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まえがき

　文部省科学研究費補助金重点領域研究「ゲノム解析に伴う大量知識情報処理の研究」

（重点領域研究「ゲノム情報」）は平成３年４月より平成８年３月まで５カ年計画で行

われました。この報告書は計画研究班員および公募研究班員による主要な発表論文をま

とめたものです。また、最初に平成８年１０月に行われた文部省での研究終了ヒアリン

グの資料も添付しています。なお、重点領域研究「ゲノム情報」による出版物はインタ

ーネットを通じて公開されています。http://www.genome.ad.jp/documents/gi/ をご覧くだ

さい。

　大量データをもたらすゲノム計画の波及効果により、基礎生物学から医学・薬学・農

学まで、バイオサイエンスでは急速な情報化が進んでいます。重点領域研究「ゲノム情

報」の５年間の研究目標は、ゲノム解析に伴うデータベースとデータ解釈の問題に、新

しい情報処理技術を開発し実用化することでした。しかし、私どもはより長期的な展望

から領域活動を行ってきました。それは、情報化が進むバイオサイエンスの急展開に対

処するための情報インフラストラクチャーの整備と、若手研究者層の拡大でした。そし

て、バイオサイエンスとコンピュータサイエンスの融合の中に、新しい学問分野として

の「ゲノム情報」を確立することでした。ヒアリング資料にまとめてあるように、また

ゲノムネットデータベースサービス（http://www.genome.ad.jp/）をご利用になればお分

かりいただけるように、当初の研究目標は十分に達成され、新しいバイオサイエンス研

究の流れを作ることができたと思います。５年間のご支援をどうもありがとうございま

した。

　　　　平成８年１２月

重点領域研究「ゲノム情報」代表者

京都大学化学研究所・教授

　　　金　久　　實

〒611 宇治市五ヶ庄
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１．領域全体の当初の研究目標と目標達成度、学界への貢献度

