
16:30 ～16:35 開会のご挨拶
16:35 ～17:00 ワクチン副作用研究の事例に学ぶ実践的アプローチの紹介

17:00 ～17:20 GWAS解析に向けた解析手法の選択とサンプル準備方法

17:20 ～17:30 質疑応答、閉会のご挨拶

倉敷紡績株式会社 環境メカトロニクス事業部 技術開発部 川又美南
GWAS解析には次世代シーケンスやリアルタイムPCRなど、数ある解析手法の
中でもSNPアレイが有効で多く用いられています。今回は、そのSNPアレイの
特徴と活用事例をご紹介いたします。加えて、代表的なサンプルである血液や
唾液について、解析に適した採取方法、DNA抽出方法ついて説明いたします。
さらに、出力されるデータの構成や内容についても簡単に説明いたします。

日時：2025年10月2日（木）16:30～17:30 
会場：オンライン（Zoomウェビナー）
参加費：無料

プログラム

全ゲノムシーケンスの活用が進む一方、コスト効率に優れたSNPアレイが、大規模なゲノム研究の最前線で今も大切
な役割を担っています。中でも、日本人集団のゲノム解析に特化したジャポニカアレイ® は、日本の大規模ゲノム研究
や個別化医療の実現に向けた研究において、中心的なツールとして注目され続けています。
本セミナーでは、SNPアレイの受託企業であるクラボウより、アレイの特徴とサンプルの準備方法、測定結果などに
ついて解説します。
アメリエフより、COVID-19ワクチンの副作用の個人差に関する論文を事例に、GWAS（ゲノムワイド関連解析）の
解析手法、またその解析に必要なデータの条件や、具体的なデータ解析の流れやポイントを解説します。

アメリエフ株式会社 代表取締役社長 山口昌雄
ワクチン接種後の副作用に関する論文事例を用いて、GWASの解析フローにつ
いて解説します。SNPジェノタイピングデータから偽陽性の原因となるSNPや
サンプルを除外する方法（パラメータや閾値の設定など）、特定の形質と有意
に相関するSNPの特定、関連する遺伝子やパスウェイ探索について説明します。
また、サンプルの要件やサンプルサイズの決め方、結果の解釈、さらにGWAS
に関連する応用的な解析（インピュテーション、PRSなど）についても解説し
ます。

ご参加には事前登録が必要です。（登録締切：2025年10月2日正午）
ご登録は下記のURLまたは右記QRコードよりお願いいたします。
https://amelieff.jp/news/251002_kb/

無料相談会
セミナー終了後には、実際に解析を行っている技術者との無料相談会を実施いたします。
無料相談のご要望が多いため、初めてご相談される方のみの、完全予約制とさせていただいております。
お申込みの際にご希望をご記入ください。

倉敷紡績株式会社、アメリエフ株式会社共催
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