同定システム 「Lipid Search」の受託開発

	
質量分析、脂質、メタボローム

	
公的研究機関

	
生命科学




パスウェイ

	
内容

	
キーワード

	
顧客

	
分野


	
新規代謝経路マッピングツールの開発

	
メタボローム、タンパク質、パスウェイ

	
公的研究機関

	
工学


	
発現データをクエリにGEO内の似たデータを検索しネットワークを描かせるデータベースの開発

	
マイクロアレイ、ネットワーク、データベース

	
公的研究機関

	
薬学・創薬


	
シグナル伝達、代謝パスウェイ等のネットワークの描画、シミュレーションを行うSBMLモデルエディタ「CellDesigner」の受託開発

	
システムバイオロジー

	
公的研究機関

	
生命科学


	
生化学パスウェイ、転写制御ネットワークなどをマップとして公開し、ユーザがマップ上にコメントやキーワードなどのタグ付けを行うシステム「Payao」の受託開発

	
パスウェイ、システムバイオロジー

	
公的研究機関

	
生命科学


	
ゲノムネットワーク用統合XMLデータベースの構築

	
遺伝子転写ネットワーク、データベース

	
公的研究機関

	
生命科学


	
遺伝子発現ネットワーク推定アルゴリズムとソフトウェアの研究開発(NEDO)

	
遺伝子発現ネットワーク

	
官公庁

	
その他



                
            

                    

        
    
                	
            






	        
        
                            医療・薬学・創薬・その他

                        
                                    
                
                    
医療

	
内容

	
キーワード

	
顧客

	
分野


	
次世代シーケンスデータ解析支援

	
次世代シーケンスデータ解析

	
公的研究機関

	
医療


	
網羅的メチル化データ解析支援

	
メチル化解析

	
公的研究機関

	
医療


	
がん診断マーカー候補の探索支援

	
医療、がん、マーカー探索

	
公的研究機関

	
その他


	
遺伝子発現データ解析支援

	
マイクロアレイ解析

	
公的研究機関

	
医療


	
遺伝子発現データマイニング解析支援

	
マイクロアレイ解析、細胞表面糖鎖解析、メチル化解析

	
公的研究機関

	
医療


	
マイクロサテライトによる疾患感受性領域の同定支援

	
疾患、マーカー探索

	
その他

	
バイオインフォマティクス


	
ミレニアムPJの日本人５疾患に関するSNP、遺伝子発現、タンパク質2D-DIGEのデータを公開する「疾患データベース（GeMDBJ）」の構築

	
疾患、SNP、マイクロアレイ、プロテオーム、画像、データベース

	
公的研究機関

	
医療




薬学・創薬

	
内容

	
キーワード

	
顧客

	
分野


	
2DICALを用いた多層的オミックス解析支援業務

	
ゲノム、エピゲノム、トランスクリプトーム、プロテオーム、メタボローム、医療

	
公的研究機関

	
医療


	
新規代謝経路マッピングツールの開発

	
メタボローム、タンパク質、パスウェイ

	
公的研究機関

	
工学


	
将来動向調査「慢性疼痛の将来動向」

	
薬学・創薬

	
公的研究機関

	
薬学・創薬


	
国内基盤技術調査「2020年の医療ニーズの展望」

	
薬学・創薬

	
公的研究機関

	
薬学・創薬


	
薬剤候補物質の作用機序解析

	
マイクロアレイ解析、プロモーター解析、プロテオーム解析

	
民間企業

	
薬学・創薬


	
発現データをクエリにGEO内の似たデータを検索しネットワークを描かせるデータベースの開発

	
マイクロアレイ、ネットワーク、データベース

	
公的研究機関

	
薬学・創薬


	
・CASP7参加要員

・NEDO化合物等を活用した生物システム制御基盤技術開発プロジェクト

	
蛋白質立体構造解析

	
公的研究機関

	
生命科学


	
GPCRリガンドデータベースの構築

	
リガンド、データベース

	
公的研究機関

	
薬学・創薬


	
プロテオーム解析プラットフォーム「Xome」の受託開発

	
質量分析、プロテオーム

	
民間企業

	
薬学・創薬


	
波形解析ソフトウェア「Mass Navigator」の受託開発

	
質量分析、プロテオーム

	
民間企業

	
薬学・創薬


	
薬学系統合検索システムの受託開発

	
薬学・創薬、検索システム

	
公的研究機関

	
薬学・創薬


	
国内基盤技術調査「睡眠障害に関する医療ニーズの調査」

	
薬学・創薬

	
公的研究機関

	
薬学・創薬


	
将来動向調査「ウィルス感染症の将来動向」

	
薬学・創薬

	
公的研究機関

	
薬学・創薬


	
国内基盤技術調査「性差医療に関する医療ニーズの調査」

	
薬学・創薬

	
公的研究機関

	
薬学・創薬




 

その他

	
内容

	
キーワード

	
顧客

	
分野


	
2DICALを用いた多層的オミックス解析支援業務

	
ゲノム、エピゲノム、トランスクリプトーム、プロテオーム、メタボローム、医療

	
公的研究機関

	
医療


	
海洋生物サンプルデータベース構築

	
海洋生物、画像、データベース

	
公的研究機関

	
その他


	
マウス胚の画像データベース構築支援

	
発生、画像、データベース

	
公的研究機関

	
医療


	
ミレニアムPJの日本人５疾患に関するSNP、遺伝子発現、タンパク質2D-DIGEのデータを公開する「疾患データベース（GeMDBJ）」の構築

	
疾患、SNP、マイクロアレイ、プロテオーム、画像、データベース

	
公的研究機関

	
医療


	
生命科学データベース横断検索システムの受託開発

	
生命情報全般、検索システム、データベース

	
公的研究機関

	
バイオインフォマティクス


	
薬学系統合検索システムの受託開発

	
薬学・創薬、検索システム

	
公的研究機関

	
薬学・創薬


	
電子顕微鏡実験データベースシステムの構築

	
顕微鏡、画像、データベース

	
公的研究機関

	
生命科学


	
作物土壌中の微生物叢のPCR-DGGE画像解析データベースの構築

	
微生物、画像、データベース

	
公的研究機関

	
農学


	
特許出願技術動向調査「バイオインフォマティクス」

	
特許、バイオインフォマティクス

	
官公庁

	
その他



                
            

