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１．はしがき 
 
本領域の前の新学術領域「システム的統合理解に基づくがんの先端的診断、治

療、予防法の開発」（領域番号：4201、略称：システムがん、期間：2010 年度～
2014 年度）は、がんオミクス研究にスーパーコンピュータを駆使した数理/統計
モデリングやデータ解析の手法を融合させることで、がん研究を大きく加速し、
規模を拡大し、スプライシング異常ががんの原因となっているという発見をは
じめ、がん研究の歴史に刻まれる画期的成果を出した(Yoshida K, et al. Frequent 
pathway mutations of splicing machinery in myelodysplasia. Nature. 2011. 
478(7367):64-69)。しかし、次世代シークエンサー等の急速な発展と共に、同種
類のがん検体だけでなく、一人の患者の同じがん組織内においても想像を超え
たがんの多様性が見いだされ、がんのシステム異常の複雑さの本態が見えてく
るにつれ、がんの発生、進展過程、診断、予防、治療戦略などについて、従来の
考えを変え、本領域の提案となった。具体的に、「システムがん」の実りが突き
つけた課題は次のものであった。 
1. 遺伝子産物（蛋白）異常を生じるエクソン領域（ゲノムの 2%弱）の変異の

カタログ化の遂行 
2. 診断は同じでも二つとして同じがんは無く、各々の中に存在する高度な時間

的・空間的多様性の描出 
3. 転移能・治療抵抗性獲得をもたらす、がんゲノムの複雑極まりない進化（選

択と適応）の描出 
4. タンパク質を規定しないノンコーディング RNA の重要性（ゲノム領域の

70%以上から転写され機能未知） 
5. 個体内に存在するキメリズムによる多層的な遺伝学的多様性と、発がんとの

関連性 
6. がんのゲノム解析の想像を超える急激な進歩が迫る、社会倫理学的な視点と

の融合と整合 
これらの課題への挑戦の道筋は、「システムがん」の戦略に加え、まずがんの

システム統御からの逸脱をもっと俯瞰的に解析し、そして因縁の局所へ自在に
シャトルして解明する研究を実現することが重要と考えた。そのため、通常の自
然言語処理や機械学習・推論などの人工知能技術に加え、説明可能 AI と呼ばれ
る人工知能技術を開発・導入することが不可欠となった。同時にがんの基礎研究
による新発見により不都合な事実に直面する未遭遇の社会が登場し始めた。つ
まりがん研究と倫理的、法的、社会的課題（ELSI）は両輪をなして進むことが必
要であるとの強い認識のもとで本領域は研究を開始した。単に「システムがん」
を深化させるというよりも、がんの起源と多様性という渾沌に目口を空けるべ
く、数理とスパコンというシステムがんの手法に加え人工知能技術によるチャ
レンジや ELSI という社会学的軸を立てた、まさに新次元的研究を展開していっ
た。容易ではないが、人材の養成が未来に向かって不可欠であるという共通の認
識で総括班を運営してきた。 
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２．研究組織 
 
計画研究 

 領域代表者 宮野 悟 東京大学・医科学研究所・教授 

総括班 

 

研究代表者 宮野 悟 東京大学・医科学研究所・教授 

研究分担者 稲澤 譲治 東京医科歯科大学・難治疾患研究所・教授 

研究分担者 小川 誠司 京都大学・医学研究科・教授 

研究分担者 高橋 隆 愛知県がんセンター(研究所)・総長 

研究分担者 岡田 随象 大阪大学・医学研究科・教授 

研究分担者 武藤 香織 東京大学・医科学研究所・教授 

国際活動支援班 

 研究代表者 宮野 悟 東京医科歯科大学・M&D データ科学センター・
特任教授 

計画班 

A01-1 班 
研究課題名 

がん細胞文脈のシステム的統合理解による新たながん診断・治療
概念の確立 

研究代表者 稲澤 譲治 東京医科歯科大学・難治疾患研究所・教授 
研究分担者 井上 純 東京医科歯科大学・難治疾患研究所・准教授 

研究分担者 谷本 幸介 東京医科歯科大学・難治疾患研究所・助教 

研究分担者 玄 泰行   東京医科歯科大学・難治疾患研究所・助教 

研究分担者 村松 智輝   東京医科歯科大学・難治疾患研究所・助教 

A01-2 班 研究課題名 大規模シーケンスとコンピューティングによるがんの進化と
多様性の解明 

研究代表者 小川 誠司 京都大学・医学研究科・教授 

研究分担者 佐藤 悠佑 東京大学・医学部附属病院・講師 

研究分担者 牧島 秀樹   京都大学・医学研究科・准教授 

研究分担者 南谷 泰仁 京都大学・医学研究科・特定准教授 

研究分担者 江藤 浩之   京都大学・iPS 細胞研究所・教授 

A01-3 班 
研究課題名 

肺がんの分子病態をノンコーディング RNA から俯瞰するシス
テム的統合研究 

研究代表者 高橋 隆 愛知県がんセンター(研究所)・総長 
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研究分担者 梶野 泰祐   
愛知県がんセンター(研究所)・分子診断TR分野・
主任研究員 

研究分担者 細野 祥之   
愛知県がんセンター(研究所)・がん標的治療 TR
分野・ユニット長 

研究分担者 中杤 昌弘   名古屋大学・医学部附属病院・病院講師 

研究分担者 柳澤 聖   名古屋大学・医学系研究科・講師 

研究分担者 長田 啓隆 愛知県がんセンター(研究所)・分子腫瘍・室長 

A2-01 班 研究課題名 遺伝統計学とビッグデータの邂逅がもたらす新たながんゲノム
創薬 

研究代表者 岡田 随象 大阪大学・医学研究科・教授 

研究分担者 鎌谷 洋一郎   京都大学・医学研究科・准教授 

研究分担者 浦山 ケビン 
国立研究開発法人国立成育医療研究センター・社
会医学研究部・部長 

研究分担者 川上 英良   
国立研究開発法人理化学研究所・科技ハブ産連本
部・ ユニットリーダー 

研究分担者 藤本 明洋 京都大学・医学研究科・特定准教授 

A02-2 班 研究課題名 スーパーコンピューティングと革新的情報技術によるがんシス
テムの新次元探索 

研究代表者 宮野 悟 東京大学・医科学研究所・教授 

研究分担者 島村 徹平 名古屋大学・医学系研究科・教授 

研究分担者 白石 友一 
国立研究開発法人国立がん研究センター・研究
所・ユニット長 

研究分担者 Park, Heewon 広島大学・情報科学科・准教授 

研究分担者 山口 類 
愛知県がんセンター(研究所)・システム解析学分
野・分野長 

研究分担者 新井田 厚司 東京大学・医科学研究所・講師 

研究分担者 片山 琴絵 東京大学・医科学研究所・助教 

研究分担者 張 耀中 東京大学・医科学研究所・助教 

研究分担者 井元 清哉 東京大学・医科学研究所・教授 

研究分担者 玉田 嘉紀 東京大学・情報理工学(系)研究科・助教 

A02-3 班 研究課題名 ゲノム解析の革新に対応した患者中心主義 ELSI の構築 

研究代表者 武藤 香織 東京大学・医科学研究所・教授 

研究分担者 丸 祐一 鳥取大学・地域学部・准教授 
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研究分担者 高島 響子 
国立研究開発法人国立国際医療研究センター・上
級研究員 

研究分担者 井上 悠輔 東京大学・医科学研究所・准教授 

研究分担者 東島 仁 山口大学・国際総合科学部・准教授 

研究分担者 中田 はる佳 
国立研究開発法人国立がん研究センター・社会と
健康研究センター・研究員 

 

公募研究第１期 

A01-1 
研究課題名 

p53制御経路の網羅的解析による腫瘍細胞の特性の解明と治療法
の開発 

研究代表者 松田 浩一 東京大学・大学院新領域創成科学研究科・教授 

A01-2 研究課題名 腫瘍微小環境の新次元俯瞰と攻略 

研究代表者 大澤 毅 東京大学・先端科学研究センター・特任准教授 

A01-3 研究課題名 システム的統合理解に基づく乳がん術前化学療法の応答性予測 

研究代表者 三木 義男 東京医科歯科大学・難治疾患研究所・教授 

A01-4 
研究課題名 

多段階発癌に於ける低酸素応答機構と癌抑制遺伝子のクロスト
ークに迫るオミクス解析 

研究代表者 原田 浩 京都大学・放射線生物研究センター・教授 

A01-5 研究課題名 新たなエストロゲン依存性乳癌の多段階発癌機構のシステム的
統合理解 

研究代表者 片桐 豊雅 徳島大学・先端酵素学研究所・教授 

A01-6 
研究課題名 大腸がんの遺伝学的不均一性発生様式の生体時空間にわたるシ

ステム的統合理解 

研究代表者 三森 功士 九州大学・大学病院・教授 

A01-7 研究課題名 クロマチン構造変化が引き起こすがん化メカニズムの解明 

研究代表者 前原 一満 九州大学・生体防御医学研究所・助教 

A01-8 
研究課題名 

薬剤耐性癌細胞の多様性に対応する至適分子標的薬選定プロセ
スの体系化 

研究代表者 西塚 哲 岩手医科大学・医学部・教授 

A01-9 
研究課題名 

組織と病期分類を規定する腫瘍エピゲノムへの介入によるシス
テム理解 

研究代表者 永瀬 浩喜 千葉県がんセンター・研究所・研究所長 

A01-10 研究課題名 新しい組織分取法を用いたがんゲノム進化の探索とそれに基づ
く臨床病態予測の可能性 
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研究代表者 谷内田 真一 国立がん研究センター・研究所・ユニット長 

A01-11 
研究課題名 

個体モデルを用いた大規模シングルセル解析によるがん組織の
要素還元論的な理解 

研究代表者 岡本 康司 国立がん研究センター・研究所・分野長 

A02-1 
研究課題名 

粘膜上皮恒常性維持の破たんによる腫瘍発生機序のシステム的
理解 

研究代表者 古川 洋一 東京大学・医科学研究所・教授 

A02-2 
研究課題名 

がんの多様性を多角的に捉えて解析するためのオブジェクト指
向型データ解析法の構築 

研究代研究
者 

松井 佑介 名古屋大学・医学系研究科・特任助教 

A02-3 
研究課題名 

C クラス・M クラスシグネチャーを統合した ECM 分類によるが
ん分子病態の解明 

研究代表者 冨田 秀太 岡山大学・医歯薬学総合研究科・准教授 

A02-4 研究課題名 ナノポアシークエンサーによるがん細胞の変異検出およびフェ
ーズ情報解析手法の確立 

研究代表者 鈴木 絢子 国立がん研究センター・先端医療開発センター・
研究員 

A02-5 
研究課題名 

難治性肺がんに対する術後再発リスクや治療応答性に関わる
HLA アレルの同定 

研究代表者 白石 航也 国立がん研究センター・研究所・ユニット長 

公募研究第２期 

A01-1 
研究課題名 

加齢の細胞文脈におけるがんの発生基盤となる染色体構造およ
び動態の解明 

研究代表者 田中 耕三 東北大学・加齢医学研究所・教授 

A01-2 研究課題名 がん微小環境における『細胞文脈と行間』の俯瞰的解読と攻略 

研究代表者 大澤 毅 
東京大学・先端科学技術研究センター・特任准教
授 

A01-3 
研究課題名 MLL-Menin-BRCA2 複合体によるがん抑制機能ネットワークの

解析 

研究代表者 三木 義男 東京医科歯科大学・難治疾患研究所・教授 

A01-4 
研究課題名 ノンコーディング RNA から翻訳される癌関連ポリペプチドの網

羅的同定 

研究代表者 松本 有樹修 九州大学・生体防御医学研究所・准教授 

A01-5 研究課題名 トランスオミクス解析によるがん悪性進展機構の解明 
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研究代表者 押川 清孝 九州大学・生体防御医学研究所・学術研究員 

A01-6 研究課題名 クロマチン組成変化が引き起こすがん化メカニズムの解明 

研究代表者 前原 一満 九州大学・生体防御医学研究所・助教 

A01-7 研究課題名 シングルセルレベルの腫瘍内不均一性をターゲットとする革新
的な創薬研究 

研究代表者 田中 伸之 慶應義塾大学・医学部(信濃町)・助教 

A01-8 
研究課題名 成人 T 細胞白血病リンパ腫におけるノンコーディングゲノム異

常の解明 

研究代表者 片岡 圭亮 国立がん研究センター・研究所・分野長 

A01-9 
研究課題名 データ同化及び深層学習を利用した発癌予測モデルの構築と実

装 

研究代表者 西浦 博 北海道大学・医学研究院・教授 

A02-1 
研究課題名 がんシステムの新次元理解に向けたプロテオゲノムビッグデー

タ解析基盤の構築 

研究代表者 松井 佑介 名古屋大学・医学系研究科(保健)・准教授 

A02-2 
研究課題名 がんの統合的解明を目指した生体情報の階層的ネットワーク構

造に対する深層学習の応用 

研究代表者 浜本 隆二 国立がん研究センター・研究所・分野長 

A-2-3 研究課題名 BRCA 関連遺伝子の変異による乳がんの発がん機構の解明 

研究代表者 笹沼 博之 都大学・医学研究科・准教授 
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３．交付決定額 
 

年度 合計 直接経費 間接経費 

平成 27年度 300,430,000 円 231,100,000 円 69,330,000 円 

平成 28年度 298,220,000 円 229,400,000 円 68,820,000 円 

平成 29年度 298,740,000 円 229,800,000 円 68,940,000 円 

平成 30年度 297,830,000 円 229,100,000 円 68,730,000 円 

令和元年度 297,180,000 円 228,600,000 円 68,580,000 円 

合計 1,492,400,000 円 1,148,000,000 円 344,400,000 円 
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４．研究発表 
 

雑誌論文 
 
ジャーナル論文発表数 
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 論文数 大体の IF 
New England of Medicine 4 74 
Nature Reviews Cancer 1 53 
Nature 12 42 
Science 1 40 
Nature Medicine 6 36 
Nature Biotechnology 1 36 
Cancer Discovery 2 29 
Cancer Cell 3 26 
Nature Genetics 28 25 
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Apr;78:103963. doi: 10.1016/j.ebiom.2022.103963. Epub 2022 Mar 25. 

3. Guzzi N, Muthukumar S, Todisco G, Ngoc PCT, Madej M, Munita R, Fazio S, Ekstrm S, Mortera- 
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2016年 107 
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総数 787 
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生命科学の基礎研究で必要な手続きを中心に．実験医学，36(15)，2593-2598，2018 年 9
月 

17. 李怡然, 武藤香織．ゲノム医療時代における「知らないでいる権利」．保健医療社会学
論集，29(1)，72-82，2018 年 7月 

18.  
19. 武藤香織．「遺伝子検査」へのダブルスタンダードと不透明な未来．科学技術社会論研

究，17，129-139，2019年 4 月 
20. 吉田幸恵, 中田はる佳, 武藤香織．臨床試験に関与した、がん患者の語り——「治療」

と「研究」を区別することの困難さに関する考察．生命倫理，28(1)，122-131，2017 年
9 月 

21. 武藤香織, 高島響子．予防的手術をめぐる医療倫理．家族性腫瘍，17(1)，2- 7，2017 年
8 月，DOI: 10.18976/jsft.17.1_2 

22. 中田はる佳, 井上悠輔．2016 年末に成立した米国「21 世紀治療法」．薬理と治療，45(5)，
45-48，2017年 4月 

23. 武藤香織．ゲノム医療を目指す研究における倫理的配慮．腎臓内科・泌尿器科，5(1)，
1-4，2017年 1 月 

24. 丸祐一．倫理的な臨床研究を実施するための検討事項．肺癌，56(6)，969-971，DOI: 
http://doi.org/10.2482/haigan.56.969，2016年 12 月 

25. 丸祐一．遺伝子解析を伴う家族性腫瘍研究の倫理的諸問題．遺伝子医学 MOOK 別冊 遺
伝性腫瘍・家族性腫瘍研究と遺伝カウンセリング，321-324，2016年 8月 

26. 高島 響子．遺伝医療における倫理的問題―二次的所見を巡る議論の動向―．ホルモン
と臨床，62(2)，179-183，2016年 

27. 東島仁．研究公正から見た再現可能性問題．心理学評論，59(1)，133-136，2016年 
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学会発表（招待・基調講演・特別講演等の主なもの） 
[計画研究代表者による発表] 

1. 2021年 12月 宮野悟. 人工知能と大規模データ解析で変わるがんゲノム研究
と医療. 第３９回日本脳腫瘍学会. 有馬グランドホテル. 