　分子生物学の実験技術の進歩に裏付けされて発足したヒト・ゲノム解析計画は、さら

に新たな技術革新をもたらし、加速度的に大量のシーケンスデータを産み出している。

それに伴い分子・細胞レベルでの生命現象に関する基礎データから、病気の診断・治療

への可能性を示す応用データまで、様々な生物的なデータが急速に蓄積されている。生

物学はかつて直面したことのない大量情報の時代に入り、新しい情報処理技術の開発が

ゲノム解析の進展のため、また生物学の発展のために不可欠の要素となった。新しい情

報処理技術とは大量データの中から生物学の知識を体系化し、知識を利用する技術であ

り、これは知識処理や並列処理といった計算機科学の最先端の研究と深く関連している。

重点領域研究「ゲノム情報」は平成３年度から７年度までこのような背景の下に行われ、

生物科学と計算機科学の融合の中から、生物情報科学ともいうべき新しい学問分野の確

立を目指してきた。

　具体的な研究目標は、(A) ゲノム解析がもたらす大量かつ多様なデータのデータベー

スの問題と、(B) 実験によるゲノム解析の最終産物であるシーケンスデータの生物的意

味解釈の問題に新しい情報処理技術を開発し、その実用化を行ってゲノム研究を推進す

ることであった。前者については目標は十分に達成された。数々の研究成果は論文等と

して発表しただけでなく、実用的なデータベースやソフトウェアとして、とくにゲノム

ネットデータベースサービスとして取りまとめ、インターネットを通じて国際的に提供

している（付録Ｂ参照）。後者については基礎的な研究に重点を置いたため、実用化に

ついては未だ不十分である。ただし国際的なゲノム研究の流れとしても、第１期がマッ

ピングとシーケンシングの技術開発段階、第２期がその結果としての大量シーケンシン

グデータの生産段階と位置づけられるので、データ解釈（機能予測）の実用化は第２期

（平成８年度以降）での継続事項とした。

　本領域研究は情報処理技術の研究開発と実用化以外に、わが国におけるバイオサイエ

ンス研究に対して２つの重要な貢献を行った。１つは情報インフラストラクチャーの整

備、もう１つは研究者層の拡大である。大量データの出現によるバイオサイエンスの急

激な展開に対応するためには、情報インフラストラクチャーの整備が不可欠であるとの

認識から、総括班の活動の一部として1991年にゲノム研究ネットワーク「ゲノムネット」

を設立し、これはその後東京大学医科学研究所ヒトゲノム解析センターの事業として運

用されている（付録Ａ参照）。この５年間にわが国のインターネット環境は大幅に向上

したが、ゲノムネットはゲノム関連データベースを国際的に提供するためのバックボー

ンとなっている。一方、上記の研究目標を達成するには従来からの生物科学の研究者層

だけでなく、計算機科学を中心とした幅広い研究者層の参加が不可欠であった。これも

総括班の活動として、毎年夏に「ゲノム情報チュートリアル」を、毎年冬に「ゲノム情

報ワークショップ」を開催し、生物系研究者と計算機系研究者の交流と共同研究を推進

した（付録Ａ参照）。その結果、数百名のメンバーからなるゲノム情報コミュニティと

も呼べる研究者層ができている。

　既存の学会に対する活動としては、分子生物学会と生物物理学会でシンポジウムやコ



ンピュータデモンストレーションを何度も開催し、生物物理学会に「ゲノム情報」セッ

ションを新設し、さらに情報処理学会と物理学会で学会誌に「ゲノム情報」の特集を行っ

た（付録Ａ参照）。それなりのインパクトはあったと考えられるが、複数の分野の境界

に位置する新しい研究領域の宿命として、既存の学会で市民権を得るまでにはまだ時間

がかかるだろう。今後は新しい学会の設立も視野に入れて、生物情報科学の学問分野の

確立を目指すべきである。

２．領域内における研究組織と研究班の連携状況

　重点領域研究「ゲノム情報」は、総括班と全体で１つの計画研究班、それに公募研究

を加えて組織した。以下に示す通り５年間を通じて総括班員は２０名、研究班員（計画

研究および公募研究）は４９名であった。研究班員４９名のうち２０名以上は計算機科

学専門の研究者であり、本領域研究が真に生物系と計算機系の共同研究プロジェクトで

あったことを裏付けている。これはもちろんわが国では初めてのことであり、世界的に

も類のない先駆的なプロジェクトであった。

総括班

石浜　　明　（平成３～７年度）　国立遺伝学研究所

磯野　克己　（平成３～７年度）　神戸大学理学部

伊藤　　彬　（平成４～７年度）　(財)癌研究会癌研究所

牛島　和夫　（平成５～７年度）　九州大学工学部

内田　俊一　（平成３～６年度）　(財)新世代コンピュータ技術開発機構

大須賀節雄　（平成３～７年度）　東京大学先端科学技術研究センター

金久　　實　（平成３～７年度）　京都大学化学研究所

榊　　佳之　（平成３～７年度）　東京大学医科学研究所

佐々木慎一　（平成３～５年度）　豊橋技術科学大学

清水　信義　（平成３～７年度）　慶應義塾大学医学部

