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研究成果の概要（和文）：本総括班では、ゲノム特定4領域の一つである「生命システム情報」
の4つの研究項目間の緊密な連携を図り、領域全体を有機的に円滑に運営し、研究を効率良く進
める為の活動を行った。また、「生命システム情報」だけでなく、本領域と一体として設計・設
定された3つの特定領域「比較ゲノム」、「応用ゲノム」、「基盤ゲノム」をあわせたゲノム特定4
領域全体の有機的、効率的運営の為の活動もあわせて展開した。 

 
研究成果の概要（英文）：The steering group promoted the cooperation among four different 
research groups in Systems Genomics, one of the four research areas of the new genome 
reseach project. We also performed a variety of activities to manage the whole research 
area(that is, not only Systems Genomics but other three areas; Comparative Genomics, 
Applied Genomics, and Comprehensive Genomics) organically and smoothly, so that they can 
promote their research effectively as an entire research area. 
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 直接経費 間接経費 合 計 

2004 年度 3,500,000 0 3,500,000 

2005 年度 102,600,000 0 102,600,000 

2006 年度 93,700,000 0 93,700,000 

2007 年度 94,800,000 0 94,800,000 

2008 年度 94,500,000 0 94,500,000 

2009 年度 94,500,000 0 94,500,000 

総 計 483,600,000 0 483,600,000 
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１．研究開始当初の背景 

ヒトの遺伝子数が予想よりも少なかった
ことはゲノム配列決定から得られた大きな
発見であった。これはわれわれの遺伝子観を
大きく転換させるものであった。ゲノムはわ
れわれの想像をはるかに超える巧妙な仕組

みを獲得して生命現象を司っているのであ
る。このメカニズム、すなわち、素過程とし
ての遺伝子ネットワークを解析し、それらを
統合して生命のシステムを明らかにするこ
とこそが新たな段階のゲノム研究に求めら
れている。 
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そこで、本領域では、「ゲノム情報から生
命をシステムとして理解するための方法論
と技術(情報、計測、実験)の開発およびこれ
らを駆使した生命システムの新たな理解」を
領域の目標に掲げて研究を展開する。より具
体的には、ゲノム情報からの相互作用および
パスウェイやネットワークの予測、パスウェ
イやネットワークとの種々の生命現象との
対応付けによるシステムの解明、システムの
解析による高次機能(細胞や生体の振る舞
い)の予測、およびこれらを可能とするため
の方法論や技術(情報、計測、実験)の開発や
機能データの網羅的収集を行う。また、この
ようにして開発した技術やデータを駆使し
て種々のレベルの生命システムを計算機上
に再構築するとともに、これらを解析するこ
とにより生命システム(細胞システム、多細
胞システム)の振る舞いやシステムに内在す
る規則性（階層性、共通性、多様性、冗長性
など）に関して新たな視点を提示したり、新
たな概念を発見したりすることを目指す。 
本領域は、ゲノム研究を基盤として、その

上に生物、情報、計測の各分野を融合した新
たな研究スタイルを確立し、生命のより深い
理解を目指すものである。 
 

２．研究の目的 

ゲノム特定４領域は、ゲノムから複雑で巧
妙な生命システムの仕組みを解き明かす「生
命システム情報」、比較ゲノムを通して生物
の進化、多様化に迫る「比較ゲノム」、ゲノ
ム研究の成果を人の健康問題や産業に役立
てる「応用ゲノム」、および、これらの３つ
の領域の基盤を構築する「基盤ゲノム」から
なる。本総括班は、この 4 つの領域の一つで
ある「生命システム情報」を有機的かつ円滑
に運営し、研究を効率良く進めるためのもの
である。生命システム情報は、生物系、情報
系、計測系、物理系などさまざまな分野から
の研究者が集結し融合して研究を進めるこ
とを大きな特徴としている。そのため、個々
の研究を有機的に結合させるための場や機
会をできるだけ提供することが本総括班の
大きな目標となっている。一方、本総括班は、
生命システム情報だけでなく、ゲノム特定の
4 領域全体の総括班としての機能、さらに言
えば、わが国のゲノム研究全体の総括班的役
割も担うことを目指している。 

 

３．研究の方法 

このような研究を推進するにあたり、さま
ざまな分野の融合を図ることが本領域の目
的ではあるが、対象とする研究領域の広がり、
公募研究への応募のしやすさ、挑戦的な研究
を受け入れやすくすること、などに配慮して、
本領域では領域を以下の 4つの研究項目に分
けて、研究を展開することとした。 
 

研究項目 A01：ゲノム機能に関する情報の収
集と統合による生命システムの再構築 

研究項目 A02：高度なデータ取得技術の開発
とそれを用いた生命システムの解明 

研究項目 A03：モデル化とシミュレーション
による生命システムの理解 

研究項目 A04：生命システム解明のための革
新的な情報解析技術の開発 

 
これら 4つの研究項目に、平成 17年度は、

計画研究 16件、公募研究 28 件の合計 44件、
平成 18 年度は、計画研究 18 件、公募研究 31
件の合計 49 件、平成 19 年度は平成 18 年度
の継続であるため、同じく、計画研究 18 件、
公募研究 31件の合計 49 件、平成 20年度は、
計画研究 18件、公募研究 30 件の合計 48件、
平成 21年度は、平成 20 年度の継続であるが、
新学術領域研究に採択され抜けた公募研究
が 3 課題あったため、計画研究 18 件、公募
研究 27件の合計 45 件の研究課題が設定され、
活発な研究活動を展開してきた。 