2. 2021年 11 月 宮野悟. スーパーコンピュータを用いた医療とテクノロジーの
統合. 第 6回医療と創造性及び世界平和シンポジウム. 東京国際交流会館. 

3. 2021年 10月 宮野悟. がんゲノム医療と人工知能. 第 59回日本癌治療学会学
術集会会長企画シンポジウム「AI oncology の現状と今後の展望」. パシフィコ横
浜. 

4. 2021年 10月 Satoru Miyano. Network Approaches to Drug Target/Resistance with 
Supercomputers. 第 80 回日本癌学会学術総会 Symposia 20: Drug discovery and 
diagnosis enhanced with AI. パシフィコ横浜. 

5. 2021年 9月 Seishi Ogawa. Clonal Expansion in Apparently Normal Tissues. JCA-
AACR Precision Cancer Medicine International Conference. Online. 

6. 2021年 7月 宮野悟. 医療の未来を拓くために必要な AI技術. 第 158回日本
医学会シンポジウム. 医師会館, 東京. 

7. 2021年 7月 Satoru Miyano. Important Issues for Realizing AI Hospital: from 
cancer genomic medicine. German Centre for Research Innovation Workshop. Online. 

8. 2021年 6月 宮野 悟．人工知能で支援されたがんの臨床シークエンス研究
（招待講演）．第 62回日本腎臓学会学術総会・総会長主導企画２「腎臓内科学へ
のＡＩ・ＩＣＴ技術の応用」．名古屋国際会議場． 

9. 2021年 5月 Satoru Miyano. Challenges to Personalized Medicine by AI and Big 
Data - Genomes to Networks. 第 62回日本神経学会学術大会 Neuroscience Frontier 
Symposium 02 “Frontiers of neuroscience and medicine accelerated by big data and AI”. 
Online. 京都国際会議場. 

10. 2021年 4月 Seishi Ogawa. Inflammation. AACR-JCA Joint Session explores 
tumor evolution. Online. 

11. 2021年 4月 宮野悟. メディカルデータサイエンスの現状. 第 110 回日本病理
学会総会. 特別企画. 京王プラザホテル, 東京. 

12. 2021年 2月 Satoru Miyano. Digesting Cancer Big Networks by Explainable AI and 
Sercomputers (Invited Talk). The 3rd R-CCS International Symposium (R-CCSIS'21)  

13. 2021年 1月 Seishi Ogawa. Cancer mutations in normal tissues. The 1st 
International Symposium of CCII-Bioinformatics and its application to cancer and other 
diseases. Kyoto. 

14. 2020年 6月 Satoru Miyano, Cancer Big Data Challenges from Genomes to 
Network. The 24th Annual International Conference on (RECOMB 2020) (Keynote 
Lecture). Online 

15. 2020年 1月 Satoru Miyano. Cancer Big Data Challenges by Supercomputers and 
Artificial Intelligence. International Conference on Cancer Systems Biology Beyond 
(Invited Talk)．Shereton Miyano Hotel Tokyo 

16. 2020年 11 月 宮野 悟．医療の未来を拓くために必要な AI技術．台日 AI の
バイオテクノロジーと精密医療国際フォーラム（基調講演）．Online 

17. 2020年1月 Takashi Takahashi, Divergent lncRNA MYMLR regulated MYC by 
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eliciting DNA looping and promoter-enhancer interaction. International Conference on 
Cancer Systems Biology Beyond. Sheraton Miyako Hotel Tokyo, Tokyo. 29/Jan/2020. 

18. 2020年1月 Johji Inazawa. microRNAs therapeutics in precision cancer medicine 
(PCM). International Conference on Cancer Systems Biology Beyond. Sheraton Miyako 
Hotel Tokyo, Tokyo. 29/Jan/2020. 

19. 2019年 8月 Satoru Miyano. Cancer Big Data Challenges by Supercomputers and 
Artificial Intelligence (Keynote Lecture)．2019 SKKU International Symposium on 
Molecular Medicine - Big Data Analysis in Biomedical Sciences. Sungkyunkwan 
University School of Medicine (Suwon), South Korea 

20. 2019年 7月 宮野 悟．Society 5.0 時代の参加型バイオメディカル研究（招待
講演）．第 17 回臨床腫瘍学会学術集会・会長企画シンポジウム 17．国立京都国際
会館． 

21. 2019年 6月 宮野 悟．リウマチ医療と人工知能ーがんゲノム医療研究での
経験からー（招待講演）．2019年度リウマチ月間リウマチ講演会．大手町サンケ
イプラザ． 

22. 2019年 6月 Johji Inazawa. MicroRNA Therapeutics in cancer. International 
Ovarian Cancer Research Consortium and International Symposium on Tumor 
Microenvironment. The Skirvin Hilton Hotel, Oklahoma City, USA. 30/June/2019 

23. 2019年 5月 宮野 悟．サイバーフィジカル空間で進化する人工知能支援が
んゲノム医療（招待講演）．シンポジウム 55【整形外科学における AIの応用】．
第 92回日本整形外科学会学術総会．ヨコハマ グランド インターコンチネンタ
ル． 

24. 2019年 4月 宮野 悟．人工知能パワースーツを装着した医師によるがんゲ
ノム医療（招待講演）．第 30回日本医学会総会．ウインクあいち 

25. 2019年 3月 Satoru Miyano. Challenges to Cancer Big Data by Artificial 
Intelligence and Supercomputers (Invited Talk). The 8th Global Reverse Phase Protein 
Array Workshop (RPPA 2019). National Cancer Center, Tokyo 

26. 2019年 3月 Johji Inazawa. Exploring novel cancer-related microRNAs and their 
diagnostic and therapeutic potentials in Personalized Cancer Medicine (PCM). The 3rd 
International Symposium of International Society of Precision Cancer Medicine 2019. 
Novotel Ambassador Seoul Dongdaemun, Seoul, Korea. 13/March/2019. 

27. 2019年 1月 宮野 悟．ゲノム医療における AI 技術活用の課題（招待講
演）．第 154 回日本医学会シンポジウム．日本医師会館ホール． 

28. 2019年 1月 宮野 悟．がんビッグデータ解析の現状と未来（基調講演）．第
一回日本メディカル AI学会．国立がん研究センター新研究棟１階大会議場 

29. 2019年12月 Johji Inazawa. microRNAs therapeutics in personalized cancer 
medicine (PCM). 10th International Conference on Nutrition and Physical Activity in 
Aging, Obesity and Cancer. Burapha University, Thailand. 18/Dec/2019. 

30. 2019年 11 月 宮野 悟．人工知能とスーパーコンピュータが支えるがんゲノ
ム研究と医療．第 73 回国立病院総合医学会（特別講演）．名古屋国際会議場 

31. 2019年 11 月 Johji Inazawa. microRNA therapeutics in Precision Cancer Medicine. 
The International Conference of Food Safety and Health 2019. Taichung, Taiwan. 
27/November/2019 
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32. 2019年 10月 宮野 悟．人工知能で支援するがん臨床シークエンス研究―
「造血幹細胞移植しますか？私にはわかりません」と担当医に言われたらどうし
ますか（招待講演）．第 55 回日本移植学会総会．広島国際会議場． 

33. 2019年 10月 宮野 悟．Society 5.0 時代のがんゲノム医療と病院の展望（招待
講演）．IMPULSE コンソーシアム令和元年度第五回セミナー．アキバプラザ 7 階
EX ルーム 

34. 2019年 10月 宮野 悟．AI for Cancer Clinical Sequencing - No More 
Supercomputers are Necessary -（招待講演）．第 57 回日本癌治療学会学術集会．福
岡サンパレス 

35. 2019年 10月 Satoru Miyano. Accelerating Cancer Big Data Analysis by Artificial 
Intelligence and Supercomputer (Keynote Lecture)．第 16 回自治医科大学国際シンポ
ジウム 2019．栃⽊県下野市薬師寺 3311-1． 

36. 2019年  Yukinori Okada. Statistical genetics, disease biology, and drug 
discovery. International Common Disease Alliance (ICDA) 

37. 2019年  Seishi Ogawa, On the Origin of Cancer, The 7th Mcgill-Kyoto Training 
course & Symposium 

38. 2019年  Seishi Ogawa, Molecular profiles in Myelodysplastic Syndromes, 
QOL-ONE IV Annual Conference 

39. 2019年  Seishi Ogawa, Germline DDX41 mutations in the Japanese populations, 
The 10th JSH International 

40. 2019年  Seishi Ogawa, Clonal hematopoiesis in Aplastic anemia, 24th Congress 
of European Hematology Association 

41. 2019年  Seishi Ogawa, Clonal expansion in non-cancer, The XVIIIth KICancer-
StratCan Retreat 

42. 2019年  Seishi Ogawa, Clonal Origin of Cancer, XXIX IACRLRD 
SYMPOSIUM 2019 

43. 2019年  Seishi Ogawa, A Unique Mechanism of Cancer Immune Evasion via the 
Disruption of PD-L1 3’-UTR, 第 50回記念高松宮妃癌研究基金国際シンポジウム 

44. 2018年 7月 宮野 悟．人工知能のパワースーツを着たオンコロジストの登場
（特別講演）．第２５回外科フォーラム．ホテルニューオータニ東京． 

45. 2018年 7月 Satoru Miyano. Revolutionizing Cancer Genomic Medicine by AI and 
Supercomputer with Big Data (Keynote Lecture). Symposia on VLSI Technology and 
Circuits, Hilton, Hawaii. 

46. 2018年 6月 宮野 悟．人工知能とスパコンでがんのシステム異常を暴き出し
患者さんへ（特別講演）．第 2回 Co-Stimulator’s Assembly. JPタワーホール＆カンフ
ァレンス. 東京 

47. 2018年 6月 宮野 悟．Watson を用いたがんゲノム医療支援最前線（特別講演）．
オミックス医療学会大会 ～AI創薬フォーラム～Bio-Tech 2018．東京ビッグサイト 

48. 2018年6月 Johji Inazawa. Exploring novel cancer-related microRNAs and their 
diagnostic and therapeutic potentials in Personalized Cancer Medicine (PCM). IUBMB 
SEOUL 2018. COEX, Seoul, Korea. 4/June/2018. 

49. 2018年 5月 宮野 悟．ゲノム医療研究における AI/ML への期待（招待講演）．
AWS Summit Tokyo 2018．グランドプリンスホテル新高輪． 
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50. 2018年 4月 Satoru Miyano. Arrival of Oncologists Armed with AI-Powered 
Exoskeletons (Keynote Lecture). 2018 8th International Conference on Biomedical 
Engineering and Technology (ICBET 2018), Patra Jasa Bali Resort & Villas, Bali, Indonesia. 

51. 2018年3月 Johji Inazawa. Exploring novel cancer-related microRNAs and their 
diagnostic and therapeutic potentials in Precision Cancer Medicine (PCM). The 2nd 
International Symposium of International Society of Precision Cancer Medicine. Shilla 
Stay Haeundae, Busan, Korea. 15-19/March/2018 

52. 2018年3月  Johji Inazawa. Exploring novel cancer-related microRNAs and their 
diagnostic and therapeutic potentials in Precision Cancer Medicine (PCM). TMU-TMDU 
Joint Symposium 2018. Tokyo Medical and Dental University, Tokyo. 24/Mar/2018. 

53. 2018年 2月 宮野 悟．「もはや人智、人力を超えた世界。 Watson が起こした
がん研究革命」（招待講演）．nano tech国際ナノテクノロジー総合展・技術会議特別
シンポジウム「ライフナノテクノロジーが拓く最先端医療と健康長寿社会」．東京
ビッグサイト． 

54. 2018年 1月 宮野 悟．人工知能がもたらす新時代の医療診断支援（招待講演）．
Circulation Forum 2018. 慶應義塾大学総合研究棟． 

55. 2018年 1月 宮野 悟．AIによるがんの臨床シークエンス支援研究の現場から
（招待講演）．第 41回日本眼科手術学会学術総会．国立京都国際会館． 

56. 2018年 12月 Satoru Miyano. Cancer Genomics and Clinical Sequencing 
- Revolutionalizing the Precision - (Invited Talk). International Expert Working Group on 
Precision Medicine. Grand Hyatt New York. 

57. 2018年 12月 Johji Inazawa. Exploring novel cancer-related microRNAs and their 
diagnostic and therapeutic potentials in Personalized Cancer Medicine (PCM). 9th 
International Conference on Nutrition and Physical Activity “Food, Nutrition and Health; 
Intervention of Disease (Precision Cancer Medicine); Sport Health; Intestinal, Brain and 
Health; Personal Nutritional Program.” Hotel National, Taichung, Taiwan. 
17/December/2018. 

58. 2018年 11 月 Satoru Miyano. Perspective on the Genomic Medicine Based on the 
Integrated Computational Life Science (Keynote Lecture). 15th DIA Japan Annual Meeting 
2018. Tokyo Big Sight. 

59. 2018年 10月 Satoru Miyano. Revolutionizing Cancer Genomic Medicine by IBM 
Watson and Supercomputer with Big Data (Invited Talk). The 1st Baodi Forum Medical 
Innovations in Health and Disease. Tianjin, China. 

60. 2018年 10月 Satoru Miyano. Current of Cancer Genomic Medicine (Invited Talk). 
BioJapan 2018. Pacifico Yokohama. 

61. 2018年 10月 Satoru Miyano. Accelerating Cancer Genomics by Supercomputer and 
AI (Invited Talk). AI and Precision Medicine, Asia University. Taichung, Taiwan. 

62. 2018年  Seishi Ogawa, Interim analysis of 300 whole genomes of myeloid 
malignancies, KAW Conference on Normal & Malignant Hematopoiesis 

63. 2018年  Seishi Ogawa, 3’‐UTR disruption of PD‐L1 in malignant lymphoma, 
Inaugural AACR International Meeting 

64. 2017年 9月 宮野 悟．大規模データ解析によるがんの分子病態の理解（招待
講演）．Molecurar Cardiovascular Metabolic Conference. 神戸ベイシェラトンホテル＆
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タワーズ． 
65. 2017年 9月 宮野 悟．人工知能がもたらす新時代の医療診断支援（招待講演）．

第 17回抗加齢医学の実際 2017．時事通信ホール．東京都中央区銀座． 
66. 2017年 9月 Satoru Miyano. Supercomputer Challenges for Cancer Genomics and 

TCR Data Analysis (Invited Talk). Cold Spring Harbor Asia conference on Precision Cancer 
Biology September 18-22, Suzhou, China. 

67. 2017年 8月 宮野 悟．ＡI とスパコンが拓く新生命科学―その端緒（招待講
演）．平成 29年度京都バイオ計測センターシンポジウム「データサイエンスの波が
バイオの世界に－ＡＩ(人工知能)とバイオテクノロジーへの融合へ－」．京都リサ
ーチパーク. 

68. 2017年 7月 宮野 悟．スパコンと人工知能でがんの臨床シークエンス支援を
新ステージへ（招待講演）．京都大学大学院薬学研究科 医薬創成情報科学専攻 10
周年記念シンポジウム．京都大学大学院薬学研究科 医薬系総合研究棟 藤多記念ホ
ール. 

69. 2017年 7月 宮野 悟. 人工知能とスパコンで牽引するがんの臨床シークエン
ス研究～不可能に直面したとき人は進化する～（招待講演）．第 141 回小児血液・
腫瘍・免疫懇話会．ホテルメトロポリタンエドモント．東京都千代田区飯田橋． 

70. 2017年 7月 Satoru Miyano. Why AI is indispensable for biomedical research? – 
From a viewpoint of cancer genomic medicine (Keynote Lecture). The Inaugural Academia 
Sinica Data Science Frontiers Workshop in Taipei Auditorium, Institute of Information 
Science, Academia Sinica. 