鈴木　義昭　（平成３～７年度）　基礎生物学研究所

関口　睦夫　（平成３～７年度）　九州大学生体防御医学研究所

高木　利久　（平成５～７年度）　東京大学医科学研究所

高浪　　滿　（平成３～７年度）　京都大学化学研究所

田中　穂積　（平成３～５年度）　東京工業大学工学部

西岡　孝明　（平成３～４年度）　京都大学化学研究所

松原　謙一　（平成３～７年度）　大阪大学細胞生体工学センター

美宅　成樹　（平成３～７年度）　東京農工大学工学部

吉川　　寛　（平成３～７年度）　大阪大学医学部、奈良先端科学技術大学院大学

米澤　明憲　（平成３～７年度）　東京大学理学部

研究班（計画研究および公募研究）

秋山　　泰　（平成４～７年度）　京都大学化学研究所

阿久津達也　（平成４～７年度）　機械技術研究所、群馬大学工学部

鯵坂　恒夫　（平成４年度）　　　京都大学工学部



有川　節夫　（平成６年度）　　　九州大学理学部

池村　淑道　（平成４～６年度）　国立遺伝学研究所

石川　幹人　（平成６年度）　　　(財)新世代コンピュータ技術開発機構

石田　好輝　（平成５年度）　　　京都大学工学部

磯山　正治　（平成７年度）　　　(財)蛋白質研究奨励会

伊藤　　彬　（平成３年度）　　　(財)癌研究会癌研究所

今井　　浩　（平成３～７年度）　九州大学理学部、東京大学理学部

小笠原直毅　（平成４～７年度）　大阪大学医学部、奈良先端科学技術大学院大学

金久　　實　（平成３～７年度）　京都大学化学研究所

久原　　哲　（平成３～７年度）　九州大学大学院農学研究科

小谷　善行　（平成３年度）　　　東京農工大学工学部

後藤　　修　（平成３～７年度）　埼玉県立がんセンター研究所

小原　雄治　（平成６～７年度）　国立遺伝学研究所

小山　照夫　（平成３～５年度）　学術情報センター

坂本　　博　（平成３年度）　　　京都大学理学部

品川日出夫　（平成３年度）　　　大阪大学微生物病研究所

篠原　　武　（平成３～４年度）　九州工業大学情報工学部

陶山　　明　（平成３～７年度）　長岡技術科学大学、東京大学教養学部

瀬戸　保彦　（平成３～６年度）　(財)蛋白質研究奨励会

添田　栄一　（平成３年度）　　　理化学研究所ジーンバンク

高岡　忠雄　（平成６年度）　　　茨城大学工学部

高木　利久　（平成３～７年度）　九州大学情報処理教育センター、東京大学医科学研究所

高橋　由雅　（平成３～７年度）　豊橋技術科学大学工学部

寺野　隆雄　（平成３～４年度）　筑波大学社会工学系

中井　謙太　（平成４～７年度）　基礎生物学研究所、大阪大学細胞生体工学センター

中田　琴子　（平成５年度）　　　国立衛生試験所

那須　正夫　（平成５年度）　　　大阪大学薬学部

新島　耕一　（平成５年度）　　　九州工業大学情報工学部

西岡　孝明　（平成３～７年度）　京都大学化学研究所

新田　克己　（平成３～５年度）　(財)新世代コンピュータ技術開発機構

野口　俊之　（平成３年度）　　　名古屋大学理学部

萩谷　昌己　（平成３～７年度）　京都大学数理解析研究所、東京大学理学部

伏見　　譲　（平成３～７年度）　埼玉大学工学部

藤山秋佐夫　（平成３～７年度）　国立遺伝学研究所

古川　哲也　（平成５年度）　　　九州大学大型計算機センター

古谷　博史　（平成５年度）　　　京都教育大学教育学部

堀　　　寛　（平成３年度）　　　広島大学原爆放射能医学研究所

松田　秀雄　（平成５～７年度）　神戸大学工学部

美宅　成樹　（平成３～７年度）　東京農工大学工学部

蓑島　伸生　（平成３～７年度）　慶應義塾大学医学部

宮野　　悟　（平成３～７年度）　九州大学理学部

森　　浩禎　（平成４～７年度）　京都大学ウイルス研究所、奈良先端科学技術大学院大学

安川　民男　（平成３～５年度）　東京農工大学工学部

安永　照雄　（平成６～７年度）　大阪大学遺伝情報実験施設

横森　　貴　（平成６～７年度）　電気通信大学

米澤　明憲　（平成３～７年度）　東京大学理学部



(1) 総括班

　総括班は領域全体の運営と研究活動の円滑化を図ることを目的とし、年度初めと年度

終りに毎年２回ずつ、全部で１０回開催した総括班会議において、研究計画の取りまと

めと調整、研究の進捗状況に対する助言、研究成果の公表と評価などを行った（付録Ａ

参照）。また対外的には総括班は、開かれたゲノム情報コミュニティ作りとゲノム研究

の現場との密接な連携を目的とした活動を行った。具体的には生物系研究者と計算機系

研究者の研究交流と研究者層拡大のためのワークショップとチュートリアルの開催、コ

ンピュータネットワークの整備を軸としたゲノム研究のインフラストラクチャー作り、

東大医科研ヒトゲノム解析センターと京大化研スーパーコンピューターラボラトリーを

中心とした全国的な研究支援体制作りである。

(2) 研究班

　本領域は計画研究および公募研究あわせても班員は比較的少数であり、チュートリア

ルとワークショップ、ヒトゲノム解析センター、その他の場所で緊密に交流する機会が

多く、その結果としての共同研究も盛んであった。そこで、領域全体の方針としては、

