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研究成果の概要（和文）：本班は、特定領域研究「比較ゲノム解析による進化・多様性のゲノム

基盤」で行う研究活動のうち、共通性が高く高度な経験を必要とするリソース整備、クローン

スクリーニング、情報統計処理等を支援するために設置された支援班である。支援の成果とし

て、ナメクジウオなどの重要種のゲノム解読の成功、新型シーケンサによる環境メタゲノム研

究などがあげられる。本支援班の活動は、ゲノム科学の新たな展開を進めるための基盤形成と

特定領域研究全体の進展に大きな寄与を果たした。 
 
研究成果の概要（英文）：The major objective of this group is to support activities of 
“Comparative Genomics Toward Understanding Genomic Bases of Evolution and 
Bio-diversity” research group through DNA sequencing, library construction, library 
screening, informatics, and etc. We successfully analyzed genomes of amphioxus, for 
example, and other genomes. We also incorporated massively parallel genome analyzer to 
support conducting new generation genomics such as environmental genomics of symbiosis.   
 
交付決定額 
                               （金額単位：円） 

 直接経費 間接経費 合 計 

2005 年度 186,060,000 0 186,060,000 

2006 年度 141,800,000 0 141,800,000 

2007 年度 151,300,000 0 151,300,000 

2008 年度 151,970,000 0 151,970,000 

2009 年度 149,700,000 0 149,700,000 

総 計 780,830,000 0 780,830,000 

 
 
研究分野：ゲノム科学 
科研費の分科・細目：ゲノム科学・基礎ゲノム科学 
キーワード：ゲノム、比較ゲノム、ゲノム情報、染色体、マイクロアレイ 
 
１．研究開始当初の背景 
比較ゲノム研究は、多様な生物種のゲノム構
造情報や機能情報を比較解析し、それらを有
機的に結合させることで研究が進展する。比
較ゲノム領域に設置された本支援班はゲノ
ム 4領域全体を対象とし、１）特別な技術や

設備が必要、２）個別の研究班で対応するよ
りは領域全体として対応する方がふさわし
い、３）各分野のエキスパートの協力を必要、
とする項目について、領域の研究推進に必要
な研究支援を行う。本支援班の機能を有効に
利用することにより、比較ゲノム研究に特徴



的な最新の技術や設備へのアクセスと、各分
野の専門家との密接な交流が可能になり、各
班における研究の質と効率の向上が期待さ
れた。 
２．研究の目的 
本支援班は、ゲノム特定領域全体の研究の一
層の高度化と効率化を目的に設置されたも
ので、細胞、ライブラリ等の研究用リソース
の整備・作成支援、シーケンシングや配列解
析などのゲノム基盤情報作成支援、マイクロ
アレイ実験等の実験技術に関する助言・支援
を行う。 

 
３．研究の方法 
本支援班は、まず「比較ゲノム領域」の計画
研究班を対象に2005年度の活動を行い、その
後2006年度からゲノム４領域の全研究班を
対象とするよう支援対象を拡大した。本支援
班は基盤ゲノム菅野班、小原班とも密接な連
携を持って運営しており、ゲノム研究に関わ
る広範囲な研究支援を可能にしている。また、
2007年度には菅野班、2008年度には本支援班
に次世代シーケンサとしてイルミナ社製ゲ
ノムアナライザを導入し、本格的な支援活動

に提供している。 
班員からの支援要請は、本支援班員と領域内
総括班員で構成される比較ゲノム支援員会
で受け付け、下記の方針にもとづいて審査を
行うと共に、申請者に対する支援実施上の助
言を行った。支援課題の選定に当たっては、

国内研究者の収束状況、国際的なプレゼンス、
予算状況などを考慮し、支援委員会で検討し
た後、基盤ゲノム各班と支援実施の可能性に
ついて協議した後に支援の内容と優先度を
決定した。また申請内容に応じ、適当な協力

をご紹介する場合もあった。 

たっており、総依頼件数は 61

に対して以下

先
 
４．研究成果 
本研究班は総括班であるため、研究は実施し
ていない。期間全体で行った支援は、BAC ラ
イブラリ、フォスミドライブラリの作成とス
クリーニング、（全長）cDNA ライブラリ作成、
シーケンシングと配列解析、マイクロアレイ
講習会、材料の持ち込みによるアレイ作成支
援等の多岐にわ
件に上った。 

 
ゲノム４領域の全研究班代表
のアナウンスを行っている。 
「領域２「比較ゲノム」には、「比較ゲノム
解析による進化・多様性のゲノム基盤の解明
支援」班が設けられており、細胞、ライブラ
リ等の研究用リソースの整備・作成支援、シ
ーケンシングや配列解析などのゲノム基盤
情報作成支援、マイクロアレイ実験等の実験
技術に関する助言・支援を予定しております。
昨年度は、BAC ライブラリ、フォスミドライ
ブラリの作成とスクリーニング、（全長）cDNA
ライブラリ作成、シーケンシングと配列解析、
マイクロアレイ講習会、材料の持ち込みによ
るアレイ作成支援等を他の支援班、「基盤ゲ
ノム」各班との協力の下に実施し、相当な成
果を上げることができています。支援班は特
定領域研究にユニークな活動であり、班員の
皆様に是非有効に活用いただいて成果につ
なげていただきたいと思います。つきまして
は、全領域の研究代表者を対象に、下記の要
領で支援の希望についてお聞きしたいと思
います。分担班員の先生には代表者からご連
絡をいただき、代表者経由でお申し込み下さ
い。具体的な支援につきましては、国内研究
者の収束状況、国際的なプレゼンス、予算状
況などを考慮し、支援委員会で検討した後、



基盤ゲノム各班とも相談した上で内容と順
位を決定いたします。また、状況によりまし
ては経費の一部負担、マンパワーの提供をお
願いする場合もある他、適当な協力先をご紹
介する場合もありますことをご承知おき下

究が促進されたことも特記すべき成果の一

さい。」 
期間の後半には新型シーケンサを用いる支
援依頼が急増したことが大きな特徴である。
また支援活動を核とし、領域内外での共同研

つである。 
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