71. 2017年 6月 宮野 悟．人工知能で拓く未来の医療（招待講演）．第 17回日本
抗加齢医学会総会．東京国際フォーラム． 

72. 2017年 6月 宮野 悟．がんの医療と研究を進化させる人工知能とスパコン～
不可能に直面したとき人は進化する～（基調講演）．読売テクノ・フォーラム．日
本プレスセンター．東京． 

73. 2017年 6月 Satoru Miyano. Cancer Clinical Sequence with Genomon and Watson 
for Genomics Using Supercomputers (Invited Talk). International Conference on Precision 
Cancer Medicine. Akio Suzuki Memorial Hall, Tokyo Medical and Dental University. 

74. 2017年6月 Johji Inazawa. Exploring novel cancer-related microRNAs and their 
diagnostic and therapeutic potentials in Precision Cancer Medicine. International 
Conference for Precision Cancer Medicine 2017. Tokyo Medical and Dental University, 
Tokyo. 29/June/2017 

75. 2017年6月 Inoue J: Role of autophagy under L-asparaginase-induced metabolic 
stress in acute lymphoblastic leukemia cells. International Conference for Precision Cancer 
Medicine 2017. Tokyo Medical and Dental University, Tokyo. 29/June/2017 

76. 2017年 5月 宮野 悟．先端ゲノミクスによる癌の分子基盤の解明（招待講演）．
第 226回生命科学フォーラム．日本プレスセンター．東京都千代田区． 

77. 2017年 3月 宮野 悟．薬剤応答ネットワークの探索（招待講演）．脳とこころ
の研究センター ウィンタースクール．名古屋大学医学研究科 鶴友会館． 

78. 2017年 3月 宮野 悟．東京大学医科学研究所におけるがん臨床シークエンス
研究～IBM Watson とスパコンによる推進～（招待講演）．ダイバーシティ推進事業、
スキルアップセミナー．放射線医学研究所． 
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79. 2017年 3月 宮野 悟．先端ゲノミクスによる癌の分子基盤の解明（小川誠司
教授との共同研究）（招待講演）．上原賞受賞講演．公益財団法人 上原記念生命科
学財団． 

80. 2017年 3月 宮野 悟．IBM Watsonのがんの個別化ゲノム医療研究への導入の
背景・実践・課題（招待講演）．NII コグニティブ・イノベーションセンター第一回
研究会．丸の内永楽ビル 18 階, IBM戦略共創センター. 

81. 2017年 3月 Satoru Miyano. Challenging Cancer Omics Big Data with 
Supercomputers. Computational Biology for Big Data: New Opportunities and Challenges 
(Invited Talk). Ming De Lecture Hall, 2nd Floor, Building A. Shanghai Information Center 
for Life Sciences (SICLS), CAS, 319 Yueyang Road, Shanghai, China. 

82. 2017年 3月 Satoru Miyano. Analyzing and Interpreting Cancer Big Data. NSF Big 
Data PI Meeting (Invited Talk). Omni Shoreham Hotel, Washington DC. 

83. 2017年 2月 Johji Inazawa. Autophagy, p62-NRF2-Keap1-ARE Pathway and Micro 
RNAs in Ovarian Cancer. The 4th Annual Meeting of the International Ovarian Cancer 
Consortium on Tumor Microenviroment and Drug Discovery. Seoul, Korea. 23-
25/February/2017 

84. 2017年 12月 Johji Inazawa. Exploring novel cancer-related microRNAs and their 
diagnostic and therapeutic potentials in Precision Cancer Medicine (PCM). 8th 
International Conference on Nutrition and Physical Activity “Health, Beauty and Well-
beings with Nutrition and Exercise.” The Empress International Convention Center, 
Chiang Mai, Thailand. 10-13/December/2017. 

85. 2017年 11 月 Satoru Miyano. Challenges for Complexity of Cancer by 
Supercomputer - from Genomes to Networks (Invited Talk). The 48th International 
Symposium of The Princess Takamatsu Cancer Research Fund“Complexity in Cancer-host 
Crosstalk”. Palace Hotel Tokyo. 

86. 2017年 10月 Satoru Miyano. Challenging Big Cancer Sequence Data by 
Supercomputer and Artificial Intelligence (Invited Talk). “DNA sequencing technologies 
and their application in practice” ISTC Scientific Workshop. Ani Plaza Hotel, Yerevan, 
Armenia 

87. 2017年  Takashi Takahashi, ROR1: An Achilles Heel of Lung Cancer, 24th Asia 
Pacific Cancer Conference 

88. 2017年  Seishi Ogawa, The Aberrant Spliceosome Machinery, THE 14 th 
International SYMPOSIUM on MYELODYSPLASTIC SINDROMES 

89. 2017年  Seishi Ogawa, Aplastic anemia and clonal evolution: risk factors, 
International Meeting on Childhood MDS and SAA 

90. 2017年  Seishi Ogawa, Aberrant RNA Splicing in splicing facto-mutated 
Myelodysplastic Syndromes, mRNA Processing and Human Disease 

91. 2017年  Seishi Ogawa, A novel mechanism of cancer immune evasion via the 
disruption of PD-L1 3’-UTR, Cold Spring Harbor Conferences Asia on Precision Cancer 
Biology & Medicine 

92. 2017年  Seishi Ogawa, A novel mechanism of cancer immune evasion via the 
disruption of PD-L1 3’-UTR, The Sixteenth Annual KICancer Retreat 

93. 2017年  Seishi Ogawa, A novel mechanism of cancer immune evasion vis 3'-
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UTR disruption of PD-L1, the EMBL Cancer Genomics Conference 2017 
94. 2017年  Seishi Ogawa, A Novel Genetic Mechanism of Evading Anti-tumor 

Immunity In Multiple Human Cancers, 2017 AACR Annual Meeting 
95. 2016年 9月 宮野 悟．がん研究におけるスパコンと人工知能の利用（招待講

演）．第 53回臨床研究センターセミナー．国立病院機構名古屋医療センター． 
96. 2016年 8月 Satoru Miyano. Netxt-Generationn Cancer Research with Artificial 

Intelligence (Invited Talk). The 3rd Meeting of the International Ovarian Cancer Consortium 
in conjunction with the International Symposium on Tumor Microenvironment and 
Therapeutic Resistance. The Sheraton Hotel in Oklahoma City  

97. 2016年8月 Johji Inazawa. Identification of Novel Tumor-suppressor Micro-RNAs 
and Their Application for Cancer Diagnosis and Therapeutics. Third Annual Meeting of the 
International Ovarian Cancer Consortium in conjunction with International Symposium on 
Tumor Microenvironment and Therapy Resistance. Oklahoma City, USA. 28-
30/August/2016 

98. 2016年 7月 Satoru Miyano. Cancer Clinical Sequence Research with IBM Watson 
(Invited Talk). The 19th Annual Meeting of Korean Urogynecology Society. Seoul National 
University Hospital, Korea. 

99. 2016年 7月 Johji Inazawa. Cancer Omics for Precision Medicine. 19th Annual 
Meeting of the Korean Urogynecologic Society. Soul, Korea. 2-3/July/2016 

100. 2016年 6月 宮野 悟．人工知能とスパコンで加速するがんの臨床シークエン
ス研究（基調講演）．イルミナゲノムサミット 2016「ゲノム情報で変わる未来」．
東京コンファレンスセンター．品川． 

101. 2016年 6月 Satoru Miyano. Cancer Big Data Challenges with Supercomputers 
(Invited Talk). International Supercomputing Conference 2016. Frankfurt, Germany. 

102. 2016年 5月 宮野 悟．スパコンと人工知能が照らす明日の分子標的治療（特
別講演）．日本がん分子標的治療学会．ビーコンプラザ, 別府. 

103. 2016年 5月 宮野 悟．がんのシステム異常を暴き出す．日本磁気学会第 4回
岩崎コンファレンス．日立金属・高輪和彊館．東京都港区高輪. 

104. 2016年 3月 Satoru Miyano. Mining Gene Networks in Cancer by Supercomputers 
(Keynote Lecture). Symposium of Biodynamical Systems. South University of Science and 
Technology of China, Shenzhen, China. 

105. 2016年 2月 Satoru Miyano. Analyzing Systems Disorders in Cancer with 
Supercomputers and Applications to Cancer Clinical Sequence at Institute of Medical 
Science (Invited Talk). Shanghai Institutes for Biological Sciences, Chinese Academy of 
Sciences. Shanghai, China. 

106. 2016年 12月 宮野 悟．東京大学医科学研究所におけるがん臨床シークエンス
研究（招待講演）．日本オミックス医療学会シンポジウム「ＡＩ 創薬･ＡＩ 医療応
用への挑戦～ ＡＩ はライフサイエンス分野で活躍できるのか～」．ソラシティー
カンファレンスセンター 1 階 ルーム B．東京． 

107. 2016年 12月 宮野 悟．AI の現状－未来の医療に向けて（招待講演）．ＪＳＰ
Ｓ主任研究者会議セミナー． 

108. 2016年 11 月 宮野 悟．人工知能とスパコンで推進するがんの個別化ゲノム医
療（招待講演）．千里ライフサイエンスフォーラム・２０１６年度１１月フォーラ
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ム．千里ライフサイエンスセンタービル. 
109. 2016年 11 月 Satoru Miyano. Cancer Big Data Challenges (Invited Talk). The 

Computational Science Alliance of the University of Tokyo: 1st International Symposium 
on Research and Education of Computational Science. The Koshiba Hall, The University of 
Tokyo. 

110. 2016年11月 Johji Inazawa. Autophagy, Nutrition and Cancer. Wellness Symposium 
with NAPA2016. Seoul National University, Korea. 3-5/Nov/2016 

111. 2016年 10月 Satoru Miyano. Understanding and Interpreting Cancer Big Data by 
Supercomputer and Artificial Intelligence (Keynote Lecture). IEEE 16th International 
Conference on BioInformatics and BioEngineering. The Splender Hotel, Taichung, Taiwan. 

112. 2016年  Seishi Ogawa, A Unique mechanism of cancer immune evasion. Sala 
Federica Monteleone QOL-ONE MDS and AML MEETING. 

113. 2016年  Seishi Ogawa, Integrated molecular analysis of adult T-cell leukemia 
lymphoma, Tenth AACR-JCA Joint Conference on Breakthroughs in Cancer Research: 
From Biology to Therapeutics 

114. 2016年  Seishi Ogawa, Integrated molecular analysis of adult T-cell 
leukemia/lymphoma, OOTR 12th & KBCCC 2016 Conference 

115. 2016年  Seishi Ogawa, Epigenetic & Genetic Alterations/Clonal Evolution in 
Bone Marrow Failure, 5th TSH International Symposium 

116. 2016年  Seishi Ogawa, Cohesin mutations and their functional implications, 第
２１回欧州血液学会 

117. 2016年  Seishi Ogawa, Aplastic anemia and preleukemia, 2016 Justen Passwell 
Symposium 

118. 2016年  Seishi Ogawa, A Novel Genetic Mechanism of Evading Anti-tumor 
Immunity in Multiple Human Cancersm, The 1st Meeting of Taiwan YLH Symposium series 

119. 2015年 9月 宮野 悟．『私の』がんゲノム情報を解釈してどのように『私の』
がんの予防と医療に取り込むか－未来はここに．神奈川県 ドイツ・バーデン・ビ
ュルテンベルク州ヘルスケアワークショップ．横浜シンポジア． 

120. 2015年 9月 Satoru Miyano. Unraveling cancer heterogeneity with supercomputer 
(Invited Talk). Symposium “Biosupercomputing opened by next-generation supercomputer 
post-K”. The 53rd Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan. Kanazawa 
University 

121. 2015年 9月 Satoru Miyano. Boosting Systems Understanding of Cancer in New 
Dimension by Supercomputers (Invited Talk). SIMS Inauguration Symposium. 
Soochunhyang Institute of Medi-bio Science, Soonchunhyang University, Cheonan 31151, 
South Korea. 

122. 2015年 8月 Satoru Miyano. Boosting Systems Understanding of Cancer into 
Another Dimension (Invited Talk). QBiC Symposium 2015 “High-Dimensional Data for the 
Design Principles of Life”. RIKEN Quantitative Biology Center (QBiC), Osaka. 

123. 2015年 8月 Satoru Miyano. Analyzing Cancer Gene Networks with 
Supercomputers (Invited Talk). The 2nd Annual Meeting of the International Ovarian Cancer 
Consortium and the Symposium on Tumor Microenvironment and Therapy Resistance, 
Samis Center, The Oklahoma University, Oklahoma City. 
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124. 2015年8月 Johji Inazawa. High expression of SQSTM1/p62 protein is associated 
with poor prognosis in epithelial ovarian cancer. 2015. Second Annual Meeting of the 
International Ovarian Cancer Consortium in conjunction with International Symposium on 
Tumor Microenvironment and Therapy Resistance. Oklahoma City, USA. 17-
18/August/2015 

125. 2015年 7月 Satoru Miyano. Supercomputers for Cancer Research and Cancer Big 
Data (Keynote Lecture. 4th IIAI International Congress on Advanced Applied Informatics 
(IIAI AAI 2015). Okayama Convention Center, Okayama. 

126. 2015年 6月 Satoru Miyano. Analyzing Cancer Gene Networks with 
Supercomputers (Invited Talk). The 34th  Sapporo International Cancer Symposium. Ryton 
Sapporo, Sapporo. 

127. 2015年4月 Johji Inazawa. Function-based screening of cancer-related miRNAs. 
2015 SNUCRI Cancer Symposium.Hwasun Kunho Resort,Korea. 3/April/2015 

128. 2015年 12月 Satoru Miyano. Boosting Systems Understanding of Cancer in New 
Dimension by Supercomputers (Invited Talk). The 2015 CSHA/AACR Joint 
Conference“Big Data, Computation and Systems Biology in Cancer”. Suzhou, China. 

129. 2015年 12月 Johji Inazawa.Function-based screening of cancer-related miRNAs. 
The 20th Japan-Korea Cancer Research Workshop. Tokyo. 1/Dec/2015 

130. 2015年 11 月 Satoru Miyano. Cancer Genomes and Clinical Sequence (Keynote 
Lecture). Princess Al Jawhara Center for Molecular Medicine: The 9th Scientific 
Conference“Towards Bahrain Genome Project: Building on International Experiences”. 
Bahrain. 

131. 2015年 10月 宮野 悟．スーパーコンピュータが暴き出したがんのシステム異
常（基調講演）．日本癌治療学会「バイオインフォーマテイクス実践講座」．国立京
都国際会館． 

132. 2015年 10月 宮野 悟．ゲノム個別化医療は医療費を削減できるか（招待講演）．
日本癌治療学会・パネル・デイスカッション「ゲノム解析に基づくがん治療個別化
の時代を迎えて」．国立京都国際会館． 

133. 2015年 10月 宮野 悟．ゲノムとビッグデータ―がん研究の視点から―（特別
講演）．「進展するがんゲノミクス・エピゲノミクス研究」．日本人類遺伝学会第 60
回大会．京王プラザホテル． 

134. 2015年  Seishi Ogawa, Molecular profiling of MDS, the 56th Autumn Meeting 
of the Korean Society of Hematology 

135. 2015年  Seishi Ogawa, Integrated molecular analysis of adult T-cell leukemia 
lymphoma, Tenth AACR-JCA Joint Conference on Breakthroughs in Cancer Research: 
From Biology to Therapeutics 

136. 2015年  Seishi Ogawa, Clonal Hematopoiesis and somatic mutations in Aplastic 
Anemi, the 56th Autumn Meeting of the Korean Society of Hematology 

 
【公募研究代表者による発表】 

137. 2020年  大澤 毅．Integrative Nutriomics Approach for understanding Cancer 
and Metabolism. International Conference on Cancer Systems Biology Beyond 

138. 2019年年 大澤 毅．がん細胞におけるグルタミン欠乏適応機構の解明．
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第 7 回がんと代謝研究会 
139. 2019年 9月 Hiroshi Harada. A link between HIF-1 and defect in p53 under hypoxic 

stress. Core Symposium 1: Microenvironmental Stress, The 78th Annual Meeting of 
Japanese Cancer Association. Kyoto. Sep. 26. 2019.  