班員相互の緊密な連携をコアとしたゲノム情報コミュニティ全体との連携を重視した。

例えば、班員による研究成果発表会も毎年チュートリアルの場で公開して行い、班員で

あるかどうかの区別なく研究交流を行ってきた。一方、ゲノム情報コミュニティと実験

系研究者の交流にも力を入れ、本領域の班員はヒトゲノム解析センターのデータベース

研究会を通じて、創成的基礎研究「ヒト・ゲノム解析研究」の班員を始めとしたゲノム

研究現場の実験系研究者との連携を行い、実用的なデータベースシステム等の共同開発

を行った。すでにその成果はゲノムネットを通じて世界中に提供され、またヒトゲノム

解析センター主催の講習会、学会年会や国際シンポジウムなどでのデモンストレーショ

ンにより普及にも努めている。

(3) ゲノム情報コミュニティ

　毎年夏に開催するゲノム情報チュートリアルと毎年冬に開催するゲノム情報ワークショッ

プは、本領域の最も主要な公開行事であった（付録Ａ参照）。この２つの定期行事は重

点領域研究「ゲノムサイエンス」により継続して開催されることになり、ゲノム情報コ

ミュニティの定期行事として定着している。チュートリアルが泊り込みで行うインフォ

ーマルな勉強会であるのに対して、ワークショップはフォーマルな研究発表の場である。

チュートリアルは米国のゴードン会議のような、ワークショップは学会の年会のような

性格をもっているとも言えるだろう。また、ゲノム情報コミュニティの機関誌ともいえ

る「ゲノム情報ニュース」を年４回発行し、約１５００名に配布してきた。

３．これまでの主な研究成果

　本領域研究は５ヶ年計画を前期３年と後期２年に分け、前期は主に技術開発の段階、



後期は主に実用化の段階と位置づけ、(A) ゲノム解析がもたらす大量かつ多様なデータ

のデータベースの問題と、(B) 実験によるゲノム解析の最終産物である配列データの生

物的意味解釈の２つの問題に取り組んできた。ただし (B) については後期も技術開発が

中心となったことは前述の通りである。

　研究項目 (A) における技術開発には３つの要素が必要であった。第１はオブジェクト

指向データベースや演繹データベースといった新しいデータベース技術、第２はクライ

アント・サーバーを中心としたネットワーク技術、第３はグラフィカルなユーザーイン

ターフェース技術である。一方、実用化に関してはゲノム研究の現場で行われるマッピ

ングやシーケンシングに伴うデータベースの問題と、公表されたデータを蓄積した公共

データベースの統合化の問題に区別して考えた。データベースの問題に関する主な研究

成果は以下の通りである。

(A1) 大腸菌、枯草菌、酵母ゲノムのシーケンシングをサポートするために、オブジェ

クト指向的な考え方とグラフィカルユーザーインターフェース、それにクライアン

ト・サーバー機能を備えたシステムを設計し、ヒトゲノム解析センターとの協力で 

Genomatica を開発した（秋山）。これは実際に枯草菌ゲノムデータベース構築（小

笠原）や大腸菌ゲノムデータベース構築（森）に利用された。

(A2) ヒトゲノムに対してはグラフィカルユーザーインターフェースにより、マッピン

グデータ入力と統合マップ作成のデータベースシステム Locus-in（蓑島）と、コンティ

グ地図作成のためのソフトウェアツール ContigMaker（陶山、萩谷）をヒトゲノム解

析センターとの協力で開発し、一般公開している。

(A3) ヒトに関する既存の公共データを統合して利用できるようにするため、ヒトの遺

伝的地図（GDB）、塩基配列（GenBank）、アミノ酸配列（PIR）、遺伝病（OMIM）

を、グラフィカルな環境で統合し、クライアント・サーバーで利用できるシステム 

HyperGenome を開発した（久原、高木、金久）。

(A4) 塩基配列（GenBank/DDBJ, EMBL）、アミノ酸配列（SWISS-PROT, PIR, PRF）、

立体構造（PDB, PDBSTR）、配列モチーフ（EPD, TRANSFAC, PROSITE）、酵素反

応（LIGAND）、代謝パスウェイ（PATHWAY）、変異タンパク質（PMD）、アミノ

酸指標（AAindex）、遺伝病（OMIM）、文献（Medline, LITDB）といった既存の分子

生物学データベースの関連を２項関係で表現した簡単な演繹データベース LinkDB を

開発し、全体を統合して利用できる DBGET システムを公開した（金久）。

(A5) 上記のようなデータベースの統合だけでなく、さらに様々なデータベース検索・

解析システムを緩やかに統合し、自由に組み合わせて利用できる環境 Gidre を構築し

提供した（高木）。



(A6) 蛋白質研究奨励会の文献データベース LITDB と配列データベース PRF を一般公開

するととももに、米国 NCBI との協力体制を作り、PRF は NCBI の Entrez システム

に定期的に取り込まれるようになった（瀬戸）。