                    

        
    
                	
            






	        
        
                        
                                    
                
                    
※記載されている社名・商品名は、各社の商標または登録商標です。
                
            

                    

        
    
                	
            






	        
        
                        
                                

        
    
                	
            






	        
        
                        
                                

        
    
                	
            






	        
        
                        
                                

        
    
                	
            









	        
        
                        
                                    
                
                    
	核酸医薬の低質量フラグメントイオンを標準としたソフトウェアによる自動定量
　o松原佑記、小池仁美、延優子、土田博子、横井靖人、田岡万悟、中山洋
　日本質量分析学会　第70回質量分析総合討論会 
 核酸医薬の低質量フラグメントイオンを標準としたソフトウェアによる自動定量 | 文献情報 | J-GLOBAL 科学技術総合リンクセンター (jst.go.jp)
	核酸医薬に特有の低質量フラグメントを用いた定量ソフトウェア 
　　O松原佑記、小池仁美、延優子、土田博子、横井靖人、田岡万悟、中山洋 
日本核酸医薬学会　第7回年会
	ターゲット-ノンターゲット連携リピドミクスプラットフォームの構築
　〇横井 靖人1、星野 匡宏1、林 昭夫2,3、島野 仁2,3 (1. 三井情報株式会社、2. 筑波大学医学医療系内分泌代謝・糖尿病内科、3. AMED-CREST) 
第16回メタボロームシンポジウム
	Construction of novel lipidomics platform combined of targeted and non-targeted analysis 
　〇笠原秀昭、横井靖人、桑原秀也、星野匡裕
第60回日本生物物理学会年会
	Software for Quantification with Low-mass Product Ions peculiar to Modified Nucleic Acids 
　○Yuki Matsubara, Masami Koike, Yuko Nobe, Hiroko Tsuchida, Yasuto Yokoi, Masato Taoka,Hiroshi Nakayama 
第60回日本生物物理学会年会
	深層学習を用いた低解像度タンパク質結晶構造の評価
　○Hiroaki Hata, Ikuko Miyaguchi, Takaaki Kuribayashi, Akiko Kashima, Shigeyuki Matsumoto, Masateru Ohta, Mitsunori Ikeguchi 
2022年日本バイオインフォマティクス学会年会
	NBDCの提供するサービスの紹介
〇井手 隆広、眞後 俊幸、建石 由佳、宮崎 敦子、片山 俊明、川島 秀一、畠中 秀樹、栗原 英輔、左近 雪絵、杉崎 太一朗
トーゴーの日シンポジウム2022
	Validation of low-resolution protein crystal structures using deep learning
○Takaaki Kuribayashi, Ikuko Miyaguchi, Hiroaki Hata, Akiko Kashima, Shigeyuki Matsumoto, Masateru Ohta, Mitsunori Ikeguchi 
CBI学会2022年大会
	創薬を指向した人工ヒト化VHH抗体ライブラリ“PharmaLogical® Library”の開発
〇村上泰平、熊地重文、津田健吾、中尾香菜子、村上僚、正木秀和、本橋麻衣子、米原涼、根本直人、土屋政幸 
第1回日本抗体学会学術大会
	深層学習アプローチによるサンガー法塩基配列データのエラー訂正
　○黒川祐作、星野匡裕、星一平、山田薫、松原佑記、青木賢太郎、水野恵子、向洋平、高橋順子 
第45回日本分子生物学会年会
	P01-12 "MDContactCom: A tool to identify differences of protein molecular dynamics from two MD simulation trajectories in terms of residue-residue coChie Motono, Syunsuke Yanagida, Miwa Sato, Takatsugu Hirokawa.
	Characterization of mRNA cap structure using “AQXeNA”: a newly developed software package for liquid chromatography-tandem mass spectrometr 
Yuki Matsubara; Yasuto Yokoi; Masami Koike; Yuko Nobe; Masato Taoka; Hiroshi Nakayama
	修飾核酸を含む核酸配列の統合的分析ソフトウェアの開発 
松原　佑記、若井　拓哉 、小池　仁美 、横井　靖人、田岡　万悟 、中山　洋
日本核酸医薬学会　第六回年会 2021年6月28日
	VHH創薬支援システムの開発 
笠原秀昭¹、手島良太¹ 
1.三井情報株式会社
第42回 日本分子生物学会(2019)
	 Validation of protein structure from low resolution density map using Deep Learning
Miwa Sato, Hiroyuki Nakagawa, Yuichi Kokabu, Ikuko Miyaguchi, Akiko Kashima, Biao Ma, Sigeyuki Matsumoto, Atsushi Tokuhisa, Masateru Ohta, Mitsunori Ikeguchi
CBI学会2019年大会(2019)
	Application of Graphs Theory to Evaluate the Chemical Reactions in Living Cells
Sachiyo Aburatani1, Yuichi Kokabu2, Ryota Teshima2, Teppei Ogawa2, Michihiro Araki3, Tomokazu Shiarai4; 1 Com. Bio Big Data Open Innovation Lab.(CBBD-OIL), AIST; 2 Bioscience Department, MITSUI KNOWLEDGE INDUSTRY CO., LTD. ; 3 Graduate School of Medicine, Kyoto University; 3 Center for Sustainable Resource Science, RIKEN 
8th International Conference on Mathematical Modeling in Physical Sciences(2019)
	A Novel LC-MS Deep Learning Based Cancer Detection Program and Improvements with Retention Time Correction
Yuichi Kokabu1; Yukihiro Fukamachi1; Yoriko Takahashi1; Yasuto Yokoi1; Masaya Ono2; 1MITSUI KNOWLEDGE INDUSTRY CO., LTD., Minato-ku, Japan; 2National Cancer Center Research Institute, Chuo-ku,
67th ASMS Conference on Mass Spectrometry & Allied Topics(2019)