140. 2019年 8月 Hiroshi Harada. Radioresistance of hypoxic tumor cells; Lessons from 
hypoxia& HIF-1 biology and beyond. The 16th International Congress of Radiation 
Research 2019 (ICRR2019). Manchester, UK. Aug 25-29. 2019.  

141. 2019年 3月 西塚 哲．Genomic and proteomic evaluation in post-therapeutic 
gastrointestinal cancer relapse. 第 8 回国際逆相タンパクアレイワークショップ, 2019
年 3月 24-25 日, 東京 

142. 2019年 12月 Hiroshi Harada. A link between activation of HIF-1 and defect in p53 
in malignant progression of cancers. International Seminar on Stress Medicine and 
Precision Healthcare; from Hypoxia and DNA Damage Response to Therapeutic 
Intervention. National Taiwan University. Taipei. Dec 30, 2019.  

143. 2019年 11 月 Hiroshi Harada. Radioresistance of hypoxic tumor cells; Lessons from 
hypoxia and HIF-1 biology. The 3rd isRTB. Suzhou, China. Nov. 28, 2019.  

144. 2019年 10月 Yoshio Miki. BRCA1 and BRCA2 responsible for HBOC: molecular 
mechanisms and clinical impact in cancer therapy. 6th Annual Meeting, DEL COLEGIO 
MEXICANO PARA, LA INVESTIGACION DEL CANCER 

145. 2019年 10月 Yoshio Miki. BRCA1 and BRCA2 responsible for HBOC: molecular 
mechanisms and clinical impact in cancer therapy. Academic Session, National Institute of 
Genomic Medicine, Mexico 

146. 2019年 10月 Hiroshi Harada. Tumor hypoxia; its influences on malignant 
progression and therapy resistance of cancer cells. Special Seminar in Kobe University 
Graduate School of Medicine. Kobe. Oct. 9, 2019.   

147. 2019年  浜本隆二．Application of A.I. in Cancer Research. The 2nd Korea-
China-Japan Cancer Control Workshop 

148. 2019年  浜本隆二．AIの医療応用：Precision Medicine 時代における AI
研究．台日 AI・IoT の活用によるスマート・ホスピタル・医療産業の展開シンポ
ジウム 

149. 2019年  大澤 毅．Tumor progression though amino acids metabolic shift. The 
78th Annual Meeting of the Japanese Cancer Association 

150. 2019年  大澤 毅．Integrative understanding and  control of biological 
phenomena  through specio-temporal omics. The 92nd Annual Meeting of the Japanese 
Biochemical Society 

151. 2019年  大澤 毅．Information and life science fusion brings innovation-To 
break through the limits of omics analysis. The 42nd Annual Meeting of the Molecular 
Biology Society of Japan 

152. 2019年  大澤 毅．Adaptation of Cancer cells against amino acid deprivation 
to promote tumor progression. 2019 Spring International Convention of The 
Pharmaceutical Society of Korea 

153. 2019年  Matsui Y. Toward Achieving Precision Health Driven by Biomedical 
Informatics with Data Science. DSSV2019. 
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154. 2018年 8月 Hiroshi Harada. Radioresistance of hypoxic tumor cells. Radiation 
Biology School, Hokkaido Summer Institute 2018. Hokkaido. Aug. 3. 2018.  

155. 2018年 6月 Hiroshi Harada. HIF-1 and tumor progression. The 24th Conference of 
International Union of Biochemistry and Molecular Biology. Seoul. Jun. 10. 2018.  

156. 2018年 2月 Hiroshi Harada. Hypoxia microenvironments in malignant solid 
tumors. International mini-symposium on organs under stress. CiRA, Kyoto. Feb. 16. 
2018.  

157. 2018年 12月 Hiroshi Harada. Functions of HIF-1 in tumor hypoxia and beyond. 
Bio-group Symposium2018. Taipei. Dec. 23. 2018.  

158. 2018年 11 月 Shinichi Yachida、Comprehensive genomic analysis of rare 
gastroenterological cancers、The Forty-ninth International Symposium of The Process 
Takamatsu Cancer Research Fund、November 6 2018, Tokyo 

159. 2018年,大澤毅, Glutamine Deprivation Promotes Tumor Progression through Down-
regulation of PCYT2, コールドスプリングハーバーミーティング 

160. 2018年  片岡圭亮．T 細胞リンパ腫における遺伝子異常．第 49回高松宮
妃癌研究基金国際シンポジウム 

161. 2018年  浜本隆二．Utilization of AI in Oncology An Example at NCH of 
Japan [Keynote Speaker from Japan], 6th US – Japan Clinical Trials in Oncology 
Workshop 

162. 2018年  大澤毅．Comprehensive Nutriomics Approach Reveals Mechanism 
of Tumor Aggressiveness, 16th Korea-Japan Joint Symposium on Vascular Biology 

163. 2018年  大澤 毅．ニュートリオミクスでがん悪性化機構を解き明か
す．第４１回日本分子生物学会 

164. 2018年  大澤 毅．アミノ酸飢餓における代謝変動ががんの悪性化に寄
与する． 第７７回日本癌学会学術大会 

165. 2018年  大澤 毅． Glutamine Deprivation Promotes Tumor Progression 
through Down-regulation of PCYT2. 第 11回 JCA-AACR Joint Conference 

166. 2018年  三森功士．Evolution of Colorectal Cancer via Genomic Alterations 
Hampering the Tumor Immune Respones. The 33rd Nagoya International Cancer 
Treatment Symposium. 

167. 2018年  三森功士. 大腸発がんから進行がんとなり難治性を呈するまで
の新たな大腸がんモデル. 公益財団法人高松宮妃癌研究基金 第 49回国際シンポ
ジウム. 

168. 2017年 9月 西塚 哲．Microbiota and Chemotherapy: A Downstream Finding of 
RPPA Biomarker Screening. 第 7回国際逆相タンパクアレイワークショップ, 2017
年 9月 14-16 日, マラハイド, アイルランド 

169. 2017年 7月 永瀬浩喜．新規抗がん剤の開発について（招待講演）．中国 
河北医科大学第四病院講演会 中国 河北医科大学第四病院． 2017/7/11,海外 

170. 2017年 6月 Hiroshi Harada. Tumor hypoxia; an imaging and therapeutic target of 
interest for innovative radiation therapy. The 3rd Bordeaux-Kyoto Symposium. Bordeaux. 
Jun. 29. 2017.  

171. 2017年 2月 Pyrrole-imidazole polyamide conjugates targeting the cancer genome,
口演、永瀬浩喜, 平成 28年度日本大学学部連携研究推進シンポジウム新規バイオ
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医療ピロール・イミダゾール（ＰＩ）ポリアミドの創薬開発国際シンポジウム, 
東京都千代田区, 2017/02/24 

172. 2017年 12月 永瀬浩喜．がんのアキレス腱を標的に KRAS 変異標的配列特異
的アルキル化．第 22 回がん研究会 国際がん化学療法シンポジウム．東京都江東
区未来館ホール 2017/12/13 

173. 2017年 10月 Hiroshi Harada. How can we overcome tumor radioresistance; lessons 
from hypoxia biology. The 1st China-Japan Int'l Joint Symposium on 4Rs. China. Oct.31. 
2017. 

174. 2017年  大澤 毅．ニュートリオミクスから迫るがんの病態解明と治療
戦略．ConBio2017．兵庫 

175. 2017年  大澤 毅．がん代謝と血管生物学の融合を目指して．第 3回血
管生物若手研究会．兵庫 

176. 2017年  大澤 毅 ．Down-regulation of PE Synthesis promotes tumor 
progression under starvation. 第 76回日本癌学会学術総会．神奈川 

177. 2017年  Matsui Y, Miyano S, and Shimamura T. Classification of tree-valued 
data and its application to cancer evolutionary trees. IFCS2017 

178. 2016年 9月 西塚 哲．「Profiling Drug-Tolerant Cancer Cell Subpopulations using 
RPPA (Ulrike Korf Memorial Lecture)」第 6 回国際逆相タンパクアレイワークショッ
プ, 2016 年 9 月 25-27日, チュービンゲン, ドイツ 

179. 2016年 9月 Hiroshi Harada. Function of the UCHL1-HIF-1 Axis in Distant 
Metastasis and Radioresistance of Cancer Cells. International Symposium of Radiation 
Biology Center, Kyoto University 2016. Kyoto. Sep. 1-2. 2016.  

180. 2016年 9月 Hiroki Nagase, Atsushi Takatori Takayoshi Watanabe, Nobuko 
Koshikawa, Kiriko Hiraoka, Takahiro Inoue, Hiroyuki Yoda, Jason Lin, Yoshinao 
Shinozaki Krishnamurthy Sakthisri, Nina Matsuo, Asuka Hattori Pyrrole-Imidazole 
polyamide conjugates targeting the cancer genome. 第 89 回日本生化学会 異分野融合
によるがん分子標的薬開発シンポジウム．2016年 9 月 25～27 日．仙台 

181. 2016年 6月 Hiroshi Harada. Radioresistance of Cancer Cells; Lessons from HIF-1 
Biology. Annual Meeting of Association for Radiation Research 2016. Leicester. UK. Jun 
27-29. 2016. 

182. 2016年 4月 永瀬浩喜．Target epigenetic regulation using Pyrrole-Imidazole 
polyamide conjugates（招待口演）．カリフォルニア工科大学 学術講演, アメリ
カ・カリフォルニア 2016/04/15 

183. 2016年 4月 Hiroshi Harada. Tumor Hypoxia; a Potent Inducer of Malignant 
Phenotypes and Radioresistance of Cancer Cells. The 2nd KU RBC-CEA Joint Workshop. 
Kyoto. Apr 11-12. 2016.  

184. 2016年 1月 Hiroshi Harada. Tumor Hypoxia; a Potent Inducer of Tumor Malignant 
Phenotypes. International Symposium@ The 4th Military Medical University. Xi'an. 
China. Jan. 7. 2016.  

185. 2016年  大澤 毅．腫瘍微小環境から捉えたがんの代謝戦略．第 4回が
んと代謝研究会．鹿児島 

186. 2016年  大澤 毅．栄養飢餓におけるがんのトランスメタボロミクス 
第 39回日本分子生物学会．神奈川 
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187. 2016年  大澤 毅．マルチオムクスが解き明かす腫瘍微小環境とがん代
謝．第 89回日本生化学会大会．宮城 

188. 2016年  大澤 毅．がん微小環境と代謝エピエノム制御の研究．第 25回
日本がん転移学会．鳥取 

189. 2016年  大澤 毅．Phosphoethanolamine Stimulates Cancer Cell Toerance 
against Nutrient Starvation through Alteration of PE Biosynthesis．神奈川 

 

【図書】 

1. 宮野悟，片岡圭亮，高島響子．「新次元の「がんゲノム医療」とゆれる私たちの個
人情報へのまなざし（Miraikan トークス）」．集英社．（Kindle版）．2020 年 7月
31 日．２MB 

2. 宮野悟，山口類, 中田はる佳．「どう変わる？ がんとの向き合い方 人とＡＩで
ひらく新たな医療（Miraikan トークス）」 (集英社 e 選書トークス) （Kindle
版）．2020年 09月 25日．３MB 

3. 丸祐一，第 8 章 権利の本質と価値．Ｊ・ファインバーグ 著、嶋津格、飯田亘之
監訳「倫理学と法学の架橋 : ファインバーグ論文選」東信堂，2018 年．ページ
数：544 

4. 井上悠輔，一家綱邦 編著．船橋亜希子．「医学研究･臨床試験の倫理 わが国の事
例に学ぶ」日本評論社，2018 年．ページ数：352 

5. 井上悠輔、船橋亜希子．井上担当：「移植医療」、「移植コーディネーター」、「遺伝
子変異」、「ジェネリック」、「世界保健機関」、「ヘルシンキ宣言」、船橋担当：
「DNA 型鑑定」．甲斐克則 編「医事法辞典」信山社出版，2018年．pp. 73-87.  

6. 高島響子、武藤香織．第 7 章 3. ゲノムシーケンス解析の臨床応用における倫理的
配慮．松本 直通、難波 栄二、古川 洋一 編「遺伝子医学MOOK34 号「臨床応用
に向けた疾患シーケンス解析」メディカルドゥ，2018 年．ページ数：228 

7. 高島響子．網羅的ゲノム解析時代における倫理的法的社会的課題―遺伝情報に基
づく差別に対する諸外国の法的規制の動向」櫻井晃洋 編「viva 遺伝子医学
MOOK 別冊シリーズ：最新遺伝医学研究と遺伝カウンセリング シリーズ 3 最新
多因子遺伝性疾患研究と遺伝カウンセリング」メディカルドゥ，2018 年。ページ
数：300 

8. 武藤香織．第 11 章 臨床研究への患者・市民参画政 策の黎明期に ー「経験ある
被験者」の貢献を考える―．公益財団法人 医療科学研究所 監修「徹底研究「治
験」と「臨床」: 運用の視点・患者の視点で読み解く」法研，2018 年．pp. 249-
268. 

9. 武藤香織．第５章ヒトゲノム解析と医療への応用をめぐる倫理的課題．塚田敬
義・前田和彦編著「改訂版 生命倫理・医事法」医療科学社，2018 年 2月．Pp.73-
88. 

10. 武藤香織．II 章 4.日本の保健医療政策―遺伝医療からゲノム医療, 5.遺伝/ゲノム医
療と倫理的な配慮―「自分ごと」として考える未来に向けて．有森直子, 溝口満
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５．研究成果 
【研究領域の目的及び概要】 

１）研究の学術的背景：新学術領域研究「システムがん」（システム的統合理解に基

づくがんの最先端診断、予防、治療法の開発）（領域番号：4201、領域代表：宮野 悟、

2010～2014 年度）では、がんオミクス研究にスーパーコンピュータを駆使した数理/統

計モデリングやデータ解析の手法を融合させることで、がん研究を大きく加速し、規模

を拡大し、がん研究の歴史に画期的成果を出した。しかし、次世代シークエンサー等

の急速な発展と共に、同種類のがん検体だけでなく、一人の患者の同じがん組織

内においても想像を超えたがんの多様性が見いだされ、がんのシステム異常の

複雑さの本態が見えてくるにつれ、がんの発生、進展過程、診断、予防、治療戦

略などについて、従来の考えを変え、本領域の提案となった。 

 

前「システムがん」では、ヒトゲノム解析センターのスーパーコンピュータを
巧みに使い、高精度のゲノムシークエンスデータ解析システムや高並列化遺伝
子ネットワーク解析ソフトウェアなど、システム的解析及びシークエンスデー
タ解析環境を世界トップレベルで構築した。そのシステムは国際がんゲノムコ
ンソーシアム（ICGC）に多大の貢献をすることとなった。そして、これまでの
小サンプル・既知の少数分子を対象に、増殖、浸潤、転移、薬剤耐性などのがん
の特性を個々独立の現象として見ながら、がんの分子病態の一部を垣間見る研
究を、俯瞰的にがんをシステムとして捉える研究へと一変させた。その結果、骨
髄異形成症候群(MDS)における RNA スプライシング変異が同定された
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(Yoshida et al. Nature, 2011)。これは世界で長年不明であった MDS の原因遺伝
子を初めて発見したという意義だけでなく「RNA スプライシング」という DNA
から mRNA が作られるプロセスの異常が、がんの発症に関わることを示した世
界で初めてのもので、がん研究の歴史に刻まれる発見となった。その後の一連の
研究は世界を圧倒した。また、システムがんでは、マイクロ RNA を含む大規模
遺伝子ネットワーク推定法が威力を発揮した。マイクロ RNA の果たす役割の全
貌解明には、マイクロ RNA と標的遺伝子の一対一の対応関係の解明では不十分
であり、遺伝子制御ネットワーク全体を俯瞰するシステム生物学的なアプロー
チによる研究が必須であるという知見があった。そこで、非線形ベイジアンネッ
トワーク法でマイクロ RNA と転写因子からなる肺がんの遺伝子ネットワーク
をスーパーコンピュータで推定し、再発・死亡と優位に関連する 14 個の部分ネ
ットワークとそのハブ遺伝子を見出し、さらに肺腺がんの予後の良・不良のスイ
ッチを入れる新規のマイクロ RNA とともに、そのサバイバルシグナルを送り出
すメカニズムの解明、すなわち肺がんのアキレス腱の発見にシステム的方法論
威力を発揮した(Arima et al. Carcinogenesis, 2014; Yamaguchi et al. Cancer Cell, 
2013)。 
がんの俯瞰的なシステム的理解は飛躍的に進んだが、同時に次の挑戦的課題が
立ちはだかった。 
1. 個体レベルまた同一個体内における驚くべき腫瘍内多様性が明らかにり、浸