　研究項目 (B) は配列データの生物的意味を解釈する問題、すなわち機能予測の問題で

ある。その基本方針は既知のデータで配列と機能の関連を明らかにし、その知識を利用

することである。そのためには大量データから知識を獲得し利用する技術を開発しなけ

ればならない。また、実用化に関しては情報処理技術に頼るだけでなく、手作業により

個々の専門分野で実際に知識ベースを構築し、生物学の広範な専門的知識をゲノム解析

で利用できる形に体系化しなければならない。これはもちろん５年間で達成できるよう

な内容ではない。そこで、本研究では知識獲得の技術をとくに学習アルゴリズムという

観点から研究し、実際の知識ベース構築に基づく知識の利用に関してはいくつかのプロ

トタイプを開発するにとどめた。データ解釈の問題に関する主な研究成果は以下の通り

である。

(B1) 配列グループに共通なパターンを見いだすための複数配列アライメントに、シミュ

レーテッドアニーリング法（石川、金久）、ならびに反復改善法（後藤）という新

しいアルゴリズムを開発した。これらは並列処理の観点からも興味深いアルゴリズ

ムである。

(B2) タンパク質立体構造での共通パターンを抽出するために、部分構造検索およびア

ライメントを行うアルゴリズムを開発した（阿久津）。構造予測の問題に関しては、

膜タンパク質の構造予測のためのアルゴリズムを開発し、実用的なシステムとして

提供した（美宅）。また、ＲＮＡ二次構造予測の並列アルゴリズムを開発し、並列

計算機に実装した（米澤）。

(B3) 正の例と負の例の配列データグループが与えられたときに、両者を区別する配列

の特徴を自動的に知識として獲得する機械学習アルゴリズムを開発し、実際のシス

テム BONSAI を開発した（宮野）。また、知識利用システムの１つとしてタンパク

質の配列モチーフ検索・解析システム MOTIF およびそのクライアント・サーバー版 

SMART を開発し提供した（金久）。

(B4) 手作業による知識の体系化もいくつかのテーマで行われているが、とくに酵素反

応式、化合物の化学構造、酵素のアミノ酸配列と立体構造などを統合した、酵素反

応データベース LIGAND を構築し提供した（西岡）。また、核酸の知識ベースとし

て、異常スプライシングデータを蓄積し、ＲＮＡスプライス部位選択に関するルー

ルベースの構築を行った（中井）。

(B5) その他いくつかの問題で配列データの機能的、進化的意味の解釈が行われた（７



の論文一覧参照）。また、ゲノム情報の今後の発展につながる研究として、個々の

配列の解析ではなく、発生などにおける遺伝子発現制御ネットワークのモデリング

（萩谷）や、生物種内突然変異体ポピュレーションの解析（伏見）を行った。

４．領域として研究を推進したうえでの問題点と対応措置

　重点領域研究「ゲノム解析に伴う大量知識情報処理の研究」が発足したときの最大の

問題点は、わが国ではバイオサイエンスの一部として情報科学的な研究を行うインフラ

ストラクチャーも人材も存在しないことであった。しかしながら、ゲノムプロジェクト

の発足ととともに必然的に起こるであろう大量データの出現と、それに伴うバイオサイ

エンスの急激な展開に対応するためには、新しい情報処理技術の研究開発と実用化を行

わなければならないことは明白であり、本領域はまさにそれを期待されていた。研究を

行う以前の問題として、インフラストラクチャー整備と若手研究者を中心とした人材発

掘が急務だったのである。

　情報インフラストラクチャーの整備に関しては、1990年秋より総合研究 B の中でコン

ピュータネットワークの設立を準備し、1991年9月に東京大学医科学研究所ヒトゲノム

解析センターと京都大学化学研究所が開通して、ゲノムネット（GenomeNet）が発足し

た。ゲノムネットは当初は重点領域の総括班の活動として、現在はヒトゲノム解析セン

ターの事業として運用されている。また1995年までは TISN の一部として京都から各地

へ接続がなされていたが、TISN の解散に伴い現在は京都から先は福岡への接続のみと

なっている。ゲノムネットはもともと回線接続を提供することを目的としたものではな

く、国内のインターネット整備に国が積極的に支援するようになった現在、回線接続サ

ービスを行う意味はないと考えられる。わが国のゲノム関連データベースを国内外に提

供するためのバックボーンという本来の目的に戻ったわけである。

　一方の人材発掘に関しては、通産省の第５世代コンピュータプロジェクト（ICOT）

の遺伝子情報処理ワーキンググループが出発点であった。ここで、ゲノム情報の学問に

対する興味が高まり、領域発足後は計算機科学者としてもエース級の若手研究者が続々

と参加することとなったのである。その際の重要なポイントは、並列処理や知識処理に

代表される新しい計算機科学の分野と、分子生物学の技術革新により大量情報の時代を

迎えた生物科学の分野の間には、学問としての自然な共通性と発展性があり、基礎的な

研究面での融合を強調したことである 。ゲノム情報（genome informaics）という言葉は、