	AcquireX Workflow Evaluation for Deciphering Lipidome Analysis of Lipids from Whole Insects Using Chromatography Based Methods with High-Resolution Orbitrap MSn
 Daniel Gachotte1 ; Yelena A Adelfinskaya1 ; Jeffrey Gilbert1 ; Reiko Kiyonami2 ; David Peake2 ; Yokoi Yasuto3 ; 1 Corteva Agriscience, Indianapolis, IN; 2 Thermo Fisher Scientific, San Jose, CA; 3 Mitsui Knowledge Industry, Tokyo, Japan,
67th ASMS Conference on Mass Spectrometry & Allied Topics(2019)
	Establishment of a Novel Identification Algorithm for Non-Targeted LCMS Workflows Using a New and Effective Deconvolution Technique
 Yasuto Yokoi1 ; Takefumi Moriya1 ; Takao Nakajima1 ; David A. Peake2 ; Reiko Kiyonami3 ; 1 Mitsui Knowledge Industry Co., Ltd., Tokyo, Japan; 2 Thermo Fisher Scientific, Sunnyvale, CA; 3 Thermo Fisher Scientific, Sunnyvale, CA,
67th ASMS Conference on Mass Spectrometry & Allied Topics(2019)
	CONSTRUCTION OF NOVEL LIPIDOMICS PLATFORM COMBINATED OF TARGETED AND NON-TARGETED ANALYSIS
Yasuto Yokoi1,Hideya Kuwabara1,Tadahiro Hoshino1,Akio Hayashi2
1Mitsui Knowledge Industry Co., Ltd., Bioscience department, Tokyo, Japan, 2ONO Pharmaceutical Co.,LTD.,Minase Research Institute, Osaka, Japan
XXII International Mass Spectrometry Conference(2018)
	肺腺癌の多段階発生過程におけるDNAメチル化異常 
濱田賢一1,2, 新井恵吏1, 河野隆志3, 高橋順子4, 深町幸宏4, 蔦幸治5, 渡辺俊一6, 吉田輝彦7, 淺村尚生2，金井弥栄1 
1慶應義塾大学医学部病理学教室，2慶應義塾大学医学部外科学教室（呼吸器）, 3国立がん研究センター研究所ゲノム生物学研究分野, 4三井情報株式会社ソリューションセンターバイオメディカル室, 5関西医科大学付属病院臨床検査医学科, 6国立がん研究センター中央病院呼吸器外科,7国立がん研究センター研究所基盤的臨床開発研究コアセンター 
第58回 日本肺癌学会(2017)
	拡張代謝パスウェイデータベース「M-path」の構築 
小川哲平1)、牧口大旭1)、荒木通啓2),3) 
1)三井情報株式会社　2)京都大学 大学院医学研究科　3)神戸大学 大学院科学技術イノベーション研究科 
トーゴーの日シンポジウム2017(2017)
	多層的疾患オミックス解析のための統合データベース ”iDOx DB” 
田中啓太1)、中川寛之1)、友田史緒里1)、高橋順子1)、金井弥栄2)、松本健治3)、南野直人4)、斎藤嘉朗5)、吉田輝彦6) 
1)三井情報株式会社、2)慶應義塾大学医学部、3)国立成育医療研究センター、4)国立循環器病研究センター、5)国立医薬品食品衛生研究所、6)国立がん研究センター研究所 
トーゴーの日シンポジウム2017(2017)
	ホルマリン固定パラフィン包埋組織はゲノム網羅的DNAメチル化解析に利用できる 
Formalin-fixed and paraffin-embedded tissue samples are available for genome-wide DNA methylation analysis 
尾原健太郎1，新井恵吏1，深町幸宏2，高橋順子2，込山元清3，藤元博行3，吉田輝彦4，金井弥栄1 
1慶應義塾大学医学部病理学教室，2三井情報株式会社ソリューションセンターバイオメディカル室，3国立がん研究センター中央病院後腹膜・泌尿器科，4国立がん研究センター研究所基盤的臨床開発研究コアセンター 
第76回日本癌学会(2017)
	Development of Extension Pathway for Human-Specific Metabolic Reactions 
Teppei Ogawa, Hiroki Makiguchi, Michihiro Araki 
第6回生命医薬情報学連合大会(2017)
	Lipid Search5.0: A New Software for Processing Data from Direct Insufion and LC-MS High Resolution Mass Spectrometry Based Lipidomics Workflow 
David A Peake1 , Yasuto Yokoi2 , Yukihiro Fukamachi2 , Reiko Kiyonami1 , Elena Sokol 1 and Gavin Reid3 
1Thermo Fisher Scientific, San Jose, CA, USA; 2Mitsui Knowledge Industry Co., Tokyo, Japan; 3University of Melbourne, Parkville, Victoria, Australia; 
ASMS(2017)
	Development of Design Platform for Metabolic Pathways. 
Teppei Ogawa, Hiroki Makiguchi, Michihiro Araki 
第5回生命医薬情報学連合大会(2016)
	バイオサイエンスデータベースセンターの各種RDFストアの整備状況と活用促進 
畠中秀樹1）、大波純一1）、大久保克彦2）、井上圭介3）、加藤健弘2）、杉崎太一朗4）、信定知江1）、八塚茂1） 
1）科学技術振興機構 バイオサイエンスデータベースセンター　2）株式会社日立製作所　3）株式会社日立公共システム　4）三井情報株式会社 
第39回分子生物学会(2016)
	バイオプロセスデザインプラットフォームの構築 
牧口 大旭、小川 哲平、荒木通啓 
第39回日本分子生物学会（2016）
	生命科学データベース横断検索の情報検索高度化に向けた取り組み 
大波純一1)、杉崎太一朗2)、坂本麗2)、平井信一2)、牧口大旭2)、川本祥子3)、畠中秀樹1) 
1)科学技術振興機構 バイオサイエンスデータベースセンター　2)三井情報株式会社　3)情報・システム研究機構 ライフサイエンス統合データベースセンター 
トーゴーの日シンポジウム2016(2016)
	Integrated Software for Data Processing and Analysis in Direct Infusion Ultra-High Resolution / Accurate Mass Spectrometry Based ‘Top-Down’ Lipidomics Workflows; 
Yasuto Yokoi1 ; Yukihiro Fukamachi1 ; David Peake2 ; Reiko Kiyonami2 ; Eileen Ryan3 ; Gavin E Reid3 ; 
1 Mitsui Knowledge Industry Co, Tokyo, Japan; 2 Thermo Fisher Scientific, San Jose, CA; 3 University of Melbourne, Victoria, Australia 
ASMS(2016)
	研究現場でのクラウド利活用ー事例から見る最適なサービス設計 
牧口大旭 
三井情報株式会社 
第16回IPABシンポジウム(2016)
	インシリコ代謝経路設計基盤の展開 
荒木通啓、牧口大旭、小川哲平、近藤昭彦 
日本薬学会第136回年会（2016）
	生命科学系データベースに含まれる外部データベースへのリンク及びダウンロードデータの状況調査と傾向分析Investigation and trend analysis of external links and downloadable datasets in life science databases 