潤・転移能・治療抵抗性獲得をもたらすがんゲノムの進化の仕組みを究明し、

ドライバー変異の多様性や胚細胞変異が体細胞性変異のクローン選択に及ぼ

す効果を解明すること、並びに、個体内に存在するモザイク性による多層的

な遺伝学的多様性と発がんとの関連性を究明することが喫緊の課題となった。 
2. 当時、ロングノンコーディング RNA(lncRNA)についてはごく少数のものしか

手をつけるすべがない状態であった。lncRNA は、ゲノム領域の 70% 以上から

転写されている。それらが、がんの病態にどのようにシステム的に関わって

いるか解明するという巨大な未踏の領域が眼前に現れた。 
3. がんの悪性度について、細胞や個体の時間的・空間的多様性を考慮して、が

んの細胞文脈のシステム的統合理解を図ることが、がん診断と攻略には必須

であることが見えてきた。 
4. 大規模データを解析し、数理モデリングや遺伝統計解析などにより全体像を
様々な観点から俯瞰する技術は京を含むスーパーコンピュータ上で磨きあげ
られているものの、そこから１～３の解明と攻略に向けて的確に目標地点へ

と、データ解析結果や知識情報に基づいて誘導する技術の欠如が前進を阻ん

でおり、その解決が急務となった。実際、これまでの成功例は優れたがん研
究者の洞察が誘導したものであり、結果として一部の俯瞰情報しか使えてい
なかった。加えて、がん関連ビッグデータが誕生し、多様性をもったがんの

病態の原因を探し出すことは人智・人力を越える世界に放り込まれてしまっ

ていた。 
5. ほぼほとんどの人が人生の中でがんに直面する。最先端のがん研究が、がん

の予防や治療後の予後に明確に影響することが明らかとなり、ビッグデータ
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がもたらす未だ遭遇していない社会的課題も含め、システムがん研究は ELSI

研究とともに行うべき領域であるとの考えに至った。 
２）対象とする学問分野、及び本領域の重要性・発展性 

本「システム癌新次元」は、がん研究として、がんの多様性・進化、ノンコー

ディング RNA、がん細胞文脈という概念でシステム的統合理解を深化させる基

礎研究分野として計画した。その推進の鍵は、スーパーコンピュータを大規模

に活用することではじめて実現できる数理モデリング・大規模データ解析、遺

伝統計解析などの数理的方法論で一貫している。しかし、スーパーコンピュータ
の能力の増大とデータの超大規模化により俯瞰情報は広大になり、目標地点を
見出して相互にシャトルする技術的・科学的すべがあまりなく、上述の例のよう
に人智・人力を超えたものとなっている。そのため、本領域の格段の発展・飛躍
的な展開を目指すために、人工知能分野で開発され現在、様々な社会領域で注目
されている IBM Watsonが実装している Cognitive Computingなどの革新的情報

技術を新たにがん研究に融合し、がんの全体象を把握した上で、その細部へと

自在にシャトルする術を獲得することである。 
この５年間のうちに世界においてシステムがん的な研究が広く行われるよう

になり、我が国においてがん・数理情報・スパコンを融合したシステムがん領域
が立ち上がったことは、タイムリーかつ適切な判断であった。本領域の独創性

は、そのボトルネックを、ビッグデータ活用と Cognitive Computing などの革

新的な技術導入とスーパーコンピュータのさらなる大規模化により解決し、が

ん ELSI 研究を構築・融合することでシステムがんを新次元にもっていくこと

である。そのための準備・調査も十分に行って本計画を立案したが、米国等での
開発はまだ初期の段階にあり、人工知能に関しては緊急に取り組まねばならな
い応用技術であることを確信した。さらに、ELSI 研究は、米国で 1990 年に国際
ヒトゲノム計画が開始された当初、成果の応用をめぐる中長期的な諸問題を議
論するため、新たに学際的な研究領域として開始された。しかし日本においては
2000 年代には研究倫理支援業務と同一視されるなど、学問領域としての人材の
育成にも遅れをとっている。ゲノム研究の国際的趨勢から極めて重要であるが
まだ我が国には育っていない学問領域としてのがんELSI研究を本領域の中で構
築することで、本領域の国際的優位性を確立できると考えた。 
３）研究期間終了後に期待される成果等、及び過去に新学術領域研究として採

択された研究領域 

ゲノム・ノンコーディング RNA・細胞文脈をとおしたがんの多様性と複雑さの
システム的理解が、その方法論とともに格段に進歩する。がんの多様性と複雑性
の基礎研究を踏まえ、がんの未病状態、予防、超早期／高精度診断、治療戦略、
治療耐性の回避、既存薬再配置、がんのクリニカルシークエンスの基盤、創薬概
念に革新を引き起こすことが強く期待される。同時に、社会全体として必要な情
報インフラ（ｸﾗｳﾄﾞｺﾝﾋﾟｭｰﾃｨﾝｸﾞや Cognitive Computing/Environment など）の整備
の範囲と必要性が明確になる。学問領域としてのがん ELSI 研究の構築をとおし
たデータシェアリングは患者参加型の研究・医療開発・創薬を推進し、ビッグデ
ータの収集と活用に画期的な道筋を作るという期待があり、社会的に大きな意
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義がある。生命科学全体にも強い影響がきたいできると考えている。前システム

がんは、中間評価、最終評価共に A+の評価をあたえられた。 
 

４）基本的な研究戦略 

がんビッグデータの活用も含め、がんのシステム統御からの逸脱を大規模か
つ精緻に俯瞰する術を獲得し、ヒトのあらゆる個々の部位（遺伝子やパスウェイ
など。以下、局所）に自在にシャトルしつつ解明し攻略するために、次の二つの
研究項目（A01, A02）及び公募研究を融合させて推進する。 

【A01】がんのシステム的統合理解の新展開 

大規模オミクスデータとフェノームデータに基づき、がんゲノムを疾患単位
やヒト集団として捉える「全ゲノム・ヒト集団の俯瞰的な研究」と、がんゲノム
の機能的理解を目指す「ゲノムの局所に関わる研究」は、ゲノム解析の革新とス
ーパーコンピュータにより近接し、その両者をシステム的に統合解析していく
ことで、がんのシステム的統御からの逸脱に関する理解を深化させる。計画研究
では、がんの細胞文脈、進化と多様性、ノンコーディング RNA に絞り、がんを
時空間・位相的に解析することで、予防・早期診断・治療・治療耐性の革新を目
指す。 

【A02】がんビッグデータ ― 情報解析の革新と ELSI 

大規模なｽｰﾊﾟｰｺﾝﾋﾟｭｰﾀ活用による数理モデリング・データ解析・遺伝統計学・
疫学などの数理的手法などをがんビッグデータ等に邂逅させるとともに、
Cognitive Computing などの新たな革新的情報技術を導入することにより、シャ
トルしながら行うがんのシステム的理解の方法を格段に飛躍させる。また、ゲノ
ム解析の革新により個々人の全ゲノムへのアクセスが可能になり、またモザイ
ク状態の細胞系の遺伝子変異や未病状態の個体の造血幹細胞に加齢により蓄積
していく変異の全貌が見えてくる。そのため、がん研究とその成果の応用につい
て、新たながん領域の ELSI（倫理的法的社会的課題）研究を構築し、がん研究
との融合と整合を図り、急激に進歩するがんビッグデータ社会に臨む。 

【公募研究】A01では、計画研究でカバーしきれない、もしくは補完する課題に
ついて、A02では革新的情報技術や数理的方法論を導入したがん研究、及びがん
ELSI 研究を深める研究を導入する。公募研究は、がん研究者、システム生物学
を始めとするバイオインフォマティクス研究者、及び ELSI研究者の共同研究を
促進するために活用し領域を深化・発展させる。 
 

【研究目的の達成度及び主な成果】 
（１）領域設定期間内に何をどこまで明らかにしようとし、どの程度達成できた
かを以下に説明する。 
本領域は２つの研究項目【A01】と【A02】を近未来に対して定義し、過去の

研究パラダイムの延長線から飛翔し、がんに限らず生命科学を新たな次元へと
昇華させようという強い意志をもった我が国のトップランナー達の計画研究へ
参加を得て、想定を遥かに超える科学的成果を創出し世界を驚愕させた。 
なかでも、小川等による、一見正常に見える食道組織は、加齢に伴いがん遺伝

子の変異を獲得した細胞で再構築され、70 歳を超える高齢者では、全食道面積
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の 40％から 80％が、こうしたがん遺伝子の変異をもった細胞で置き換わってい
るという「加齢に伴う正常組織の遺伝子異常とがん化のメカニズムの解明」
(Nature 2019)は、その重要性から Nature に解説記事が同時に出版されたほどに
重要視された。また、再生不良性貧血の寛解後、12 年を経てまるで歴史におけ
る民族の興亡のように、クローンが進化し骨髄異形成症候群へ移行する発見(N 
Eng J Med 2015)は、人がいつからがんといえるかについて社会的な課題を提示
することもになった。さらに潰瘍性大腸炎による上皮再構築メカニズムと発が
んとの関係を解明では IL-17 シグナル経路に変異を獲得した上皮細胞は発がん
過程で陰性に選択されるという成果(Nature 2020)も、今後のがん研究だけでなく
他の生命科学へ強烈なインパクトを与えた。こうした研究は、ゲノムデータ解析
パイプライン Genomon とスーパーコンピュータを駆使するなかで、超人的な研
究者達の努力の成果といえる。また、2015 年の研究開始当時、世界最高レベル
であった人工知能技術を（計画段階では Cognitive Computing と呼んでいた）を
研究開始時点で北米を除いて初めて導入し、がん研究への融合に挑戦した。自然
言語処理とビッグデータ解析を得意とする Watson for Genomics は、がんゲノム
研究の様々の場面で活躍し、また課題を提示することで人工知能活用に多くの
知見をもたらし、その社会的な影響力は極めて大きかった。 
ロングノンコーディング RNA(lncRNA)への挑戦は、文部科学省「京」コンピ

ュータプロジェクトの協力を得て、まさにこの「京」を駆使することで初めて得
られた発見となった。iPS 細胞で有名ながん遺伝子 MYC(iPS 細胞構築では c-
MYC を導入)は 1982 年に発見されて以後、２万７千を超える論文が発表され、
MYC を操っていることが知られている遺伝子は数千に及んでいる。しかし、
MYC が様々の細胞でどのように遺伝子群を制御・調整しているかは 38 年の間
ミステリーであった。高橋等は、宮野のチームの島村とともに「京」コンピュー
タ用の GIMLET という数理的方法を開発し、7,988 の遺伝子ネットワーク（それ
ぞれのネットワークは約 8,000 の遺伝子からなる）と数万あると考えられていた
lncRNA をあわせて解析することにより、MYC を制御する lncRNA MYMLR（高
橋命名）を見出した。その後、生物学的に検証され、MYC を制御する初めての
lncRNA の発見となった(EMBO J 2019)。その後の躍進は本領域を象徴する成果
を次々に生み出すことになった。 
がんの細胞文脈のシステム的統合理解は、公募研究においても後に触れるよ

うに複数の優れた研究があった。がん細胞代謝ネットワークは、各患者によって
異なっている。2,565 種類の miRNA を用いたスクリーニング法を開発し、その
結果、ストレス応答性転写因子 NRF2 を標的にするマイクロ RNA miR-634 を
同定した。そして、この miR-634 を導入した核酸軟膏製剤化にも成功した。ま
さに、「塗るだけで癌が消える!? 癌が治る?!」ことが実現できる可能性が見い
だした。こうした研究には、岡田及び宮野のチームが協力してきた。 
がんの理解が進むとともに、人工知能、がん、を含めた ELSI(倫理的・法的・社
会的課題)研究を武藤は、計画研究、及び公募研究の研究者、さらには本領域外
の研究者とのなかで構築してきた。論文としてまとめられた成果は今後の ELSI
研究の礎となるものと考えている。アウトリーチ活動の紙面はないが、2016 年
10 月、米 IBM の最大イベントがラス・ベガスで催されたときには、CEO Ginni 
Rometty のキーノートセッションに GM CEO Mary Barra とともに領域代表者
が呼ばれ、その成果について２万人の聴衆のもとで対談した(40 万人に配信)。
その後の挑戦は我が国の科学・社会・政治・国家戦略へ大きな影響与え、2020 年
の現在、世界レベルでは、人工知能とがん、COVID-19、さらには生命科学研究
とは切り離せないものとして認識されることとなった。そこでは ELSI の基礎研
究が重要な役割を果たしたことは特筆に値する。【A01】と【A02】は相互に深く
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共同して研究が行われたことは言うまでもない（【研究組織の連携体制】を参照
のこと）。 
（２）研究項目ごとに計画研究・公募研究の順で記載する。 
[計画研究 A01：がんのシステム的統合理解の新展開 
【A01-1】稲澤譲治：がん細胞文脈のシステム的統合理解による新たながん診断・
治療概念の確立 
 ヒトマイクロ RNA（miR）の 95%をカバーする 2,565 種類の miR ライブラリ
ーの cell-based assay により新規癌関連 miR 候補をスクリーニングし、機能検証
を経て miR-634、miR-3140、miR-1293-3p などの miR 核酸抗がん薬の候補となる
がん抑制型 miR を含む 25 種類のがん関連 miR を同定した。なかでも miR-634
は、上述のとおりであり（Cancer Res. 2015、特願 2018-094747、欧州特許取得)。
miR-634 核酸軟膏製剤を開発し、マウス皮膚化学発癌モデルやヒト皮膚癌細胞株
A431 のマウス皮下 Xenograft を対象に皮膚塗布による経皮的投与で顕著な腫瘍
抑制効果を認めた（論文投稿中）。さらに、独自開発の DDS 化による miR-634-
LNP 製剤を開発し全身投与での顕著な抗腫瘍効果を確認した（Mol Ther-NA 
2019）。岐阜大学動物病院において既存治療不応ペット犬の自然発症 StageⅣ進
行性メラノーマを対象に miR-634 核酸製剤腫瘍内局所注射投与法による犬臨床
試験（10 例）を行い、うち 2 例で部分奏効（PR）を認めた。一例では、顕著な
腫瘍退縮効果により、治療開始後 1８か月を経た現在も全身状態良好であり有害
事象も認めない。StageⅣ犬メラノーマの 50%生存は 3 か月であることから、miR-
634 核酸抗癌薬局所投与の効果が中動物・犬自然発症癌において検証されたとい
える。これにより、miR-634 核酸抗癌薬の霊長類による前臨床試験および First-
in-human 試験実施に向けての概念実証（POC）が得られた。同様に、MYC を含
む癌遺伝子の転写を促進する epigenetic reader の BRD4 を直接標的としてその機
能を抑制する癌抑制型 miR-3140 と miR-1293 を同定し現在、これらをシーズと
した miR 核酸抗癌創薬研究を産学共同で進めている。 
【A01-2】小川誠司：大規模シーケンスとコンピューティングによるがんの進化
と多様性の解明 
 先端的ながんの生物

