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研究成果の概要（和文）：本支援班は、情報処理やデータ公開の専門家集団による技術的支援を

行う事により、また、データベースの公開や維持の為の人的・資金的支援を行う事により、ゲ

ノム特定 4領域の研究の成果を素早く、また、十分に利用価値を高めた形で公開する為に設け

られた。毎年前期と後期の 2 回支援募集を行い、情報解析・成果公開支援委員会で審査を行い、

支援を実施した。本支援により開発したデータベースは順次その成果を公開している。 

 

研究成果の概要（英文）：The Support group was set up to publish the research outcomes 
brought by Four Resarch Areas promptly, in a form that is vital use to reseachers, by 
offering techinical assistance from expert groups of information processing, or physical 
and financial support needed for database release and maintenance. We accepted project 
applications twice a year (in the first and last half year), and we screened the 
applications in Information Analysis and Data Release Support Committee. 
Projects sponsored by the Support group have been steadily publishing the databases. 
 

交付決定額 

                               （金額単位：円） 

 直接経費 間接経費 合 計 

2005 年度 106,800,000 0 106,800,000 

2006 年度 105,600,000 0 105,600,000 

2007 年度 105,600,000 0 105,600,000 

2008 年度 81,600,000 0 81,600,000 

2009 年度 82,200,000 0 82,200,000 

総 計 481,800,000 0 481,800,000 

 
 

研究分野：情報生命科学 

科研費の分科・細目：ゲノム科学・システムゲノム科学 

キーワード：情報解析、表現型解析、データベース、バイオインフォマティクス、ゲノム 

リシーケンス、病原微生物解析、ゲノムアノテーション、疾患関連遺伝子解析 

 
１．研究開始当初の背景 

ゲノム特定4領域の目的は、ゲノムを単位
として研究を進めることにより、生命を形つ
くり働かせる仕組みや生物個体、環境との相
互作用により進化・多様性を生み出す仕組み
の解明を図ること、および、その成果を健康

問題や地球環境問題等の社会的に重要な諸
課題の解決に機動的に還元することにある。
このような研究プロジェクトにおいては、そ
の成果を論文や特許の形で公表するだけで
は十分ではない。成果をデータベースや解析
ソフトウェアの形で素早く公開し、我が国の
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生命科学やバイオ産業にその成果を広く役
立てられるようにすることが必要である。そ
の際、生の実験データを単にデータベースと
して公開するだけではやはり十分ではない。
いろいろな観点から情報解析を行い、データ
に生物学的医学的な意味付けをして、すなわ
ち、データの付加価値を高めて公開すること
が欠かせない。これまでの10年を越えるゲノ
ム研究の歴史の中で、データベースの形でそ
の成果を公表することの重要性はゲノム研
究者の間で広く認識されるようになり、実行
に移されてきた。この意味において、本特定
領域研究においても、これまでに引き続きそ
のような努力が行われるものと期待される
が、以下に述べるような理由から、個々の班
員の努力に任せておくだけでは必ずしも十
分な成果が得られるとは限らない。 
・ゲノム配列のアノテーションなどの配列解

析は、そのための情報技術や方法論がある
程度確立しつつあるが、それ以外の新しい
種類のデータ、例えば、分子間相互作用、
パスウェイ、ネットワーク、種々の表現型
などのデータについては、まだまだ解析技
術や方法論が未成熟である。 

・配列解析においても、大規模ゲノム比較、
配列の大規模アセンブル、メタゲノム解析
などは、高速な計算機とそれを使いこなす
ための専門的な技術が必要である。また、
プロモータ予測などもまだ解析技術が確
立していない。 

・実験データの情報解析においては、さまざ
まな観点からデータに解析や解釈を加え
ることが不可欠である。そのためには、さ
まざまな分野の専門家集団による総合的
な支援が必要である。 

・公開に際しては、使いやすい利用者インタ
フェースやデータの流通性を高めるため
の標準化などにも十分配慮すべきである。 

 