大波純一1、信定知江1、畠中秀樹1、宮崎敦子1、杉崎太一朗2、平井信一2、牧口大旭2、大久保克彦3、井上圭介4、川本祥子5,6 、高木利久1,7,8 
1.科学技術振興機構・バイオサイエンスデータベースセンター 2.三井情報・バイオメディカル 3.日立製作所／情報・通信システム 4.日立公共システム・自治2 5.情報・システム研究機構・ライフサイエンスデータベースセンター 6.近畿大・院総合理工・遺伝カウンセラー 7.遺伝研・DDBJセンター 8.東大・院理・生物科学 
第38回分子生物学会(2015)
	遺伝カウンセラーのための情報検索サイトの活用とシステム最適化に関する検討 
杉崎 太一朗1 大波 純一2 川本 祥子3,4 
1　三井情報（株） バイオメディカル室 2科学技術振興機構・バイオサイエンスデータベースセンター(JST, NBDC) 3近畿大・院総合理工・遺伝カウンセラー 4情報・システム研究機構・ライフサイエンス統合データベースセンター(DBCLS) 
第38回分子生物学会(2015)
	M-Path＆PathPod：バイオプロセスデザインプラットフォームと統合型パスウェイデータベースシステム 
牧口大旭、小川哲平、近藤昭彦、荒木通啓 
第38回分子生物学会（2015）
	生命科学データベース横断検索のメタ情報利用とインフラ環境強化 
大波純一1)、杉崎太一朗2)、青木健一2)、平井信一2)、牧口大旭2)、川本祥子3)、畠中秀樹1)、三橋信孝1) 
1)科学技術振興機構 バイオサイエンスデータベースセンター　2)三井情報株式会社　3)情報・システム研究機構 ライフサイエンス統合データベースセンター 
トーゴーの日シンポジウム2015(2015)
	遺伝カウンセラーのための情報検索サイトの構築 
Information retrieval system for genetic counselor using NBDC cross search 
川本祥子1,3、大波純一2、杉崎太一郎4、田村和朗1、巽純子1、高木利久2 
科学技術振興機構バイオサイエンスデータベースセンター2、情報・システム研究機構ライフサイエンス統合データベースセンター3、三井情報株式会社4 
日本遺伝カウンセリング学会(2015)
	New approach for Metabolomics pathway analysis 
Oshida, T., Ogawa, T., Yokoi, Y., Fukamachi, Y., Araki, M., Makiguchi, H. 
ASMS2015 (2015)
	代謝シミュレーション基盤を利用した網羅的メタボローム推定 
荒木通啓、牧口大旭、小川哲平、近藤昭彦 
日本薬学会第135回年会（2015）
	Epigenome Mapping of Human Normal Purified Hepatocytes by the International Human Epigenome Consortium(IHEC): Personal Epigenome Variation and Genome-Epigenome Interaction 
Eri Arai, Fumihito Miura, Yasushi Totoki, Satoshi Yamashita, Ying Tian, Masahiro Gotoh, Hidenori Ojima, Hiroyuki Nakagawa, Yoriko Takahashi, Hiromi Nakamura, Natsuko Hama, Mamoru Kato, Tomoo Kosuge, Yutaka Suzuki, Takashi Ito, Tatsuhiro Shibata, Yae Kanai,. 
IHEC Science Day & Annual Meeting 2015 (2015)
	Development of M-path platform for Navigating Potential Metabolic Pathways 
Teppei Ogawa, Hiroki Makiguchi, Masahiko Nakatsui, Robert Cox III, Akihiko Kondo, Michihiro Araki,. 
23rd Annual International Conference on Intelligent Systems for Molecular Biology and the 14th European Conference on Computational Biology（2015）
	New approach for Metabolomics pathway analysis 
Takehiro Oshida, Teppei Ogawa, Yasuto Yokoi, Yukihiro Fukamachi, Michihiro Araki, Akihiko Kondo, Hiroki Makiguchi,. 
63rd ASMS Conference on Mass Spectrometry and Allied Topics（2015）
	肝多段階発がん過程におけるエピゲノム異常: ウイルス性肝炎・肝硬変症のゲノム網羅的DNA メチル化解析 
新井 恵吏、田 迎、後藤 政広、高橋 順子、尾島 英知、小菅 智男、金井 弥栄 
第104回日本病理学会総会（2015）
	Genome-wide DNA methylation analysis in precancerous conditions associated with hepatitis B virus and hepatitis C virus infection 
Eri Arai, Ying Tian, Masahiro Gotoh, Yoriko Takahashi, Hidenori Ojima, Tomoo Kosuge, Yae Kanai 
AACR Annual Meeting 2015（2015）
	Construction of M-path Database for Expanding Metabolic Pathways 
Teppei Ogawa, Hiroki Makiguchi, Masahiko Nakatsui, Robert Cox III, Akihiko Kondo, Takeshi Taniguchi, Kohei Miyaoku, Michihiro Araki,. 
Active Enzyme Molecule 2014（2014）
	生命科学系公開データベースの構成の分類と横断検索システムによる適切な探索方式の検討 
大波 純一、杉崎 太一朗、青木 健一、平井 信一、牧口 大旭、宮崎 敦子、三橋 信孝、畠中 秀樹、川本 祥子 
第37回日本分子生物学会（2014）
	生命科学系公開データベース情報を利用したコーパス構築 
杉崎 太一朗、牧口 大旭、大波 純一、川本 祥子 
第37回日本分子生物学会（2014）
	M-path: 拡張代謝パスウェイデータベースの構築 
牧口 大旭、小川 哲平、中津井 雅彦、Cox III Sidney Robert、近藤 昭彦、谷口 岳志、宮奥 康平、荒木 通啓 
第37回日本分子生物学会（2014）
	Higher Resolution LC-MS and MS-MS Analysis of Lipid Extracts using Benchtop Orbitrap-based Mass Spectrometers and LipidSearch Software 
David Peake, Junhua Wang, Yasuto Yokoi, Yingying Huang,. 
62nd ASMS Conference on Mass Spectrometry and Allied Topics（2014）
	Lipidomics analysis using high-throughput search engine “LipidSearch” 
Y. Yokoi, T. Oshida, Y. Fukamachi, D. Peake, J. Wang, Y. Huang, R.Taguchi,. 
1st Asian Conference on Oleo Science（2014）
	オミックス解析ソリューションへの取り組み 
押田 健寛 
JASIS2014 診断支援とメタボリック・プロファイング（2014）
	バイオプロセス合成経路データベース"M-path"の構築 
小川 哲平、牧口 大旭、中津井 雅彦、Robert Cox III、近藤 昭彦、谷口 岳志、宮奥 康平、荒木 通啓 
生命医薬情報学連合大会2014年大会（2014）
	MKIのバイオインフォマティクスから新たな価値創造へ 
望月 洋明 
生命医薬情報学連合大会2014年大会 キャリアセッション（2014）
	CpGアイランドメチル化形質陽性腎淡明細胞がんの多層的オミックス解析 
新井恵吏、坂本裕美、尾野雅哉、高橋順子、宮田彩香、藤元博行、後藤政広、山田哲司、金井弥栄 
第103回日本病理学会総会（2014）