学的研究手法を、異分野

の知識・技術と融合する

ことにより、(1)がんの起

源から多様性の獲得に

いたる過程を遺伝学的・

生物学的に明らかにす

ること、(2) 全ゲノムシ

ーケンスを用いた蛋白

をコードする領域以外

の異常の同定、(3) 胚細

胞系列における変異の

同定 、および(4) 標的シ
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ーケンス法を用いた効率的な遺伝子プロファイリングシステム(臨床シーケン

ス)の開発、これらの課題に取り組んだ。 
がんの起源と進化の過程の

解析では、微少パンチ・バイオ

プシーや単一細胞培養、接着剤

を用いた単一陰窩上皮細胞の

採取、オルガノイド培養などの

先端技術を開発して、一見正常

な組織における遺伝子変異を

獲得した細胞による再構築を

明らかにした。食道上皮は加齢

に伴い再構築が進行し、この再

構築は飲酒・喫煙で強く促進さ

れ、特にがん化に重要と思われ

る TP53 変異や染色体異常が顕著に増加していた（Nature 2019）。潰瘍性大腸炎

の長期罹患患者の大腸上皮では、大腸がんで認められる遺伝子変異の他に、炎症

に関わる IL-17 シグナル経路の遺伝子変異を獲得した細胞で再構築されていた。

重要なことに IL-17 シグナル経路の遺伝子のうち、NFKBIZ（IκBζ）や ZC3H12A
（Regnase-1）の変異は大腸がんではほとんど認められず、さらに、これらの遺

伝子に変異を獲得した上皮細胞は発がんしがたい傾向にあり、新規治療標的と

しての開発も期待される結果であった（Nature 2020）。がんの進化の解析では、

2000 例を超える骨髄異形成症候群(MDS)と二次性急性骨髄性白血病(sAML)の全

エクソンあるいはパネルシーケンス解析により、MDS から sAML に進展する際

のクローン進化を解明した(Nature Genetics 2017)。 
全ゲノムシーケンスでは、成人 T 細胞白血病／リンパ腫(ATL)の発症に関わる

体細胞変異の全体を解明すると共に(Nature Genetics 2015)、宮野らの開発した高

度な情報解析技術 Genomon を用いて、PD-L1 遺伝子の 3’-UTR の構造異常によ

るがんの免疫監視機構からの回避のメカニズムを解明した(Nature 2016)。これは

平成 28 年度のがんゲノム研究とがん免疫をつなぐ本邦最大の社会的インパクト

を持つともいえる成果となった。 
胚細胞変異の解析では、日本骨髄バンクや本事業での国内施設あるいは国際

共同研究で収集した合計約 2000 の MDS、および日本バイオバンクの 1 万例を

超える健常試料について、骨髄腫瘍の発症に関わる胚細胞変異の種類と頻度を

解析し、DDX41 の新たなリスクアリルを同定した。また、DDX41 の遺伝子改変

マウスの樹立・解析により、DDX41 の造血器における生理的機能を明らかにし

た。 
臨床シーケンスを念頭においた臨床シーケンス技術の開発では、白血病、リン

パ腫、乳癌、大腸癌など様々ながん種について、ゲノムコピー数変化と遺伝子変

異を同時に検出することを可能とするプラットフォームを構築し、800例のMDS
や 2000 例の大腸癌などの大規模コホートの解析を行うことにより、これらのプ

ラットフォームを用いた臨床シーケンスの有用性を明らかにした(Yoshizato et al. 
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Blood 2017, Marcovati et al. Blood 2017 など) 。 
【A01-3】高橋 隆：肺がんの分子病態をノンコーディング RNA から俯瞰する
システム的統合研究 
「京」を駆使したシステム生

物学と最先端の次世代シーケ

ンス解析とプロテオミクス解

析を用いたがんの分子生物学

的研究の融合を通じ、未だ手

つかずであった肺がんの発

生・進展に関わる lncRNA の探

索・同定とその分子機構の解

明という未踏の地に到着し

た。がんの発生・進展の分子機

構を理解するには、マイクロ

RNA に加えて、未だほとんど

機能が解明されていない長鎖

ncRNA（lncRNA）を含む、全ゲ

ノム的な遺伝子制御ネットワ

ークの俯瞰的理解が不可欠で

あった。そこで、local distance 
correlation統計量を基盤とする

GIMLET ソフトウェアと「京」

を用いて、肺がんの発生・進展

に関わるノンコーディング RNA の全ゲノム俯瞰的な探索を進めた。ヒト肺がん

腫瘍組織及び培養細胞株の大規模な遺伝子発現プロファイルをもとに、MYC の

転写制御活性を反映する MYC モジュールを規定した上で、MYC 遺伝子の活性

に影響を与える候補 lncRNA を全ゲノム的に網羅的に探索した。最上位候補遺伝

子として機能未知の新規 lncRNA を同定し、MYC-modulating lncRNA (MYMLR)
と名付けた。詳細な分子生物学的解析を通じて、MYMLR が PCBP2 タンパク質

と結合して協調的にゲノム DNA を屈曲させることによって、MYC 遺伝子上流

のエンハンサー領域をプロモーター領域に近接させ、MYC の転写活性化を維持

していることを明らかにした。また、肺がんにおいてしばしば遺伝子増幅を伴っ

て高発現することを見出してる miR-17-92 miRNA クラスターに着目し、miR-20a
によって制御される lncRNA を網羅的に探索した。最も顕著に miR-20a による制

御を受けることを見出した新規 lncRNA に着目し、さらに細胞生物学的な検討を

行ったところ、p53 欠損変異細胞株と比較して p53 野生型細胞株において顕著な

細胞死が誘導された。また、当該 lncRNA のノックダウンによって p53 遺伝子発

現の顕著な誘導と共に、その標的遺伝子である p21 及び MDM2 の発現誘導を観

察し、TP53-inhibiting lncRNA（TILR）と名付けた。TILR lncRNA の詳細な分子

機能を明らかにすべく TILR 結合タンパク質を網羅的に探索し、TILR-binding 
protein 1 (TBP1)を同定し、TILR と TBP1 による p53 標的遺伝子群の発現抑制に
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関わる分子機構について、少なくともその一部が p53 タンパク質の翻訳レベル

の抑制によることを明らかにした。さらに、我々が肺がんのリネジ生存がん遺伝

子として報告した TTF-1 遺伝子の転写活性を制御する lncRNA、或いは TTF-1 に

よって制御される lncRNA に関する網羅的探索も進めた。その結果、TTF-1 によ

って直接転写活性化されて発現誘導を受けると共に、我々がこれまでに TTF-1
の標的遺伝子として同定したがん細胞の運動抑制遺伝子 MYBPH の発現を抑制

する機能未知の新規 lncRNA を同定し、Motility-regulating lncRNA induced by TTF-
1 (MLIT) と名付けた。 

[公募研究 A01 第２期]（平成 30 年度～令和元年度） 
【A01-1-18】田中耕三：加齢の細胞文脈におけるがんの発生基盤となる染色体
構造および動態の解明 
様々な月齢のマウスの肺由来の線維芽細胞を低酸素状態で長期間培養して解析
し、老齢マウスの細胞では 53BP1 陽性細胞が増加し、加齢に伴ってゲノムの不
安定化が起こることを発見した (Sci Rep 2019)。 
【A01-2-18】大澤 毅：がん微小環境における「細胞文脈と行間」の俯瞰的解読
と攻略 
非コード領域のがん悪性化機構の解明も含め、ﾎｽﾎｴﾀﾉｰﾙｱﾐﾝの蓄積は PCYT2 の
抑制を通じてグルタミン飢餓下のがん細胞を保護することを発見した(Cell Rep 
2019)（A02-3（計画・宮野）と共同）。 
【A01-3-18】三木義男：MLL-Menin-BRCA2 複合体によるがん抑制機能ネット
ワークの解析 
同定した 645 遺伝子からネットワーク解析アプリ SiGN-BN（A02-3（計画・宮
野）と共同）と GNP-PPI を用いた尤度比統計量から、パクリタキセル感受性と

関連する GUCY1A2、ERBB2、FGB-FGG を同定した。 
【A01-4-18】松本有樹修：ノンコーディング RNA から翻訳される癌関連ポリペ
プチドの網羅的同定 
lncRNA から翻訳される新規ポリペプチド群でがんの発生や進展に寄与するポ
リペプチドを同定・解析を実施した (Sci Rep 2020; Cell Res 2019(国際共同研究); 
Cell Struct Funct 2018)。（公募・押川と共同研究）。 
【A01-5-18】押川清孝：トランスオミクス解析によるがん悪性進展機構の解明 
iMPAQTシステムによる代謝酵素群の大規模定量解析により、グルタミンからの

窒素代謝シフトが、がんの悪性化の過程に必須であることを明らかにした (Nat 
Commun. 2020)。（公募・松本と共同研究）。 
【A01-6-18】前原一満：クロマチン組成変化が引き起こすがん化メカニズムの
解明 
クロマチン構造を構成する未知ヒストン亜種分子の同定と機能解析を実施し、

マウス骨格筋幹細胞に発現するヒストンバリアント H3mm7が、遺伝子発現量の

倍率調整を通して骨格筋の再生を制御することを大規模トランスクリプトー

ム・エピゲノムデータの解析で解明した (Nat Commun 2018)。  

【A01-7-18】田中伸之：シングルセルレベルの腫瘍内不均一性をターゲットと
する革新的な創薬研究 
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Diagnosing in situ immunofluorescence-labelled cleared oncosamples を開発し、コー
ディング/非コーディング RNA の発現を単一セルの解像度で空間的にプロファ
イルすることに成功した(Nat Biomed Eng 2020)。 
【A01-8-18】片岡圭亮：成人 T 細胞白血病リンパ腫におけるノンコーディング
ゲノム異常の解明 
成人 T 細胞白血病リンパ腫（ATL）において、ATL119 症例の十分な深度の全

ゲノムシーケンスと Genomon を用いて解析を行った結果、ATL においてノンコ

ーディング領域にも反復する体細胞異常が存在し、ドライバーとして機能する

可能性が示唆された(Nature 2020)。（計画・宮野、小川との共同研究）。 
【A01-9-18】西浦 博：データ同化及び深層学習を利用した発癌予測モデルの
構築と実装 
発がん過程のメカニズムを数理モデルによって記述し、粒子フィルタを用いた
データ同化と深層学習を利用したニューラルネットワークの両方で実装した。 
[公募研究 A01 第１期]（平成 28 年度～平成 29 年度） 
【A01-1-16】松田 浩一：p53 制御経路の網羅的解析による腫瘍細胞の特性の解
明と治療法の開発 
マウス 24 臓器における網羅的遺伝子解析により、p53 によって 5000 以上の遺伝
子が制御されることを明らかとした(Ebiomedicine 2017)（A02-2（計画・宮野）と
共同研究）。 
【A01-2-16】大澤 毅：腫瘍微小環境の新次元俯瞰と攻略 
腫瘍微小環境における低酸素・低栄養・低 pH という「細胞文脈」において、重
要なエピゲノム変化と各転写因子群を同定した(Cell Rep 2017)（A02-2（計画・宮
野）と共同研究）。 
【A01-3-16】三木 義男：システム的統合理解に基づく乳がん術前化学療法の応
答性予測 
①FGB-FGG ネットワーク、②ERBB2/HER2、ERS1、③GUCY1A2、SMTN 等の
ネットワーク及び分子を同定した（A02-2（計画・宮野）と共同研究）。 
【A01-4-16】原田浩：多段階発癌に於ける低酸素応答機構と癌抑制遺伝子のｸﾛｽ
ﾄｰｸに迫るオミクス解析 
p70がHIF-1を活性化することを介してHIF-1下流のマトリックスメタロプロテ
アーゼ群の発現が誘導され、p70 の過剰発現によって浸潤能が亢進し、それが
HIF-1α のノックダウンで止まる (Int J Mol Sci. 2019)。 
【A01-5-16】片桐豊雅：新たなエストロゲン依存性乳癌の多段階発癌機構のシス
テム的統合理解 
BIG3 の新たな結合タンパク質として PKA を同定し、BIG3-PKA-PP1α と三者複
合体を形成し、A キナーゼアンカータンパク質（AKAP）として乳癌細胞のエス
トロゲンシグナルを制御することを明らかにした。 
【A01-6-16】三森功士：大腸がんの遺伝学的不均一性発生様式の生体時空間にわ
たるｼｽﾃﾑ的統合理解 
BIG3 の新たな結合タンパク質として PKA を同定し、BIG3-PKA-PP1α と三者複
合体を形成し、A キナーゼアンカータンパク質（AKAP）として乳癌細胞のエス
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トロゲンシグナルを制御することを明らかにした。 
【A01-7-16】前原一満：クロマチン構造変化が引き起こすがん化メカニズムの解
明 
ヒト H3T のホモログである精巣特異的バリアントとして同定されたヒストン
H3t を破壊したノックアウトマウスでは、雄が無精子症となり、不妊となること
を明らかとした(NAR 2017)。 
【A01-8-16】西塚 哲：薬剤耐性癌細胞の多様性に対応する至適分子標的薬選定
プロセスの体系化 
CIS と 5-FU という消化器癌治療における抗癌剤耐性細胞に対応する分子標的を
明らかにし in vivo での阻害剤の腫瘍増殖抑制効果、および臨床検体を用いた生
物学的・臨床的妥当性を検証した。 
【A01-9-16】永瀬浩喜：組織と病期分類を規定する腫瘍エピゲノムへの介入によ
るシステム理解 
LS180結腸直腸癌ゲノムにおけるピロール-ｲﾐﾀﾞｿﾞｰﾙﾎﾟﾘｱﾐﾄﾞKR12の結合標的を
同定した(PLoS One 2016)。 
【A01-10-16】谷内田真一：新しい組織分取法を用いたがんゲノム進化の探索と
それに基づく臨床病態予測の可能性：消化器がん原発巣の各部位（20 ヶ所）と
肝転移巣 4 ヶ所から、核酸（DNA と RNA）を抽出した。がんのゲノム進化を
多角的に評価した。 
【A01-11-16】岡本康司：個体モデルを用いた大規模ｼﾝｸﾞﾙｾﾙ解析によるがん組
織の要素還元論的な理解 
マウス大腸発がんモデルを用いた、がん細胞のシングルセル定量 PCR 発現解析
を行った(Cell Rep 2017)。 
[計画研究 A02：がんビッグデータ ― 情報解析の革新と ELSI 
【A02-1】岡田 随象：遺伝統計学とビッグデータの邂逅がもたらす新たながん
ゲノム創薬 
ヒト白血球型抗原（HLA）遺伝子多型をコンピュータ上で高精度に予測する遺伝
統計解析手法である HLA imputation 法の日本人集団への実装を行った。次世代
シークエンス技術を用いて参照パネルを構築することで、従来の古典的 HLA 遺
伝子だけでなく非古典的 HLA 遺伝子、がんを含む複数のヒト疾患を対象に、大
規模ゲノムデータへの HLA imputation 法の適用による Phenome-wide association 
study（PheWAS）を実施し、従来より広範囲の疾患において HLA 遺伝子型が発
症に関与することを明らかにした。非線形機械学習により白血球の血液型が 13
パターンの組み合わせで表現されることを報告し、ヒトゲノム情報に対する機
械学習の先進的な適用例と考えられた（Nat Genet 2019）。その他、大規模コホー
トを用いた国際共同研究で多大の成果をあげた(Nat Med. 2020, Nat Hum Behav. 
2020, Nat Commun. 2020, Nat Genet. 2018, Nat Commun. 2018, Nat Genet. 2015)。
また、稲澤との共同研究も展開した(Nat Genet 2020, Sci Rep. 2016)。 
【A02-2】宮野 悟：スーパーコンピューティングと革新的情報技術によるがん
システムの新次元探索 
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ゲノムの一次元地図から、時間軸・空間
軸に広がるがんのシステム異常の複雑さ
の本態を捉え、それに基づいて、がんの
発生、進展過程、診断、予防、治療戦略
の探求を展開できるためのプラットフォ
ームと方法論を構築した。革新的情報技
術を開発・導入し、システムがん研究が
新たに直面している挑戦的課題に解決法
を与え、がん研究を新次元へと昇華させ
た。具体的には、①大規模シークエンス
データ解析パイプライン Genomon の整備とがんゲノミクスへの応用、②がんの
システム異常解析技術の開発(GIMLET の開発(LNCS 2019), DNA メチル化パタ
ーンを同定する統計解析手法の開発(Bioinformatics 2016), 薬剤感受性・耐性ネッ
トワークの解析手法の開発 (PLoS One 2015; IEEE/ACM Trans Comput Biol 
Bioinform 2017; J Comput Biol 2017; J Comput Biol 2018)、③大規模遺伝子ネット
ワークの説明可能な深層学習法の開発－Deep Tensor（富士通研究所人工知能研
究所との共同研究）：がんのシステム異常をネットワークの観点から捉えるため
に、Deep Tensor はデータの要約のしかたを NN で学習する技術で、NN を解釈可
能モデル群で近似して要約の理由を説明する。深層学習をグラフデータに対し
て行う研究では、Deep Tensor (Maruhashi K, et al. AAAI 2018:3770-3777)を発展さ
せ、深層学習においてブラックボックスと言われていたものを説明可能な Deep 
Tensor へと発展させた(投稿中)。深層学習を用いた多くの AI が画像、自然言語、
音声、計測器からの信号・記号列などのデータを対象としている。一方、この説
明可能な Deep Tensor は、複雑なネットワーク構造データを対象としたもので、
ネットワークがどのように分類されたかを説明できるようにしたものである。
その結果、当初の目標である「革新的情報技術を新たにがん研究に融合し、がん