２．研究の目的 

本支援班は、情報処理やデータ公開の専門
家集団による技術的支援を行うことにより、
また、データベースの公開や維持のための人
的・資金的支援を行うことにより、上に述べ
たような問題点を解決し、ゲノム特定4領域
の研究の成果を素早く、また、十分に利用価
値を高めた形で公開するために設けられた。 
 支援班そのものは、その名の通り、自立的
な研究活動を展開するものではないが、ゲノ
ム特定4領域の各研究課題の情報解析、デー
タ公開を支援することにより、また、実験系
と情報系の連携を促進・強化することにより、
研究成果の価値および国際的な情報発信力
を飛躍的に高めるものと期待される。 
 

３．研究の方法 

ゲノム関連の4つの特定領域研究には、60

件ほどの計画研究課題が設定されており、そ
の中でいわゆる実験系の研究課題は50件弱
である。公募班を入れるとその数は軽く100
を越え、本支援班でこれらの研究課題すべて
の情報解析やデータ公開を支援することは、
人的にも資金的にも困難である。 
 そこで、「基盤ゲノム」総括班に設置され
た情報解析・成果公開支援委員会が、ゲノム
特定4領域を統括する領域である「生命シス
テム情報」の総括班の監督のもとに、支援希
望課題を募るとともに、それらに対して、国
際的な競争の観点からの緊急度、データ公開
の波及効果の重要度、支援の必要性などの視
点からその優先順位付けを行い、それに従い、
支援を実施した。なお、これまで応募された
課題の中には各領域の運営方針と必ずしも
合致しないものやまとめて開発すれば効率
のあがるものなどが見受けられた。そこで、
平成19年度より、領域代表の意向をより強く
反映させるように配慮することとし、また、
必要に応じて、複数の支援希望を一つにまと
めるなどの調整を行うこととした。これによ
り、年度あたりの支援件数は10件程度を目安
とした。 
 上記の支援委員会で、支援の方針が決定す
ると、本支援班において、各分野の専門家の
意見や判断も仰ぎながら、どのような方針で
情報解析を進めればよいか、企業に外注する
必要があるか、その場合どの程度の費用が必
要か、また、どのような情報系研究者の協力
を仰げばよいか、などの助言を行った。また、
（外注する場合その）仕様書作成の支援、研
究支援者の派遣、ソフトウェア会社の斡旋、
必要な資金的援助、なども併せて行った。 
 なお、本特定で扱うデータの種類や解析手
法は多岐にわたる。そのため、本支援班の代
表者、分担者だけでは、多様な需要すべてに
適切な対応や助言ができないことが予想さ
れる。そのため、各分野の専門家からなる研
究協力者を組織し、随時協力を仰ぎながら、
本支援班を運営した。 
 
４．研究成果 

5年間の期間中、毎年前期と後期の2回支援
課題の募集を行い、基盤ゲノムの総括班会議
の下に設けられた情報解析・成果公開支援委
員会で審査を行い、支援課題と支援内容を決
定し支援を行った。 

 
平成17年度： 
・4月応募8件、10月応募16件(領域代表推薦8

件含む) 
・支援実施16件（ソフト開発10件、計算機等

購入3件、共同研究先紹介2件、データ入力
謝金1件） 

平成18年度:  
・7月応募15件、11月応募6件(領域代表推薦2



 

 

件含む) 
・支援実施18件（ソフト開発14件、計算機等

購入2件、共同研究先紹介2件） 
平成19年度:  
・6月応募12件、10月応募6件 
・支援実施12件（ソフト開発9件、計算機等

購入2件、情報管理支援1件） 
平成20年度:  
・5月応募7件、9月応募9件 
・支援実施14件（ソフト開発12件、計算機等

購入2件） 
平成21年度: 
・4月応募6件、8月応募9件 
・支援実施15件（ソフト開発13件、共同研究

先紹介1件、スパコン利用負担1件） 
 
本支援により開発したデータベースは、順

次その成果を公開している。また、平成19年
度には、生命システム情報総括班、比較ゲノ
ム支援班で導入した新型シークエンサのデ
ータ解析用計算機を購入し、特定領域全体へ
のシークエンス情報解析支援を行った。平成
20年度からは、東大情報基盤センタースパコ
ンシステム等を利用して、成果とりまとめや
データの統合化と分析に重点を置いた情報
支援を行った。 
 
５．主な発表論文等 
（研究代表者、研究分担者及び連携研究者に
は下線） 
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