	Multilayer omics analyses in CpG island methylator phenotype clear cell renal cell carcinomas 
Eri Arai, Hiromi Sakamoto, Masaya Ono, Yoriko Takahashi, Sayaka Miyata, Hiroyuki Fujimoto, Masahiro Gotoh, Tesshi Yamada, Yae Kanai,. 
AACR Annual Meeting 2014（2014）
	生命科学横断検索システムを利用した遺伝カウンセリングに有用な情報検索 / Information retrieval system for genetic counseling using NBDC cross search 
川本 祥子、大波 純一、杉崎 太一朗、田村 和朗、巽 純子、高木 利久 
第59回日本人類遺伝学会/第21回日本遺伝子診療学会（2014）
	Reverse engineering and forward simulation modeling of renal cell carcinomas based on multilayer-omics analysis. 
新井恵吏、高橋順子、坂本裕美、尾野雅哉、宮田彩香、藤元博行、山田哲司、吉田輝彦、金井弥栄 
第73回日本癌学会学術総会（2014）
	New 2-Dimensional Image-Converted Analysis of Liquid Chromatography and Mass Spectrometry (2DICAL) Version with an Algorithm for High-Performance Mass Spectrometry Data 
Tomohiro Sakuma, Miho Banno1, Masahiro Kamita, Tesshi Yamada, Masaya Ono,. 
61st ASMS Conference on Mass Spectrometry and Allied Topics（2013）
	インシリコ創薬に向けた標的タンパク質モデリングからのアプローチ 
佐藤美和 
生命医薬情報学連合大会2013年大会（2013）
	がん抑制遺伝子PHLDA3による新規Akt抑制メカニズムの解明 
西川 雷羅、齋藤 梢、川瀬 竜也、佐藤 美和、並木 秀男、広川 貴次、大木 理恵子 
第36回分子生物学会（2013）
	LipidSearchを利用したリピドミクス解析 
押田 健寛 
JASIS2013 診断支援とメタボリック・プロファイング（2013）
	Wonder 3: A new computer algorithm for identification of modified proteins by utilizing MS3 multiple tandem mass spectra 
Tomohiro Sakuma, Masaya Ono, Hideya Kuwabara, Miho Banno, Masahiro Kamita, Tesshi Yamada,. 
60th ASMS Conference on Mass Spectrometry and Allied Topics（2012）
	Automated shotgun lipidomic analysis by the search engine LipidSearch using triple quad and ion mobility-TOF instruments 
Yasuto Yokoi, Giuseppe Astarita, Giorgis Isaac, Jim Langridge, Norihiro Kikuch,. 
60th ASMS Conference on Mass Spectrometry and Allied Topics（2012）
	UPLC/MS and shotgun lipidomics using the search engine LipidSearch 
Yasuto Yokoi, Giuseppe Astarita, Giorgis Isaac, James Langridge, Alan Millar, Norihiro Kikuchi,. 
60th ASMS Conference on Mass Spectrometry and Allied Topics（2012）
	Higher-efficiency lipid profiling system using a quadrupole orbitrap mass spectrometer and an automated search engine Lipid Search 
Takayuki Yamada, Takato Uchikata, Shigeru Sakamoto, Yasuto Yokoi, Eiichiro Fukusaki, Takeshi Bamba,. 
60th ASMS Conference on Mass Spectrometry and Allied Topics（2012）
	Development of a high-throughput lipid profiling method by using a quadrupole orbitrap mass spectrometer and an automated lipid identification software 
Yamada T, Uchikata T, Sakamoto S, Yokoi Y, Fukusaki E, Bamba T. 
SFC 2012（2012） 
※6th International Conference on Packed Column SFC BEST Poster Award Second Place を受賞しました 
SFC2012 
大阪大学馬場先生
	PHLDA3によるがん遺伝子Akt抑制メカニズムの解明 
齋藤 梢、川瀬 竜也、佐藤 美和、並木 秀男、広川 貴次、大木 理恵子 
第34回分子生物学会（2011）
	フラグメントベースアプローチによるGPCRの立体構造予測 
佐藤 美和、広川 貴次 
第131回日本薬学会（2011）
	LipidSearchについて 
横井靖人 
第52回脂質生化学会（2009）
	蛋白ID を用いたデータベース横断検索システム 
畠中秀樹、平井信一、大野忠、多門啓子、高橋順子、押田健寛、牧口大旭、奥村利幸、川本祥子、西川哲夫、中村春木、高木利久 
第10回日本蛋白質科学会年会（2010）
	生命情報データベースの横断検索システム：Web-API サービスの開発 
牧口大旭、高橋順子、川崎恭実子、川本祥子、高木利久 
第32回日本分子生物学会（2009）
	キーワードと蛋白ＩＤを用いた横断検索システム 
畠中秀樹、平井信一、大野忠、高橋順子、牧口大旭、奥村利幸、熊谷禎洋、八塚茂、川本祥子、西川哲夫、中村春木、高木利久 
第32回日本分子生物学会（2009）
	脂質同定システム Lipid Search 
横井靖人 
第51回脂質生化学会
	統合型薬学情報ナビゲーションシステムの開発 
多門啓子、牧口大旭、荒木通啓、薮内弘昭、奥野恭史、金子周司 
第129回日本薬学会（2009）
	遺伝子発現プロファイルに基づいたマイクロアレイデータ検索システム（GEM-TREND） 
Feng C, Araki M, Kunimoto R, Tamon A, Makiguchi H, Niijima S, Tsujimoto G, Okuno Y,. 
第129回日本薬学会（2009）
	Development of Data Analysis Platform for Quantitative Proteomics 
Nakagawa H, Makiguchi H, Kawahara R, Sakai J, Kimura T,. 
The Pacific Symposium on Biocomputing 2009（2009）
	脂質自動同定システムの構築 
横井靖人、中西広樹、池田和貴、田口良 
第57回質量分析討論会（2009）
	Gene Ontology を用いたパスウェイの類似性計算方法の評価 
柳澤宏次、高井貴子、田中博 
オミックス医療が拓く未来2008シンポジウム（2008）
	文科省「統合データベースプロジェクト」における生命科学データベース横断検索システムの開発 
牧口大旭、川原麗子、大野忠、奥村利幸、川本祥子、大久保公策、高木利久 
第31回日本分子生物学会（2008）
	シスエレメント予測支援システムCis-Finderの開発とゲノムネットデータ解析への応用 
大野忠、奥村利幸、池尾一穂、五條堀孝 
第31回日本分子生物学会（2008）
	GLIDA: ケミカルゲノミクスに基づくドラッグ探索のためのGPCR-リガンド相互作用解析データベース 
多門啓子、薮内弘昭、新島聡、箕輪洋介、外村孝一郎、国本亮、馮春来、奥野恭史 
第128回日本薬学会（2008）
	タンパク質立体構造予測パイプラインFORTE-SUITE向け網羅的モデリング・構造評価システム 