の全体象を把握した上で、その細部へと自在にシャトルする術を獲得すること」
を達成できた。④腫瘍内不均一性生成原理の探索として、腫瘍内不均一性のシミ
ュレーションモデルの構築(PLoS One 2019; Cancer Sci. 2018; Nat Commun. 2018; 
PLoS Genet. 2016)により、進化原理はダーウィン進化から中立進化へ(PLoS 
Comput Biol. 2017)。⑤がんのシステム生物学解析手法の開発、及び Genomon に
よる小川・高橋・稲澤との共同研究を世界トップへと導いた。 
【A02-3】武藤香織：ゲノム解析の革新に対応した患者中心主義 ELSI の構築 
 学際的学問としての ELSI 研究の在り方を再構築し、がんを事例として、中長
期的な ELSI 課題を探究した。領域内外の自然科学者と連携をはかり、患者・市
民の視点を重視しながら進めた。人文・社会科学領域で ELSI 研究に寄与してき
た人材を集め、学際的な研究班を編成した。①質問紙調査やインタビュー調査を
基盤とした実証研究、②専門家と市民の間を結ぶ対話の設計と施行などの実践
研究、③法学や法哲学の立場からの理論研究、④国内外の状況を踏まえた比較政
策研究である。「患者を軸として考える ELSI」という枠組みの中で、取り組むべ
き課題と優先順位の洗い出しを行った。「(1)中長期的な ELSI 課題の検討」とし
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ては、①医療 AI 技術をめぐる課題抽出と規制政策の検討、②ゲノム医療が家族
性疾患当事者に与える影響と法制度の検討、③個人データの蓄積・共有・利用・
配分及びデータサイエンスに関わる課題抽出と諸原則の検討を行った。また、
「２．学問としての ELSI 研究の基盤づくり」として、①ELSI 研究史の整理、
②患者・市民参画をめぐる概念整理と自然科学領域の研究者との対話設計に取
り組み、患者・市民参画のノウハウの蓄積がなされた。本計画研究が得た知見は、
①近年のがんゲノム医療の進展により、90 年代に確立した「遺伝学的検査の結
果を知らないでいる権利」に揺らぎが生じていること、②ゲノムデータの利活用
に対する市民の抵抗意識は他の機微情報と比べて低いこと、③医療 AI の活用に
関する患者の懸念や抵抗感は応用される形態によって多様であるが、医療過疎
地域における医療を代替する戦力としての期待も見られたこと、④遺伝的特徴
による差別に対する日本の施策に大幅な遅れがあること、⑤リスクの高い臨床
試験にアクセスする権利が正当化され、被験者保護との比較考量に関する課題
が増加していること等が挙げられる。これらの結果は、医療 AI の力も借りて自
分のゲノムを早期に知り、治療や臨床試験の選択につなげる時代において、がん
以外の領域での施策にも応用されうるものである。本領領域の成果は画期的で
あり、今後、さらなる発展を強く期待できる。 
[公募研究 A02 第２期]（平成 30 年度～令和元年度） 
【A02-1-18】松井佑介：がんシステムの新次元理解に向けたプロテオゲノムﾋﾞｯ
ｸﾞﾃﾞｰﾀ解析基盤の構築 
プロテオーム情報に基づくタンパク質複合体の推定手法とがん特異的な活性異
常の同定手法の開発、及びタンパク質複合体のがん特異的異常へ繋がるゲノム
変異因子の同定手法を開発した。 
【A02-2-18】浜本 隆二：がんの統合的解明を目指した生体情報の階層的ﾈｯﾄﾜｰｸ
に対する深層学習の応用 
入力に関して誤差逆伝播法に基づく学習可能なスケール因子を導入した改変型

Diet Networks に基づく解析手法を開発し高い分類精度を達成した。 
【A02-3-18】笹沼博之：BRCA 関連遺伝子の変異による乳がんの発がん機構の
解明 
BRCA1 欠損乳腺細胞ではｴｽﾄﾛｹﾞﾝによる DNA 損傷修復が異常であること、ｴｽﾄ
ﾛｹﾞﾝによる DNA 損傷がﾄﾎﾟｲｿﾒﾗｰｾﾞ 2 に依存、前立腺上皮細胞においてもｱﾝﾄﾞﾛ
ｹﾞﾝによる DNA 毒性をもつことを解明した。 
[公募研究 A02 第１期] （平成 28 年度～平成 29 年度） 
【A02-1-16】古川洋一：粘膜上皮恒常性維持の破たんによる腫瘍発生機序のシス
テム的理解 
同一遺伝的背景をもつ大腸腺腫症患者の 5 つの腺腫について全ゲノム解析を行
い、3つの腺腫でAPC遺伝子のセカンドヒット（SNV）を同定した(Sci Rep 2016）。
（A02-2（計画・宮野）との共同研究）。 
【A02-2-16】松井佑介:がんの多様性を多角的に捉えて解析するためのｵﾌﾞｼﾞｪｸﾄ
指向型ﾃﾞｰﾀ解析法の構築 
治療抵抗性に関わるがんサブクローン進化構造の分類手法を開発した(PLoS 
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Comp Biol 2017)（A02-2(計画・宮野)、及び A01(公募・三森)との共同研究で、プ
レス発表を行った）。 
【A02-3-16】冨田秀太：Ｃクラス・Ｍクラスｼｸﾞﾈﾁｬｰを統合したＥＣＭ分類によ
るがん分子病態の解明 
非小細胞肺がん細胞株 34 株を用いた解析により、分子標的治療薬に対する耐性
獲得メカニズムとして重要な EMT と miR-200c および LIN28B の発現パターン
が相関することを示した(Sci Rep 2017)。 
【A02-4-16】鈴木絢子：ﾅﾉﾎﾟｱｼｰｸｴﾝｻｰによるがん細胞の変異検出およびフェーズ
情報解析手法の確立 
がん培養細胞を用いたナノポアシークエンサーMinION による変異検出および
フェージング解析の実験および情報学的な基礎的検討し多くはシークエンスに
供した cDNA 長に対して全長に近い長さであった。 
【A02-5-16】白石航也：難治性肺がんに対する術後再発リスクや治療応答性に関
わる HLAアレルの同定 
診療情報の得られている非小細胞肺がん 1,840 例の既取得の SNP チップデータ
に基づき、HLA imputation を行い、複数の候補となる HLA アレルを同定した
（A02-1（計画・岡田）との共同研究）。 
 

【研究組織の連携体制】 

領域内の各計画研究と公募研究班の研究組織の構成と連携機能を、次図に示

すかたちで実施した。 

各研究項目、各計画研究の必要性及び研究項目間、計画研究間での有機的連携
を図るための具体的方法として、2015 年度は、人材を雇用し、多能な能力を有
する人材育成を開始した。総括班に設けられた支援機能と調整機能に基づき、宮
野[A02-2]と岡田[A02-1]が、稲澤[A01-1]、小川[A01-2]、高橋[A01-3]と後述の
各研究概要に触れているように強く連携する。また、がん ELSI 研究の構築には、
中間評価の所見に対応して、領域代表者のリーダーシップのもと、武藤[A02-3]
は全計画研究とインタラクションを持つようにした。その結果、書籍もふくめ一
般を対象としたメッセージをだすことができた。人材養成の方法は、その方法論
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を利用できるよう、トレーニングのために宮野[A02-2]と岡田[A02-1]の研究室
に研究員等を受け入れ、サマースクールやヒトゲノム解析センターのスーパー
コンピュータ室の機能をいかしたハンズオン実習を実施した。 
次図に示す総括班機能をとおして、改善点、連携強化のための新たなアイデ

ィアの導入を図った。公募研究に対して、計画班[A01-1, A01-2, A01-3, A02-1, 
A02-2]も加わり、実験系と情報系のマッチング作業を行い、また設備機器の相
互利用をはかり、研究を効率的に拡大する。がん ELSI 研究構築のため、武藤
[A02-3]はすべての計画・公募研究へアクセスすることを目指した。 
また、領域代表者を中心とした領域推進に十分貢献できる研究者による有機

的な連携体制がとられた。本領域は、がん生物学と臨床応用研究を計算システム
生物学で融合した領域「システムがん」を、ライフサイエンスにおいてかつてな
い規模のスーパーコンピュータの活用（「京」コンピュータを含む）と Cognitive 
Computing（人工知能技術）やネットワークデータの深層学習を発展させた説明
可能 AI (explainalbe AI)などの革新的情報技術を開発・利用して深化させた。同
時にゲノム解析の革新に対応した患者中心主義の ELSI 研究を融合させること
により、新次元のがん研究融合領域が形を見せてきた。ことは達成するために次
図に示している研究体制をとることで実現したといえる。 
６人の研究遂行能力はその研究業績及び活動から明白であるが、６つの計画

研究のなかで、宮野[A02-2]と岡田[A02-1]は、情報チームとして領域全体の課
題解決の支援にあった。特に、岡田の実施した「遺伝統計学夏の学校」若手人材
の育成に多大の貢献をした。支援のノウハウはすでにシステムがんにおいて確
立している。武藤[A02-3]は、がん ELSI 研究を構築するなか、本領域全体の ELSI
を支え、また課題を掘り出していった。宮野[A02-2]は、システムがんにおいて、
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稲澤[A01-1]、小川[A01-2]、高橋[A01-3]と既に極めて強力な連携をしてきてお
り、優れた共同研究の成果を出している実績がある、それに基づいた成果がえら
れた。 

総括班は、計画研究代表者の６人から構成した。本新学術領域「システム癌
新次元」は、システム
生物学的な方法論と革
新的情報技術をスーパ
ーコンピュータの活用
によりがん研究に融合
させ、同時に新たなが
ん領域の ELSI 研究を
構築する挑戦的な試み
によってシステムがん
研究領域を新次元に深
化させるものであり、
それだけに円滑かつ効
率的な計画研究の遂行
や、計画研究間或いは
公募研究との有機的な
連携を推進するうえ
で、総括班の役割は大
きい。当初の総括班の計画の特色は、上図に示しているように総括班内に研究

 
領域代表、総括班における研究支援班、国際活動
支援班、及び計画研究との関係 
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支援班を設置し、新次元のシステム的理解を実現すべく開発した情報解析手法
の効率的な応用のための支援体制をとっていることである。この研究支援班を
総括班内の設置した体制は、終了した新学術領域「システムがん」においても
研究を飛躍的に進め、計画研究間で若手人材の派遣を相互に行い、大きな成果
を多数生みだすとともに複合領域の若手人材（スーパーコンピュータを駆使し
てデータ解析をする臨床バックグラウンドの研究者など）を育てることとなっ
た。しかし、この体制はあくまで領域内の体制であったため、国際共同研究は
多数行われたが、国際的な研究者コミュニティをリードし、国際社会における
我が国の存在感を維持・向上させることはもう一つ別の次元であった。こうし
た状況の認識のもとで、総括班内に「国際活動支援班」を設け、研究支援班と
連動させ領域を活性化させた。2015 年 12 月 19 日に、東京大学医科学研究
所、及び web を利用して会議を開催し、１）相互派遣企画委員会（委員長：小
川誠司）、２）国際共同研究推進委員会（委員長：稲澤譲治）を設置した。そ
の後、相互派遣企画委員会メール審議にて、国際相互派遣の人選を行い、派遣
及び受入を開始し、同時にスーパーコンピュータ及びソフトウェアの整備を行
って、国際共同研究の場に持ち込んだ。本領域に関連する国際的な研究者コミ
ュニティをリードし、国際社会における我が国の存在感を維持・向上するため
の方針・戦略として、ヒトゲノム解析センターに生物・医学系に最適な世界的
に類を見ない規模のスーパーコンピュータリソースをシェアし、生物・医学系
研究者が容易にソフトウェア利用できる運用環境を用意し、そのもとで国際的
に人材の相互派遣を実施し、また国際共同研究を推進した。米国、スウェーデ
ン、英国、タイ、韓国、フィンランド、メキシコ、ドイツ、デンマーク等の研
究者と人的交流を実施し、また国際連携のためのシンポジウム等を開いた。そ
の結果、世界トップレベルの研究成果を創出し、国際連携を確固たるものにし
た。 
加えて、外部指紋委員として中村祐輔（シカゴ大学教授→がん研究会・がん

プレシジョン医療研究センター所長）、北川源四郎（情報・システム研究機構
長→東京大学特任教授）、鎌谷直之（株式会社スタージェン・会長）の３氏を
迎え、奇譚のない意見と指導をいただいた。 
また、総括班はアウトリーチ活動にも力を入れ、ホームページ、電子版ニュー

スレター、ニコニコ動画配信、市民セミナー、メディア発表などにより社会との
コミュニケーションを図った。その数は膨大であるため、その一部のみ「その他」
の項目に数例あげておくに留めた。 
さらに、本領域は、領域外の研究者へのメッセージもだすことができたと考え

ている。その実績は領域代表者の「学会発表」の場が極めて多様であることから
もわかる。ELSI については、一般向け出版および専門家向け出版をとおして突
破口が開かれたと考えている。 
このような幅広い取り組みによって、がん研究、数理・情報、ELSI という三

つの異分野を融合した新しい学術領域を創成できたと考える。 

６つの計画研究（A01 は３つの計画研究、A02 は３つの計画研究）、及び 22
の公募研究（A01 は 11 の公募研究、A02 は５つの公募研究）の間の共同研究の
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状況を以下の図に示す。計画研究・公募研究に付けている番号については

「４．主な研究成果」で番号を振っているので、それを参照されたい。 
 

公募研究第１期           公募研究第２期 
 
 このように、計画研究間の年度が進むにつれて連携は深く、計画研究と公募研

究の共同研究・連携体制は作られていった。第２期の公募研究については継続し

た公募研究は発展したが、新規の課題はやや独立感があった。支援班は可能な限

りの支援をしてきた。また、国際連携推進についても公募研究は積極的に参加し

た。最終年度は、COVID-19 の影響があり、2020 年 1 月以降の活動に支障がでた

が、スーパーコンピュータ利用については問題はまったくなかった。「７．若手

研究者の育成」については、上図にはうまく反映できていないが、支援も含め、

情報系の岡田（計画・A02-1）と松井（公募・A02-2）は連携・共同研究体制の推

進に機能し始めている。武藤（計画・A02-3）は全体をみて ELSI研究の構築を進

めた。宮野（計画・A02-2）のチームは全体に渡って活動を限界近くまで進めた。

ただし、2020 年 3 月に予定していた国際シンポジウムは、2020 年の 11 月を目

処に延期せざるを得なかったが、新型コロナ禍が長引き、2021 年の開催は中止

とう決断に至った。COVID-19 が 2021 年度も治まることなく、研究者の派遣や

受け入れについては極めて限定的にならざるを得なかった。しかし、Zoom や

WebEx なのどの活用が全世界的に普及し、コミュニケーションは加速したとい

ってもよい。特に、スウェーデンのカロリンスカ研究所の客員教授の小川誠司の

連携は優れた実績を生み、拠点形成に大きく貢献した。また、スウェーデン、ド

イツ、米国とも共著の研究成果を発表できている。連携のベースは、がんに関す

るデータの解析であり、これまでと同様、東京大学医科学研究所ヒトゲノム解析

センターのスーパーコンピュータ SHIROKANE をフルに活用する支援を実施す

ることで COVID-19 の影響を受けることなく研究を発展させた。その結果は、一

連の国際共同研究論文や、国際学会でのリーダーシップ的講演（オンライン）と

して結実している。人的交流がほぼ不可能であったなかで、本国際共同研究支援

班のこれまでの活動から、ドイツ・フンボルト大学 Edda Klipp 教授などが、来
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日し、基金として繰り越した経費はこれまでの研究で産生されたデータ及び

