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Abstract シングルセル解析の基盤となるバルクでのヒト好酸球の解析を継続して実施した。ヒト好酸球の

マルチオミクス解析により、インターフェロンによる制御機構（Sasaki H, et al. Allergy
2024）、2型サイトカインのIL-4・IL-13による炎症性変化（Sunata K, et al. J Allergy Clin
Immunol 2024）、真菌抽出物・NOD2リガンドによる調節機構（Sasaki H, et al. Allergol Int 2025
）を同定し、その遺伝子・蛋白発現の特徴を明らかとした。さらに、疾患毎の好酸球の性質変化
を特定するために、患者の臨床検体から単離した好酸球の解析を以前の研究と同様に実施し、喘
息COPDオーバーラップ、慢性鼻副鼻腔炎の患者由来の好酸球の性質変化を明らかとした。（Sas
aki H, et al. Allergy 2024; Sunata K, et al. J Allergy Clin Immunol 2024; Sunata K, et al. Front
Immunol 2024）
シングルセル解析については多重染色データのｔ-SNE法による解析を駆使して、CD69陽性の細
胞分画を活性化好酸球として同定した。この細胞分画についてプロテオーム解析により特徴的な
蛋白発現パターンを解明した。さらに疾患毎の細胞分画の割合の相違を明らかとし、臨床応用の
可能性を示している。今後はこの細胞分画にも着目した上でシングルセルプロテオーム解析デー
タの解析を進めていく。CyTOFを使用した解析は既に実施し、金属標識抗体の最良の組み合わせ
についての検討が実施している。
We continued to perform bulk analyses of human eosinophils, which serve as the foundation for
single-cell analysis. Through multi-omics analysis of human eosinophils, we identified regulatory
mechanisms mediated by interferons (Sasaki H, et al. Allergy 2024), inflammatory changes
induced by type 2 cytokines IL-4 and IL-13 (Sunata K, et al. J Allergy Clin Immunol 2024), and
modulatory mechanisms triggered by fungal extracts and NOD2 ligands (Sasaki H, et al. Allergol
Int 2025), and clarified the associated gene and protein expression profiles. In addition, to
characterize disease-specific alterations in eosinophil properties, we analyzed eosinophils isolated
from clinical specimens of patients, as in our previous studies, and revealed distinct features in
eosinophils from patients with asthma-COPD overlap and chronic rhinosinusitis (Sasaki H, et al.
Allergy 2024; Sunata K, et al. J Allergy Clin Immunol 2024; Sunata K, et al. Front Immunol 2024).
For single-cell analysis, we employed t-SNE analysis of multiplex-stained data to identify the
CD69-positive cell population as activated eosinophils. Proteomic analysis of this cell population
revealed characteristic protein expression patterns. Furthermore, we demonstrated disease-
specific differences in the proportion of this cell population, indicating its potential for clinical
application. Moving forward, we plan to further analyze single-cell proteomic data with a particular
focus on this cell population. Analysis using CyTOF has already been conducted, and studies to
determine the optimal combination of metal-tagged antibodies are currently underway.
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１．研究成果実績の概要
シングルセル解析の基盤となるバルクでのヒト好酸球の解析を継続して実施した。ヒト好酸球のマルチオミクス解析
により、インターフェロンによる制御機構（Sasaki H, et al. Allergy 2024）、2型サイトカインのIL-4・IL-13による
炎症性変化（Sunata K, et al. J Allergy Clin Immunol 2024）、真菌抽出物・NOD2リガンドによる調節機構
（Sasaki H, et al. Allergol Int 2025）を同定し、その遺伝子・蛋白発現の特徴を明らかとした。さらに、疾患毎の好
酸球の性質変化を特定するために、患者の臨床検体から単離した好酸球の解析を以前の研究と同様に実施し、喘
息COPDオーバーラップ、慢性鼻副鼻腔炎の患者由来の好酸球の性質変化を明らかとした。（Sasaki H, et al.
Allergy 2024; Sunata K, et al. J Allergy Clin Immunol 2024; Sunata K, et al. Front Immunol 2024）
シングルセル解析については多重染色データのｔ-SNE法による解析を駆使して、CD69陽性の細胞分画を活性化好酸
球として同定した。この細胞分画についてプロテオーム解析により特徴的な蛋白発現パターンを解明した。さらに疾
患毎の細胞分画の割合の相違を明らかとし、臨床応用の可能性を示している。今後はこの細胞分画にも着目した上で
シングルセルプロテオーム解析データの解析を進めていく。CyTOFを使用した解析は既に実施し、金属標識抗体の
最良の組み合わせについての検討が実施している。

２．研究成果実績の概要（英訳）
We continued to perform bulk analyses of human eosinophils, which serve as the foundation for single-cell
analysis. Through multi-omics analysis of human eosinophils, we identified regulatory mechanisms mediated by
interferons (Sasaki H, et al. Allergy 2024), inflammatory changes induced by type 2 cytokines IL-4 and IL-13
(Sunata K, et al. J Allergy Clin Immunol 2024), and modulatory mechanisms triggered by fungal extracts and
NOD2 ligands (Sasaki H, et al. Allergol Int 2025), and clarified the associated gene and protein expression
profiles. In addition, to characterize disease-specific alterations in eosinophil properties, we analyzed
eosinophils isolated from clinical specimens of patients, as in our previous studies, and revealed distinct
features in eosinophils from patients with asthma-COPD overlap and chronic rhinosinusitis (Sasaki H, et al.
Allergy 2024; Sunata K, et al. J Allergy Clin Immunol 2024; Sunata K, et al. Front Immunol 2024).
For single-cell analysis, we employed t-SNE analysis of multiplex-stained data to identify the CD69-positive cell
population as activated eosinophils. Proteomic analysis of this cell population revealed characteristic protein
expression patterns. Furthermore, we demonstrated disease-specific differences in the proportion of this cell
population, indicating its potential for clinical application. Moving forward, we plan to further analyze single-
cell proteomic data with a particular focus on this cell population. Analysis using CyTOF has already been
conducted, and studies to determine the optimal combination of metal-tagged antibodies are currently
underway.
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