本野千恵、広川貴次、佐藤美和、藤原康広、三十尾潔高、酒谷尚文、富井健太郎、秋山泰 
第45回日本生物物理学会（2007）
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	Evaluation of photoreceptor-directed fibroblasts derived from retinitis pigmentosa patients with defects in the EYS gene: a possible cost-effective cellular model for mechanism-oriented drug.
Dilip Rai, Masaki Iwanami, Yoriko Takahashi, Yukari Komuta, Noriyuki Aoi, Akihiro Umezawa, Yuko Seko
Stem Cell Res Ther., 2022 Apr 11;13(1):157
	MDContactCom: a tool to identify differences of protein molecular dynamics from two MD simulation trajectories in terms of interresidue contacts
Chie Motono, Shunsuke Yanagida, Miwa Sato, Takatsugu Hirokawa
Bioinformatics, Volume 38, Issue 1, 1 January 2022, Pages 273–274
	Evaluation of photoreceptor-directed fibroblasts derived from retinitis pigmentosa patients with defects in the EYS gene: a possible cost-effective cellular model for mechanism-oriented drug.
Dilip Rai, Masaki Iwanami, Yoriko Takahashi, Yukari Komuta, Noriyuki Aoi, Akihiro Umezawa, Yuko Seko
Stem Cell Res Ther. 2022 Apr 11;13(1):157. doi: 10.1186/s13287-022-02827-x
	Multi-Omics Analysis to Generate Hypotheses for Mild Health Problems in Monkeys.
Hamano F, Tokuoka SM, Ishibashi M, Yokoi Y, Tourlousse DM, Kita Y, Sekiguchi Y, Yasui H, Shimizu T, Oda Y.
Metabolites. 2021 Oct 13;11(10):701. doi: 10.3390/metabo11100701.
	Clinicopathological impacts of DNA methylation alterations on pancreatic ductal adenocarcinoma: prediction of early recurrence based on genome-wide DNA methylation profiling.
Endo Y, Fujimoto M, Ito N, Takahashi Y, Kitago M, Gotoh M, Hiraoka N, Yoshida T, Kitagawa Y, Kanai Y, Arai E.
J Cancer Res Clin Oncol. 2021 May;147(5):1341-1354. doi: 10.1007/s00432-021-03541-6. Epub 2021 Feb 26
	Cooperative participation of epigenomic and genomic alterations in the clinicopathological diversity of gastric adenocarcinomas: significance of cell adhesion and epithelial-mesenchymal transition-related signaling pathways.
Yang M, Arai E, Takahashi Y, Totsuka H, Chiku S, Taniguchi H, Katai H, Sakamoto H, Yoshida T, Kanai Y.
Carcinogenesis. 2020 Nov 13;41(11):1473-1484. doi: 10.1093/carcin/bgaa079.
	Establishment of diagnostic criteria for upper urinary tract urothelial carcinoma based on genome-wide DNA methylation analysis.
Fujimoto M, Arai E, Tsumura K, Yotani T, Yamada Y, Takahashi Y, Maeshima AM, Fujimoto H, Yoshida T, Kanai Y.
Epigenetics. 2020 Dec;15(12):1289-1301. doi:10.1080/15592294.2020.1767374. Epub 2020 Jun 4.
	Aberrant DNA methylation results in altered gene expression in non-alcoholic steatohepatitis-related hepatocellular carcinomas. 
Tian Y, Arai E, Makiuchi S, Tsuda N, Kuramoto J, Ohara K, Takahashi Y, Ito N, Ojima H, Hiraoka N, Gotoh M, Yoshida T, Kanai Y.
J Cancer Res Clin Oncol. 2020 Oct;146(10):2461-2477. doi: 10.1007/s00432-020-03298-4. Epub 2020 Jul 19.
	Analysis of O-glycoforms of the IgA1 hinge region by sequential deglycosylation. 
Ohyama Y, Yamaguchi H, Nakajima K, Mizuno T, Fukamachi Y, Yokoi Y, Tsuboi N, Inaguma D, Hasegawa M, Renfrow MB, Novak J, Yuzawa Y, Takahashi K.
Sci Rep. 2020 Jan 20;10(1):671. doi: 10.1038/s41598-020-57510-z.
	Serine 298 Phosphorylation in Linker 2 of UHRF1 Regulates Ligand-Binding Property of Its Tandem Tudor Domain
Satomi Kori, Tomohiro Jimenji, Toru Ekimoto, Miwa Sato, Fumie Kusano, Takashi Oda, Motoko Unoki, Mitsunori Ikeguchi, Kyohei Arita
Journal of Molecular Biology Volume 432, Issue 14, 26 June 2020, Pages 4061-4075
	Combination of Coarse-Grained Molecular Dynamics Simulations and Small-Angle X-ray Scattering Experiments
Toru Ekimoto, Yuichi Kokabu, Tomotaka Oroguchi, Mitsunori Ikeguchi
Biophys Physicobiol . 2019 Nov 29;16:377-390. doi: 10.2142/biophysico.16.0_377. eCollection 2019.
	Establishment of permutation for cancer risk estimation in the urothelium based on genome-wide DNA methylation analysis.