2021 年度に新たに産生されたデータを高速ディスクアレイに保管して解析する

ことに用いることで、国際連携と拠点形成のミッションを果たすことができた。

この連携活動は、班員の岡田随象、小川誠司、宮野悟等により COVID-19 Host 
Genetics Initiative という国際連携への参加を実現した(Nature 2021)。「システム癌

新次元」は、がん研究に限るという方針ではなく、新たな方法論を生命科学に導

入・展開し有効性をみることも目的の一つであり、結果、大きな波及効果があっ

た。 
 

【当該学問分野及び関連学問分野への貢献の状況】 

本新学術領域は「②当該領域の各段の発展・飛躍的な展開を目指すもの」とし
て計画した。 
がん研究者はこれまでゲノム変異、老化に関係するパスウェイ、オートファジ

ーなど既知の概念に基づき、一部、最先端の次世代シークエンサーや大規模網羅
的プロテオミクス定量解析装置などで、その知見を徐々に広げ、知識を深めてき
ていた。しかし、大規模シークエンスデータの解析とそのデータ解析を一研究室
レベルでやる家内制手工業の時代は去り、世界のがんを始めとする最先端の生
命科学研究(iPS 研究を含む。因みに、CIRA は東大医科研ヒトゲノム解析センタ
ーのスーパーコンピュータシステムの大型ユーザーになっている)は、新たな次
元への出発を余儀なくされた。そのことを領域代表者が認識したのは 2013 年の
ことであった。当時は、Google の「ネコの画像認識」が深層学習の力で可能に
なったことが話題をさらっていた。しかし、文献情報に象徴される電子化された
「知識」はすでに、人智を越えた領域にはいっており、米国をはじめとして、知
識処理のための人工知能技術開発とデータ獲得プラットフォーム構築に莫大な
投資がおこなわれていた（米 IBM は２年間で 4000 億円の投資を行っていた）。
Google は BIOBIRT という自然言語処理のためのデータ収集プラットフォーム
を構築し、また、今では人口に膾炙されるようになったナレッジ・グラフの活用
など、こうした現実を、米国現地を訪問し、世界とのヒューマンネットワークを
作る中で、当時、旧新学術領域「システムがん」の領域代表は、未来に対して大
きな不安をもち、その解決法を 2013 年 3 月に探索を始めた。富士通研究所人工
知能研究所（約 100 名の研究者がいます）にも入り込んだ。旧新学術領域「シス
テムがん」（４２０１）は 2015 年度をもって終了することになっていたが、が
んに限らず生命科学の格段的発展と飛躍的な展開を行うには、新たなコンセプ
トを作らねばと強く考えた。そこで、その方向に賛同してくれる我が国のトップ
ランナーを説得し、次の５年間を作ろうと決意した。これが、本新学術領域「シ
ステム癌新次元」を計画した理由である。そのため、まず革新的人工知能技術の
生命科学研究への導入をはからねばと考えた。残念ながら、我が国に実用化レベ
ルのものは当時存在していなかった（現在は、富士通研究所などが実用化レベル
に達しようとしている）。そのため、米 IBM にアクセスを行い、幸い強い協力関
係を作り上げることができた。これはがん研究、並びに生命科学研究の革新とい
えいると信じている。同時に、ゲノムのシークエンスに誰もがアクセスできる時
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代が到来してしまい、法律などが十分に整備されていない我が国（個人情報保護
法と３省ガイドライン等）では、倫理的・法的・社会的課題(ELSI)を真摯に学問
として取り組む必要があると痛感した。 
 がんの ELSI は通常文科省マターではないような雰囲気の中、領域代表者は、
がんゲノムの新たな到来を見据えて、がんの基礎研究を考えねばならないと感
じた。すなわち、新たながん研究が生み出す知見は、ELSI 研究とははきっても
切り離せないものであるという認識をもった。しかし、我が国には ELSI 研究を
基礎研究として行う機関は組織的にほとんどなく、本新領域を発端としてがん
ELSI 研究を正当な学問として作らねばならないと確信した。一方、がんゲノム
の重要性は政権与党も強く賛同し、パネル検査という形で保険適用されること
になった（宮野は今のやり方に 100％賛同しているわけではない）。論文を書く
ことががん研究ではないという研究パラダイムを国が提示すべきと強く考えて
いる。現場の「若手研究者からすると、現時点でのアカデミア等の評価基準から
とんでもないことを本領域代表者はいっていることは認識しているが、Newton
の時代のサイエンスは研究者に利することが目的ではないことは歴史が証明し
ている。本領域は「①既存の学問分野の枠に収まらない新興・融合領域の創成を
目指すもの」として開始されたものではないが、結果として、振興・融合領域を
創生したといえると考えている。 
社会・国民から見た新たなサイエンスの推進の仕組みが必要であると本領域

を終わるにあたって思うに至った。 

 

【若手研究者の育成に関する取組実績】 

若手研究者の育成は、本領域で研究成果と同レベルで重要と考えている課題

であることで、総括班、及び外部諮問委員は、複合領域というハードルの高さを

認識し、意見の一致しているところである。このための取り組みとして次のこと

を実施・計画している。諮問委員会からも、今後の領域の推進のとして、「がん

特定」が蓼科で行ってきた「がん若手ワークショップ」に対応するものを開催す

ることの提言を受けている。2017 年度から企画する予定である。旧新学術領域

「システムがん」ではこれに対応するものを開催しており、その有効性を認識し

ているが、総括班経費の中でどのように運用した。また、国際共同研究経費も有

効に活用し、特に、メキシコ大使からの要請で、以下のプログラムをメキシコシ

ティにおいて実施した。極めて強い協力関係ができた。 

1. ヒトゲノム解析センターのスパコン利用講習会のなかに、「システム癌新次

元」の内容をプログラムし、研究支援と合わせて若手研究者の研究能力の幅

を広げることを行ってきた。用いた資料は、公開している。 

 Genomon2 Tutorialの開催。平成 28年度は毎年２回開催し、その後毎年

開催した。いずれの会も若手研究者で定員いっぱいとなり、複数回の開

催になったものもある。その後のコミュニケーションから、よい若手研

究者のネットワークが形成されていると推察される。おおよそのプログ

ラムは次のようになっている。 

13:00 - 14:20 がんゲノムシークエンス解析の原理と Genomonの紹介 
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14:20 - 15:00 Genomon を利用したがんゲノム解析の実際 (吉田（計

画・小川）) 

15:20 - 16:00 Genomonハンズオンセミナー (千葉・白石（計画・宮野）) 

16:00 - Q & A。 

 遺伝子ネットワーク推定ソフトウェア実習の開催（平成 28 年度～令和

元年度開催）。 

 統計解析パッケージ「Ｒ」の利用講習会（平成 28 年度～令和元年度開

催）。 

2. 若手研究者の計画研究間の相互交流の推進。若手人材のトレーニングと、研

究現場を生身で理解することから、若手研究者をドライとウェットのラボ間

で相互に派遣してきたが、これに加え、ELSI研究についても同様の活動を行

ってきた。遺伝統計学については４に述べる。 

3. 平成 28 年 8 月 8 日～10 日には、システム生物学とバイオインフォマティク
スの若手人材の養成を目的として、東京大学医科学研究所と国立科学博物館

において、The 16th Annual International Workshop on Bioinformatics and Systems 
Biology (IBSB 2016) (http://ibsb2016.hgc.jp/)を開催した。このワークショップ
は、2001年より、東大医科研ヒトゲノム解析センター、京都大学化学研究所、
米国ボストン大学、ドイツ・フンボルト大学（関連するマックスプランク研
究所を含む）が、大学院生、博士研究員、若手研究者が研究成果を発表し、
相互交流するワークショップで、４機関の持ち回りで行ってきた。 

4. 遺伝統計学の若手人材の育成のために、岡田随象（計画）が「遺伝統計学・

夏の学校＠大阪大学」（平成を毎年開催した。さらに、平成 29 年度は、国際

ネットワーク形成と若手人材の育成を目的して、International Workshop for 
Systems Genetics – towards creation of research hub for sharing knowledge on 
statistical genetics (http://iwsg2017.hgc.jp/)を企画し、東京大学医科学研究所で

開催した。遺伝統計学・バイオインフォマティクス分野の若手人材育成への
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取り組みを行った。2016 年に研究代表者が大阪大学に着任後、短期演習実践
セミナー「遺伝統計学・夏の学校＠大阪大学」を毎年開催しており、延べ 150
人以上の参加者を記録した。講義内容が書籍化されるなど社会的反響が大き
かった（岡田随象著、ゼロから実践する 遺伝統計学セミナー、羊土社）。研
究代表者・分担者の 5 名が実施期間中に全員教授に就任するなど、若手研究
者キャリアパスのモデルケース構築に貢献した。 
 

5. また、若手公募研究者を含め、2020 年 1 月 29 日には、世界のトップ研究者
を招聘し、Sheraton Miyako Hotel においいて“International Conference on Cancer 
Systems Biology Beyond”を開催し、今後の人材の交流を促進することができ
た。 

6. 人工知能に関しては、東京大学医科学研究所のがん臨床シークエンス支援研

究のなかで、人材育成の努力を行ってきた。倫理審査を受けた研究員に限定

されている点からクローズの会となっているが、古川洋一（公募）、宮野悟

（計画）、東條有伸（宮野・計画の連携研究者）により、月２回程度、ミーテ

ィングを行ってきた。ただし、100 回を超えるアウトリーチ活動（教育講演、

メディアと通したメッセージ等）の中で、領域外にその未来を語ってきた。

様々な分野のステークホルダーの方々に強い関心を得ることができ、未来を

担う多くの若手研究者にメッセージが伝わったと考えている 
7. また、若手人材のキャリアについては枚挙にいとまない。島村徹平（東大医

科研ヒトゲノム解析センター→名古屋大学大学院医学研究科・教授）、山口

類（東大医科研ヒトゲノム解析センター→愛知県がんセンターシステム解析

分野（新設）分野長）、白石友一（東大医科研ヒトゲノム解析センター→国立

がん研究センター）、片岡圭介（東大→京大→慶應大医学部・教授）。 
 

【アウトリーチ活動】 

1. ホームページ「システム癌新次元」http://neosystemscancer.hgc.jp/ 
2. 主催シンポジウム 

1) International Conference on Cancer Systems Biology Beyond, Sheraton 
Miyako Hotel Tokyo, 29/01/20 

2) The Joint Hong Kong-Japan Bioinformatics and Systems Biology Workshop, 
Tokyo-Gajoen, 19/11/18 

3. 一般向けアウトリーチ活動 
 Miyano S. World of Watson, “Keynote Talk”, T-Mobile Arena, Las Vegas, 

USA, Oct 25, 2016（1.7 万人, 全世界 40 万人に同時配信） 
 日本科学未来館イベント 2020 年 3 月 8 日：「どう変わる！？がんとの

向き合い方──人と AI でひらく新たな医療」（ニコニコ動画配信によ
り 7000 名を超える２方向の参加者あり）。その内容は、集英社より電
子書籍として２冊出版。武藤香織が企画した。 

 フライデー：「がんをスパコンと AI で撲滅」宮野 悟 
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URL: https://friday.kodansha.co.jp/article/47960 
 他、プレス・新聞・雑誌・ウェッブ発表も含め多数。 
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【受賞】 

1. 2020 宮野 悟  ヘルシーソサエティ賞（パイオニア部門） 

2. 2019 小川誠司 ベルツ賞「骨髄異形成症候群（MDS）の分子遺伝学的基盤
の解明と分子診断への応用」 

3. 2018 岡田随象 井上リサーチアウォード賞「横断的オミクス解析を活用し
たマイクロ RNA 創薬の推進」 

4. 2017 小川誠司 武田医学賞「成人 T 細胞白血病の分子基盤とがんの免疫回
避に関わるメカニズムに関する研究」 

5. 2017 高橋 隆 日本癌学会第 26 回吉田富三賞「ヒト肺がんの発生機序に関
わる分子機構の解明」 

6. 2017 稲澤譲治 日本人類遺伝学会賞 

7. 2016 小川誠司・宮野 悟「上原賞」「先端ゲノミクスによる癌の分子基盤の
解明」2016 岡田随象 読売テクノ・フォーラム ゴールド・メダル賞「遺伝
統計学によるゲノム創薬の研究」 

8. 2016 小川誠司 紫綬褒章「腫瘍学研究」 
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６．中間評価・事後評価の結果および所見 
 

中間評価：A+ 
評価結果の所見 
 本研究領域は、前身にあたる新学術領域研究「計算とシミュレーションによる
がんシステム学の創成」を発展させ、生命科学におけるビッグデータと先端的デ
ータ解析技術を活用した新しい方法論を提案し、「がん」のシステム的理解を目
指すものである。領域全体としてスーパーコンピューターを用いた計算システ
ム生物学の確立を目指し、数理・情報技術の開発を行うとともに、人工知能の導
入を図り、人工知能を導入したがんの診断・治療法の確立に向けた挑戦において
も際立った成果が上がっており、高く評価される。また、がん細胞文脈、がんの
進化と多様性、ノンコーディング RNA 等の各研究項目においても多くの優れ
た研究成果が上がっており、期待以上の研究の進展が認められる。今後これらの
成果を他の疾患へ応用することも含めて実用的なレベルまで高めていくことが
期待される。 
生命科学と情報科学の融合など、研究組織や分野を横断した有機的な共同研

究体制が形成されている。国際活動支援、若手研究者の育成、社会への成果発信
に関して、工夫した取組の下で着実に進展している。一方、ELSI 研究について
は、進展は認められるものの、一層の進展のために、他の領域組織との連携につ
いて、具体的にどうあるべきかを示すことが必要である。今後、学問的基盤の確
立に向けた提言及び、世界に向けてリーダーシップを発揮していくことが期待
される。 
 
事後評価：A 
評価結果の所見 
本研究領域は、スーパーコンピュータを駆使した数理モデリングや大規模デ

ータ解析、及び遺伝統計解析などの方法論に加え、ビッグデータの活用、人工知
能技術の導入やスーパーコンピュータの更なる大規模化によって、がんをシス
テムとして俯瞰ふかん的にとらえ、その多様性と複雑さの解明に挑んだ。さらに、
新たながん領域の ELSI（倫理的・法的・社会的課題）研究を構築して、がん研
究との融合を図った。がんの進化、ノンコーディング RNA 及びがん細胞文脈と
いう概念の下で、がんのシステム的統合理解を深化させるとの設定目標に向か
い、大規模な全ゲノム解析を中心とした注目に値する世界トップレベルの研究
成果を上げた。また、領域代表者の強力なリーダーシップの下、がんの生物 
学と情報科学との融合が見事に行われ、がんの診断や治療へとつながる知見を
創出したことは高く評価される。以上を踏まえ、新学術領域研究の形成に至る重
要な前進があったと評価でき、研究領域の設定目的に照らして、期待通りの成果
があったと認められる。今後は、がん組織における単一細胞レベルでの解析とそ
の統合など、本研究領域において残された課題を十分に精査するとともに、次の
研究展開について議論を深めることによって、本研究領域の一層の発展が期待
される。 


