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研究成果の概要（和文）：日本を含むアジア地域での大規模ゲノミクス解析を支援するため、The UCSC Genome 
Browserデータベースの日本拠点を開発者とともに立ち上げた。立ち上げの後二年間で、月間2~30万回もアクセ
スされる程度の、日本において最も利用されているライフサイエンス・データベースの一つにまで成長した。

研究成果の概要（英文）：We launched a mirror server of the UCSC Genome Browser Database in Japan, in
 a collaboration with its developer, to support a large-scale genome-wide analysis in Asia. With its
 stable service in two years, it grows as one of the largest life science databases in Japan, which 
have twenty to thirty thousands of accesses. 

研究分野： バイオインフォマティクス
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１．研究開始当初の背景 
 
	 近年の分子生物学における技術革新、特に
次世代シーケンサーの登場とその多様な応
用技術開発によって、生物の分子的基盤を網
羅的に調べるゲノミクス研究に目覚ましい
前進があった。これらゲノミクス研究では、
生命現象や原理に関する学術論文の他に、研
究の過程で取得された網羅的データも科学
的な財産として参照され、さらなる研究解析
へと用いられている。 
 
	 次世代シーケンサーより産出された生デ
ータは国際レポジトリ(SRA, ERA, DRA)に
登録され共有されているが、利用には実験プ
ロセスの適切な理解と大量の計算資源を要
する前処理が必須である。したがって、前処
理済のデータを共有することによって、より
円滑なデータ再利用が実現できる。特に、リ
ファレンス・ゲノムを軸として前処理が行わ
れたデータの共有が広く行われており、その
共有方式としてはカリフォルニア大学サン
タクルス校の開発する The UCSC Genome 
Browser データベースを用いたものがデフ
ァクトスタンダードとなっている。 
 
  同データベースの内容を保持するサーバ
ーは米国と欧州に存在するもののアジア地
域には存在せず、日本を含むアジアの研究者
が同方式で共有されたデータを利用する際
に遅延が発生していた。少数のデータファイ
ルを利用する程度の研究であれば大きな障
害にはならないが、大規模ゲノミクス解析に
おいては遅延によって大きな影響を受ける。
一つの生命現象を読み解く上で、様々な側面
のゲノミクスデータを積み重ねる研究が主
流になりつつある現在、日本の研究コミュニ
ティにおいてこの遅延の解消が一つの課題
であった。 
 
２．研究の目的 
 
	 The UCSC Genome Browserデータベー
スの日本拠点を開発者と共に立ち上げる。こ
れによって、利用者の視点に立った実際的か
つ開かれたゲノミクスデータ流通を促すと
共に、その利活用を推進する。 
 
３．研究の方法 
 
	 同データベース拠点を構築する方針とし
て、大きく (i) 公開されているソースコード
を利用して独自に拠点を立ち上げる、(ii) 同
データベースの開発者と共同して拠点を立
ち上げる、というアプローチが考えられる。
前者の方法論では、独自の運営方針を設定で
きるという利点はあるものの利用者への混
乱を生みかねないこと、運用体制の確立と安
定的な運用を実現する為のコストが大きく
なること、データベースの更新に伴う遅れが

どうしても発生すること、等の不利益が考え
られる。ユーザにとっても運営の観点からも
後者の方法論が望ましいが、開発・運営者ら
と連携した国際的な共同研究の枠組みを立
ち上げるということが困難を解決すること
が必要である。この二者のうち、より困難な
後者のアプローチによる立ち上げを試みた。 
 
同データベースを開発・運用している研究者
と独立に運用するのでなく、共同して運用す
る仕組みを模索する。これにより、運用にか
かるコストを削減すると共に、サポートする
機能の充実と安定的な運用を目指す。 
	
４．研究成果	
	
（１）	立ち上げ	
 
	 同データベースを開発・運用している研究
者と議論し、正式な共同研究の枠組みを立ち
上げた。その後運用方針の概要を定め、サー
バーの導入とシステム環境の構築を行った
上で、同データベースに関するアジア・ミラ
ーの立ち上げを行った。本立ち上げに関して
は、本サイトにおいても言及され広く周知が
図られた(図 1) 
 

図 1. 本サイトにおける周知 
 
	 そのほか、本立ち上げに関しては理化学研
究所のホームページでも紹介された(図 2) 
  

図 2. 理研ホームページにおける紹介 
 
 
（２）	 運用 
 
  2016年の立ち上げ以来およそ二年間の間、
安定的な運用を実現できた。この間、次のよ
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交通アクセス お問い合わせ サイトマップ サイト活用ガイド English 文字サイズ

プレスリリースプレスリリース

2016年6月17日

X線自由電子レーザーの超短パルスでリボ核酸X線自由電子レーザーの超短パルスでリボ核酸
塩基分子中の電荷と原子の動きを可視化！塩基分子中の電荷と原子の動きを可視化！

東北大学と理研らによる合同研究チー
ムは、ヨウ化ウラシル分子にSACLA
から供給される非常に強力なＸ線を照
射し、分子の中で起こる電荷と原子の
動きを可視化することに成功しまし
た。続きを見る...