とくに米国では、ゲノム計画を支援する実用的なデータベース作りや解析ツール作りを

意味する。わが国の「ゲノム情報」はゲノムを出発点とした生命系の情報に関する学問

領域であり、結果的に研究支援まで含めた活動を行ったのである。また、個々の研究者

を本領域の都合だけで強く束縛せず自由な研究を推進し、これはゲノム情報コミュニティ

という形で、わが国全体の研究水準の向上につながったと考える。各省庁がビッグプロ

ジェクトを開始した近年の状況を考えても、これからの重点領域の１つの形態として、

閉じた研究プロジェクトではなく、開かれた研究領域の組織作りを目指すことがあって



もよいのではないだろうか。

　ところで、若手の人材発掘を他の分野に頼ることは短期的には有効であったが、長期

的にはバイオサイエンスの中で人材を育成していくことが必要である。ここに教育体制

の問題が係わってくる。これは１つの重点領域で解決できる問題ではないが、いくつか

の試みを行った。大学の学部レベルの教育については、分子生物学会年会の中で「生物

系学科における情報科学教育」と題したパネルディスカッションを行い、問題提起と少

なくとも問題に対する共通の認識を目指した。すなわち、データベースや解析システム

を上手に使える人が増えれば問題が解決するのではなく、そもそもデータベースや解析

システムを開発できる技術、さらにはその背景となる情報科学全体に対する理解をもっ

た人材が育たなければ、バイオサイエンスの新しい発展はあり得ない点である。また、

高校レベルでの教育については、領域発足直後に「ヒトゲノム計画とは－新しい生物科

学の出発点－」と題したパンフレットを作成し、全国の高校に配布した。領域終了後に

はとりまとめ研究の中で、首都圏の高校の先生を対象とし、「ヒトゲノム計画とインタ

ーネット」と題した講習会を開催した。そこで出された強い要望は、ゲノムネット 

WWW サーバーの日本語化であった。現時点では国際対応のために英語のみでサービス

しているゲノムネットも、わが国の将来という観点からは日本語の重要性が非常に高い

ことを強く認識した次第である。

５．今後の研究成果の取りまとめ方策

　重点領域研究「ゲノム情報」は終了したが、国内外のゲノム研究はますます活発化し

つつある。幸い、平成８年度より文部省ヒトゲノムプログラムの第２期として重点領域

研究「ゲノムサイエンス」が発足し、その１つの研究項目として「ゲノムの生物知識情

報」に関する研究が始まった。また、平成３年度に設置された東京大学医科学研究所ヒ

トゲノム解析センターのゲノムデータベース分野と平成５年度に設置されたＤＮＡ情報

解析分野の存在により、ゲノム情報に関する長期的な研究活動と研究支援活動が可能と

なっている。従って、重点領域研究「ゲノム情報」の研究成果取りまとめは、ゲノムを

出発点とした生命系の情報に関する研究の１つの区切りとして位置づけ、これまでの研

究成果を基盤とし、今後の長期的な展望を与えることに重点を置きたい。

　実はすでに「ゲノムサイエンス」の「ゲノムの生物知識情報」はそのような観点から

研究計画が立案されている。重点領域研究「ゲノム情報」は、(1) 情報インフラストラ

クチャーの整備と、(2) 研究者層の拡大をベースに、(3) 新しい情報処理技術の開発を達

成した。既存のデータベースを統合する問題では、技術開発とシステム開発を行い、ゲ

ノムネットを通じて提供するまで実用化されたが、配列データの生物的意味解釈の問題

は、技術開発までであった。これは解釈の前提となる生物機能に関するデータあるいは

知識がほとんどコンピュータ化されていないためであり、「ゲノムサイエンス」では

「技術開発から知識の体系化へ」をキーワードに、(4) 実用的な知識ベースの構築を目

標としている。しかし、そこでの知識ベースは「ゲノム情報」で考えていたような配列



と機能の関連を示す辞書だけではない。それは配列を通して個々の分子の働きが分かっ

ても、細胞あるいは生物個体の働きが分かるわけではないからである。個々の分子とは

いわば生命系を構成する部品であり、部品間のつながり、つまり結線図のようなものが

解明されなければ、生命系の働きを理解することはできない。実は遺伝子や分子の相互

作用に関するデータは分子・細胞生物学の知識として広く存在しており、これをコンピュ

ータ化して、ゲノム解析がもたらす遺伝子カタログとの対応をつけていくことが、「ゲ

ノムサイエンス」における生物知識情報の体系化なのである。

　このように重点領域研究「ゲノム情報」の研究成果の取りまとめの結果として、ゲノ

ム研究の新しい展開が始まっている。なお、本領域研究の成果は各年度ごとの報告書と

取りまとめ研究による５年間の報告書として出版し、発表論文リストとゲノム情報ワー

クショップの論文集はゲノムネットの WWW サーバーでも公開している。

６．研究を取りまとめるうえでの問題点

　情報インフラストラクチャー作りと技術開発・システム開発は若手の計算機科学者の