本領域では、上記 4 つの研究項目間の緊密
な連携を図り、領域全体を有機的に円滑に運
営し、研究を効率良く進めるために、総括班
を設けた。この総括班は、「生命システム情
報」だけでなく、本領域と一体として設計・
設定された 3つの特定領域「比較ゲノム」、「応
用ゲノム」、「基盤ゲノム」をあわせた、ゲノ
ム特定 4領域全体の総括班的な機能も果たす
ように設計した。そのため、ゲノム特定 4領
域の有機的、効率的運営のための活動もあわ
せて展開してきた。具体的には、4 領域合同
班会議の開催、ホームページの構築維持管理、
電子名簿の作成、情報交換のための SNS(ｿｰｼ
ｬﾙﾈｯﾄﾜｰｷﾝｸﾞｻｰﾋﾞｽ）の構築や運営なども行っ
た。この他にも、国内の関連プロジェクトや
センターとの連絡調整機能も果たしてきた。
さらに、市民との交流イベントである「ゲノ
ムひろば」や「ミニゲノムひろば」、公開シ
ンポジウムの開催などの活動も行った。これ
らの活動を推進するために、総括班に、「広
報委員会」と「社会との接点委員会」を設け
た。 

 
４．研究成果 

本領域の成果の概要を、以下に簡潔にまと
める。 
＜A01：ゲノム機能に関する情報の収集と統

合による生命システムの再構築＞ 
・文献からの知識抽出手法および抽出された

知識の組み合わせによる新たな知識の発
見手法の開発 

・ゲノム配列情報と分子系統樹からの遺伝子
セットの進化の再構築手法の開発 

・9 種類のメダカ変異体（初期発生や器官形
成にかかわる）の原因遺伝子の解明とその
機能解析 

・シミュレーションと実験による周期性の創



 

 

出機構モデル（ゼブラフィッシュ胚の分節
時計）の検証 

・枯草菌・大腸菌の必須遺伝子の機能解析お
よび核様蛋白質の機能解明 

・タイリングアレイによる枯草菌・大腸菌の
転写制御ネットワークの解明 

・ゲノムの改変によるショウジョウバエ表現
型情報の大規模な収集・解析とデータベー
ス化 

・ショウジョウバエの翅および胚発生の表現
型解析と翅サイズ変化にかかわる遺伝子
候補の同定 

・線虫の表現型情報の収集と解析のための
種々の技術開発 

・大規模 RNAi による線虫の胚性致死表現型
データベース構築 

 
＜A02：高度なデータ取得技術の開発とそれ

を用いた生命システムの解明＞ 
・完全長 cDNA 解析による世界最大の酵母転

写開始点データベースの構築 
・PCS-MS による複合体・パスウェイの定量解

析技術開発 
・CFP から YFP への 98％の FRET 効率を達成

する融合蛋白質の開発 
・世界でも最も大きいストークスシフト（励

起波長と蛍光波長の差）を示す蛍光蛋白質
の開発 

・高感度かつハイスループットなシグナリン
グ分子の相互作用の動態定量化技術の開
発 

・上記の技術を用いた、神経細胞のカルシウ
ムシグナルに関わる分子の新規パスウェ
イの同定 

・網羅的な代謝物質の測定および代謝ネット
ワークの構築のための種々の技術開発 

・上記を用いた大腸菌や種々のがんのメタボ
ローム解析 

・細胞間同調機構の再構築のための種々の基
盤技術の開発 

・30 年間未解決のシンギュラリティ現象（概
日時計停止現象）のメカニズム解明 

 
＜A03：モデル化とシミュレーションによる

生命システムの理解＞ 
・シミュレーションと実験によるスパイクタ

イミング依存シナプス可塑性の機構解明 
・アフリカツメガエルにおける視覚系ネット

ワークの方向選択性獲得機構の解明 
・ゼブラフィッシュを用いた縞模様形成にお

ける細胞レベルの機構解明 
・体節形成を制御する遺伝子発現の振動機構

のモデル化 
・上記モデルの、計算機シミュレーションと

遺伝子改変マウスによる検証 
 

＜A04：生命システム解明のための革新的な
情報解析技術の開発＞ 

・表現型（ショウジョウバエの翅脈）のイメ

ージ処理技術の開発とそれによるデータ
ベース化 

・超高速ゲノム解読装置のための大量データ
処理技術開発と転写開始点の網羅的収集
等への応用 

・ベイジアンネットワーク等による信頼性の
高い遺伝子ネットワーク推定技術の開発 

・生命ネットワーク情報の電子化整理技術
（例：パスウェイの記述とシミュレーショ
ン）の開発 

・代謝情報を Wiki 上で管理し共有する技術
の開発 

・植物二次代謝物フラボノイドの階層分類と
データベース化 

・EST ライブラリ情報からの効率的解剖用語
の収集と半自動分類 

・生命科学の教科書を利用した専門用語の構
造化手法の開発と遺伝子発現解析への応
用 

 
これらの研究成果を生み出す過程におい

て、複数の分野にまたがるさまざまな共同研
究が生まれ、その結果、理論（数理シミュレ
ーションや情報解析）と実験を融合した新た
な研究スタイルの創出、データ収集からデー
タ解析まで一貫した研究の設計と実行など、
本領域はこれからの生命科学に必要とされ
る新しい研究スタイルや方法論の創出に大
きく貢献してきた。また、これからの生命科
学におけるシステム生物学的アプローチの
重要性については論を待たないが、そのため
の人材育成や技術開発（定量計測技術など）
についても大きな成果が得られた。また、研
究基盤としてのデータベース構築や解析ソ
フトウェア開発にも多大な成果があった。な
お、これらの成果に関して領域全体で 800 報
ほどの論文、12 件の特許が出ている。さらに
成果の一部はデータベースや解析ソフトウ
ェアの形でインターネットを通じで世界中
に公開されている。そのサイト数は 89 件に
のぼり、世界中から日々多くのアクセスを集
めている。 
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