2016年6月17日

匂いの好き嫌いを決める脳内メカニズムを解明匂いの好き嫌いを決める脳内メカニズムを解明

理研の研究チームは、ショウジョウバ
エ嗅覚回路の神経活動の記録、解読に
成功し、匂いの好き嫌いを決める脳内
メカニズムを解明しました。続きを見
る...

2016年6月14日
止血役にはストレスが必要

2016年6月14日
磁性体に内在しているスピン流の役割を解明

2016年6月10日
水表面の電子を観測

トピックストピックス

2016年6月17日

ゲノムブラウザ・データベースの公式ミラーをゲノムブラウザ・データベースの公式ミラーを
開設開設

理研は6月16日、カリフォルニア大学
サンタクルス校(UCSC)と共同し、広
く用いられているUCSCゲノムブラウ
ザ・データベースの日本ミラーを開設
しました。続きを見る...

2016年6月14日

米国・NIH（National Institute of Health）米国・NIH（National Institute of Health）
コリンズ所長が横浜事業所を訪問コリンズ所長が横浜事業所を訪問

平成28年6月13日（月）にFrancis S.
Collins（フランシス コリンズ）米
国・NIH所長、Roger I. Glass（ロジ
ャー グラス）国際研究担当副所長が横
浜事業所をご訪問されました。続きを
見る...

2016年6月13日
NMR共用事業リニューアル、利用課題を募集中

2016年6月9日
馳文部科学大臣、豊田大臣政務官と松本和光市長が仁科加速器
研究センターを視察

2016年6月8日

注目のイベント注目のイベント

2016年7月30日
理化学研究所 仙台地区 一般公開 

イベント一覧

最新ブログ最新ブログ

2016年6月17日
テレビ放映のお知らせ

ブログ一覧

動画配信 動画配信 
RIKEN ChannelRIKEN Channel

ビデオ「科学のフロンティア19　RNAから読み解く生命の不思議」 Read More

60秒でわかる？　生…



うな機能更新を実施した。 
 

• ソフトウェア・アップデート（およ
そ３０回） 

• データ追加や機能拡張（およそ５０
回） 

 
いずれの更新においてもメイン・データベー
スと同時に機能更新が実施され、ユーザが気
付かない程度に円滑な移行であった。その他、
インターネット・プロトコルの中でも当初は
HTTP のみのサポートであったが、HTTPS
を用いた安全な通信をサポートする機能拡
張については、日本側でのネットワーク管理
と整合性を図りつつ実現した。 
 
（３）	 活用への呼びかけ 
 
	 本データベース活用を呼びかけるため、ラ
イフサイエンスの研究者が多く集まる分子
生物学会、ライフサイエンスにおけるデータ
ベース利活用をテーマにしているトーゴー
の日シンポジウム、等を中心に５件の学会発
表を実施した。 
 
 
（４）	 利用例の実証 
 
	 利用例の実証として、研究代表者らが別個
に運用・開発を行っているデータベース
(FANTOM5 web resource)のデータに関す
る共有を、本データベースを用いて実施した。
これは 3,000以上ものゲノミクスデータファ
イルを扱うものであり、その利用が極めて円
滑に行えることを示した (図 3、発表論文)。 
 
 
（５）	 アクセス数 
 
現在では月間 2~30 万回もアクセスされてお
り、立ち上げ２年目にして日本のライフサイ
エンス・データベースの中でも最も利用され
ているものの一つにまで成長した。 
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図 3. データベース利用例。横軸にゲノム(染
色体)の塩基対が並んでおり、それらに対応す
るデータが縦に描画されている。上側は
FANTOM5 web resourceの提供するデータ、
下 側 は The UCSC Genome Browser 
Database に保存されているデータであり、
これらが有機的に統合表示されていること
が示されている。 
 
 
 
〔学会発表〕（計	 	 5件） 
	
①	川路英哉、“国際的ゲノミクスデータ統
合のアジア拠点:	The	Asian	Mirror	of	the	
UCSC	Genome	Browser	Database”,	トーゴー
の日シンポジウム 2017(2017)	
	
②	川路英哉、“国際的ゲノミクスデータ統
合のアジア拠点:	The	Asian	Mirror	of	the	
UCSC	Genome	Browser	Database”,	2017 年度
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