Koji Tsumura, Eri Arai, Ying Tian, Ayako Shibuya, Hiroshi Nishihara, Takuya Yotani, Yuriko Yamada, Yoriko Takahashi, Akiko Miyagi Maeshima, Hiroyuki Fujimoto, Tohru Nakagawa, Haruki Kume, Yukio Homma, Teruhiko Yoshida, Yae Kanai
Carcinogenesis. 2019 Jun 25. pii: bgz112. doi: 10.1093/carcin/bgz112.
	Association Between Preanalytical Factors and Tumor Mutational Burden Estimated by Next-Generation Sequencing-Based Multiplex Gene Panel Assay.
Quy PN, Kanai M, Fukuyama K, Kou T, Kondo T, Yamamoto Y, Matsubara J, Hiroshima A, Mochizuki H, Sakuma T, Kamada M, Nakatsui M, Eso Y, Seno H, Masui T, Takaori K, Minamiguchi S, Matsumoto S, Muto M.
Oncologist. 2019 Jun 11. pii: theoncologist.2018-0587. doi: 10.1634/theoncologist.2018-0587.
	Ligand binding to human prostaglandin E receptor EP4 at the lipid-bilayer interface.
Yosuke Toyoda, Kazushi Morimoto, Ryoji Suno, Shoichiro Horita, Keitaro Yamashita, Kunio Hirata, Yusuke Sekiguchi, Satoshi Yasuda, Mitsunori Shiroishi, Tomoko Shimizu, Yuji Urushibata, Yuta Kajiwara, Tomoaki Inazumi, Yunhon Hotta, Hidetsugu Asada, Takanori Nakane, Yuki Shiimura, Tomoya Nakagita, Kyoshiro Tsuge, Suguru Yoshida, Tomoko Kuribara, Takamitsu Hosoya, Yukihiko Sugimoto, Norimichi Nomura, Miwa Sato, Takatsugu Hirokawa, Masahiro Kinoshita, Takeshi Murata, Kiyoshi Takayama, Masaki Yamamoto, Shuh Narumiya, So Iwata & Takuya Kobayashi. 
Nat Chem Biol. 2018 Dec 3. doi: 10.1038/s41589-018-0131-3.
	Feasibility of methylome analysis using small amounts of genomic DNA from formalin‐fixed paraffin‐embedded tissue.
Kentaro Ohara ,Eri Arai, Yoriko Takahashi, Yukihiro Fukamachi, Nanako Ito, Akiko Miyagi Maeshima, Hiroyuki Fujimoto, Teruhiko Yoshida, Yae Kanai. 
Pathol Int. 2018 Sep 21. doi: 10.1111/pin.12716.
	Epigenome mapping of human normal purified hepatocytes: personal epigenome variation and genome-epigenome correlation.
Eri Arai, Fumihito Miura,Yasushi Totoki, Satoshi Yamashita, Ying Tian, Masahiro Gotoh, Hidenori Ojima, Hiroyuki Nakagawa, Yoriko Takahashi, Hiromi Nakamura, Natsuko Hama, Mamoru Kato, Hiroshi Kimura, Yutaka Suzuki,Takashi Ito,Tatsuhiro Shibata & Yae Kanai. 
Epigenomics.2018 Jul;10(7):955-979. doi: 10.2217/epi-2017-0111. Epub 2018 Jul 4.
	Clinical sequencing using a next-generation sequencing-based multiplex gene assay in patients with advanced solid tumors. 
Kou T, Kanai M, Yamamoto Y, Kamada M, Nakatsui M, Sakuma T, Mochizuki H, Hiroshima A, Sugiyama A, Nakamura E, Miyake H, Minamiguchi S, Takaori K, Matsumoto S, Haga H, Seno H, Kosugi S, Okuno Y, Muto M. 
Cancer Sci. 2017 Jul;108(7):1440-1446. doi: 10.1111/cas.13265. Epub 2017 May 22.
	Genome-wide DNA methylation analysis during non-alcoholic steatohepatitis-related multistage hepatocarcinogenesis: comparison with hepatitis virus-related carcinogenesis. 
Kuramoto J, Arai E, Tian Y, Funahashi N, Hiramoto M, Nammo T, Nozaki Y, Takahashi Y, Ito N, Shibuya A, Ojima H, Sukeda A, Seki Y, Kasama K, Yasuda K, Kanai Y. 
Carcinogenesis. 2017 Mar 1;38(3):261-270. doi: 10.1093/carcin/bgx005.
	Genes involved in development and differentiation are commonly methylated in cancers derived from multiple organs: a single-institutional methylome analysis using 1007 tissue specimens. 
Ohara K, Arai E, Takahashi Y, Ito N, Shibuya A, Tsuta K, Kushima R, Tsuda H, Ojima H, Fujimoto H, Watanabe SI, Katai H, Kinoshita T, Shibata T, Kohno T, Kanai Y. 
Carcinogenesis. 2017 Mar 1;38(3):241-251. doi: 10.1093/carcin/bgw209.
	The Effect of Conformational Flexibility on Binding Free Energy Estimation between Kinases and Their Inhibitors 
Mitsugu Araki, Narutoshi Kamiya, Miwa Sato, Masahiko Nakatsui, Takatsugu Hirokawa, Yasushi Okuno 
J. Chem. Inf. Model., 2016, 56 (12), pp 2445–2456. doi: 10.1021/acs.jcim.6b00398
	M-path: a compass for navigating potential metabolic pathways. 
Araki M, Cox RS 3rd, Makiguchi H, Ogawa T, Taniguchi T, Miyaoku K, Nakatsui M, Hara KY, Kondo A. 
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                            世界的に広く食用されているティラピア(スズキ目カワスズメ科の魚)の長鎖遊離脂肪酸の網羅的変動解析をUPLC-Q-Extractive Orbitrap mass、脂質解析ソフトウェアLipidSearchを使用して解析を行った事例