参入により急速に進んだ。しかし今後の生物知識情報の体系化には生物学の知識とセン

スを備えた若手研究者が参入しなければ達成できないだろう。とくに幅広い生物学の専

門領域をカバーするには多数の生物学者の協力が必要である。重点領域研究「ゲノム情

報」発足時には、まず指導的立場にある計算機科学者の理解を求め、それを軸に若手計

算機科学者の発掘を行った。同様の方策は今後の若手生物学者の発掘についても必要で

ある。重点領域研究「ゲノム情報」の取りまとめに対し、指導的立場にある生物学者の

理解を求め、新しいゲノム情報研究の展開が可能になることを期待したい。

　研究の取りまとめは学界に対してだけでなく、一般社会に対しても行う必要がある。

それは本重点領域としてのゲノム情報だけでなく、広くゲノム計画がもたらす情報の観

点から行うべきであろう。そして科学の最先端を一方的に伝えるのではなく、将来の科

学者を育成する教育的見地が必要であろう。インターネットは一般社会と直結している

ので、例えば現状では専門家のみを対象とした英語のゲノムネット WWW サーバーに

日本語のページを加え、初歩から段階的に学んでいけるようにすることも考えられる。

もっとも技術的には可能でも、我々研究者がこのような教育活動を行う意義が学界で認

められなければ、実践することは難しいかもしれない。しかし、本領域は５年間にいく

つの発表論文をだせるかといった短期的な研究成果をだけを目指したのではない。本領

域が力を入れた情報インフラストラクチャー作りやゲノム情報コミュニティ作りは、長

期的な研究推進のための基盤整備だったのである。長期的な展望に立てば教育は避けて

通れない重要な問題である。その意味から、重点領域研究「ゲノム情報」の研究成果が

一般社会の中に、とくに次の世代を担う子供たちの教育の中に取り込まれるよう努力を

していきたいと考えている。
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付録Ａ．活動記録

重点領域研究「ゲノム情報」公式行事

90.12. 3- 4 第１回ワークショップ（東京、機械振興会館） 参加者 ２１０名

91. 1. 7 総合Ｂ班会議（東京ガーデンパレス）

91. 6.17 第１回総括班会議（東京ガーデンパレス）

91. 7.11-12 第１回チュートリアル（京都平安会館） 参加者 １３０名

91.12. 9-10 第２回ワークショップ（東京、星陵会館） 参加者 ３００名

92. 1. 6- 7 研究発表会（東京ガーデンパレス）

92. 1. 7 第２回総括班会議（東京ガーデンパレス）

92. 6.11 第３回総括班会議（東京ガーデンパレス）

92. 7. 1- 4 第２回チュートリアル（賢島、大阪府セミナーハウス） 参加者 １２０名

92.12.14-15 第３回ワークショップ（横浜パシフィコ） 参加者 ３７０名

93. 2.26 第４回総括班会議（アルカディア市ケ谷）

93. 6.24 第５回総括班会議（アルカディア市ケ谷）

93. 7. 6- 9 第３回チュートリアル（福岡、ホテル海の中道） 参加者 １２０名

93.12.13-15 第４回ワークショップ（横浜パシフィコ） 参加者 ２８０名

94. 2.15 第６回総括班会議（東京ガーデンパレス）

94. 6.23 第７回総括班会議（ヒトゲノム解析センター）

94. 7. 6- 9 第４回チュートリアル（富山、インテック研修センター） 参加者 １１０名

94.12.19-20 第５回ワークショップ（横浜パシフィコ） 参加者 ２９４名

95. 3. 9-10 国際シンポジウム「ゲノム計画とコンピュータサイエンス」 参加者 １２１名

95. 3. 3 第８回総括班会議（アルカディア市ケ谷）

95. 6.22 第９回総括班会議（東京ガーデンパレス）

95. 7. 5- 8 第５回チュートリアル（神戸ゼロックス総合教育研究所） 参加者 １１１名

95.12.11-12 第６回ワークショップ（横浜パシフィコ） 参加者 ２７５名

96. 3.12 第１０回総括班会議（国立教育会館）

96. 8.22-23 ヒトゲノム計画とインターネット講習会 参加者 　３１名

学会シンポジウム等

92.11. 6 生物物理学会（大阪）シンポジウム「ヒトゲノム計画で得られる大量ゲノム情報をどうす

るか？」

92.12. 9 分子生物学会（京都）ミニシンポジウム「ゲノムデータベース構築の現状」

93. 5 物理学会誌小特集「生命の設計図に迫る！－ヒトゲノム計画と知識情報処理－」

93.10.12 生物物理学会（名古屋）ゲノム情報セッション

93.11.15-17 国際ヒトゲノム会議（神戸）オンサイト・インフォマティックス・セッション

94. 9.29 生物物理学会（東京）ゲノム情報セッション

94.12.13 分子生物学会（神戸）シンポジウム「分子生物学データベースの新しい流れ」

95. 1. 3- 6 HICCS Biotechnology Computing Track (Hawaii)