                        
                                    
                
                    
2020年にFood Research International誌に報告された、食品加工方法の一つである
ドライソルティング(塩漬け)過程によっておこるティラピアの脂質変動を調査した研究について紹介いたします。

Wu, T. et.al., Reliability of LipidSearch softare identification and its application to assess the effect of dry salting on the long-chain free fatty acid profile of tilapia muscles. Food Research International, 138(2020)

ティラピア肉に対する塩の質量比(3、5、8、10、20)、それぞれ塩漬け時間を5パターン(3、24、48、72、96時間)にわけた25サンプルにおいて長鎖遊離脂肪酸の解析を行いました。

まず、本研究ではティラピアの長鎖脂肪酸測定におけるLipidSearchの信頼性を確かめるために、40成分(C4-C24)混合標準品を用いた標準法で定量解析した結果とLipidSearchを用いて定量解析した結果を比較しております。

同定された27種の長鎖脂肪酸の定量値を比較した結果、675件(27種×25サンプル)の比較解析において、72件の結果に差異がみられたものの、603件の結果が同等であることが示され、LipidSearchを用いた網羅的同定・定量システムの信頼性が認められました。さらに、標準品を用いた同定法では検出されない13種の脂質が同定されました。



LipidSearchでは独自のin silicoデータベースにより150万種以上の脂質候補から標品がない脂質をも同定することが可能です。



次に、濃度の違いと時間経過による遊離脂肪酸の変動を調べるために、LipidSearchで測定した定量値を用いて多変量解析を行いました。

その結果、ティラピア肉に対して塩の質量比が高い３サンプルでは全ての塩漬け時間における遊離脂肪酸のプロファイルが似ており、逆に質量比の低い2サンプルではプロファイルに違いが見られました。このことから、塩の質量比が高いケースでは塩漬け時間に関わらず塩分濃度の影響を受けない安定的な変動をすることが示唆されました。時間経過による比較では、遊離脂肪酸は一度減少したのちに増加することがわかりました。

筆者らは他にもティラピアの生、蒸し、茹で、焼きの異なる処理方法における脂質変動解析や(Shi, C. et al., 2019; Rui Sun et.al., 2021)、食肉部、頭部、内臓の部位による脂質のプロファイル解析を実施しており、部位による解析では760種以上の脂質が同定されています(He, C. et al., 2021)。

 LipidSearchでは脂質解析にかかる時間の大幅な削減、標準品では同定されない網羅的な解析、また独自のアルゴリズムにより正確な脂質解析を実現しております。 
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LipidSearchを2ヵ月間無料でお試しいただける「トライアルライセンス」をご提供しております。お申込みはこちらから
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						お問い合わせ

							商品、デモンストレーション、料金等、以下よりお問合せください。

 担当部門：DX第一営業本部　バイオヘルスケア営業部

電話番号：03-6376-1348

email：[email protected] 
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