95. 3. 9-10 国際シンポジウム「ゲノム計画とコンピュータサイエンス」

95. 9.24 生物物理学会（札幌）ゲノム情報セッション

95.12. 6 分子生物学会（名古屋）シンポジウム「情報生物学の展開」

96.10 情報処理学会誌特集「ゲノム情報」



ヒトゲノム解析センター主催の講習会等

93. 2. 1 稼働開始

93. 2.22 ヒトゲノム解析センター計算機システム利用説明会 約１７０名

93. 3.17 CM-5、nCUBE2 講習会 １３名

93. 4.22-23 データベース利用講習会 約１００名

93. 6.10-11 医科研内利用者講習会 約４０名

93. 7.23 旧 VAX 利用者講習会 約４０名

93. 8.17-19 CM-5 トレーニングコース １５名

93. 9.27 QUANTA 講習会 １５名

93.10.21 QUANTA 講習会（第２回） ６名

93.12.21 nCUBE2 講習会 ６名

94. 1.19 新プロ合同班会議（千葉）での講習会 約４０名

94. 2.23-24 ヒトゲノム解析センター利用法入門講習会 １２８名

94. 3. 5 九州大学での講習会 ７５名

94. 5.16-17 ヒトゲノム解析センター計算機システム利用者講習会 ３０名

94. 7. 4 QUANTA講習会 １１名

94. 7. 7-8 チュートリアルでの計算機講習会 約５０名

94. 7. 26-27 GCG講習会 ５１名

94.10.19-20 CM-5講習会 ９名

94.12.5 データベース検索と配列解析の入門 １６名

94.12.13-16 分子生物学会年会での講習会 約１３０名

95.2.2 ネットワーク管理者入門コース １８名

95.4.21 利用法入門講習会 ４８名

95.5.26 データベース利用法講習会 ３８名

95.6.23 開発ソフト利用法講習会 １９名

95.7.6 チュートリアルでの計算機講習会 ５０名

95.7.21 ＧＣＧ利用法講習会 ２５名

95.8.23 nCUBE講習会 ６名

95.8.24-25 CM5利用法講習会 ７名

95.8.28 ネットワーク管理者入門コース ３５名

95.9.29 データベース利用法講習会 ２０名

95.10.25 QUANTA利用法講習会（基礎編） ５名

95.11.17 QUANTA利用法講習会（応用編） ５名

96.2.17 九州大学での利用者入門講習会 ４５名

96.4.26 利用者講習会 ６０名

96.5.24 データベース利用法講習会 ５５名

96.6.21 開発ソフト利用法講習会 ２２名

96.7.26 ＧＣＧ利用法講習会 ２４名

96.8.22 並列計算機（CRAY）利用法講習会 ４名

96.9.6 ネットワーク管理者入門コース ２６名

96.9.27 QUANTA講習会（1） ４名

96.10.25 データベース利用法講習会 １９名

96.11.15 QUANTA講習会（2） ２名



スーパーコンピューターラボラトリー主催の講習会等

92. 1. 4 稼働開始

92. 1.14 スーパーコンピューター利用説明会（宇治地区） 約７０名

92. 1.28-29 QUANTA 講習会 １５名

92. 2.19 スーパーコンピューターラボラトリー竣工披露式

92. 2.27 スーパーコンピューター利用説明会（京大、ゲノム） 約５０名

92. 2.27-28 QUANTA 講習会 １７名

92. 6. 2 CHARMm 講習会 ４８名

92.11.18 UniChem 講習会 １６名

92.11.24 BIOSYM 講習会 ８名

92.12. 1- 2 FORTRAN 講習会 ２５名

93. 4.19 スーパーコンピューターラボラトリー利用説明会 約５０名

93. 4.20 データベース利用講習会 ３２名

93. 5.18-20 UNICOS 講習会 １８名

93. 6.15-17 C 講習会 ８名

93. 7.13 QUANTA/CHARMm 講習会 １４名

93. 7.28 Insight/Discover 講習会 ９名

93.10.19 UniChem 2.0 講習会 ４名

93.10.21 FORTRAN/C 最適化講習会 ８名

93.11.24 CHARMm 応用編講習会 １１名

94. 1.28 ドキュメントツール講習会 ７名

94. 4.19 スーパーコンピューターラボラトリー利用説明会 ５６名

94. 5.27 AVS5 講習会 ４名

94. 6.24 Fortran 最適化講習会 ７名

94. 7.14-15 UNIX 講習会 １６名

94. 7.29 UniChem 講習会 ４名

94. 9.21 ドキュメントツール講習会 １０名

94. 9.27 QUANTA/CHARMm 講習会 １４名

94.10.21 FORTRAN90 講習会 ５名

94.11.18 UniChem 2.3 講習会 １名

95. 2.17 ドキュメントツール講習会 １０名

95. 4.18 スーパーコンピューターラボラトリー利用説明会（宇治地区） ３１名

95. 4.19 ゲノムネットデータベースサービス利用説明会（宇治地区） ２１名

95. 4.25 スーパーコンピューターラボラトリー利用説明会（吉田地区） ２９名

95. 4.25 ゲノムネットデータベースサービス利用説明会（吉田地区） ７８名

95. 5.19 ネットワーク入門講習会 １６名

95. 5.19 UNIX 入門講習会 １５名

95. 5.25 QUANTA/CHARMm 講習会 ５名

95. 6. 2 UNIX 応用講習会 ７名

95. 7.28 UniChem 講習会 ５名

95. 8.11 C 言語入門 ５名

95. 8.24 FORTRAN 最適化 ５名

95. 8.25 Fortran90 講習会 ４名

95. 9. 1 ドキュメントツール講習会 ２名

95. 9.14 ネットワーク入門 ４名

95.10.20 WWW 講習会 １３名



95.11.15 ゲノムネットデータベース利用説明会（病院地区） ５１名

95.11.17 CRAY ツール講習会 ３名

95.12.13 QUANTA NMR オプション説明会 ３名

96. 3.14 ドキュメントツール講習会 ２名

96. 4.19 スーパーコンピューターラボラトリー利用説明会（宇治地区） ８名

96. 5.16 UNIX 入門講習会 ９名

96. 5.17 ネットワーク入門 １２名

96. 5.22 ゲノムネットデータベース利用説明会（吉田地区） ３名

96. 6.21 UniChem 講習会 １１名

96. 6.28 QUANTA/CHARMm 講習会 ８名

96. 7.16 ゲノムネットデータベース利用説明会（宇治地区） ３６名

96. 7.25 Fortran90 講習会 ２名

96. 9.26 Fortran 最適化講習会 ２名

96.10. 2 ドキュメントツール講習会 ５名

ネットワーク接続（GenomeNet / TISN）

91. 9.20 東大理－京大化研、京大化研－阪大細胞工学が 64KBPS で開通

91.11. 7 東大理－東大医科研が 64KBPS で開通

92. 8.20 東大理－癌研が 64KBPS で開通

92. 9.30 東大理－京大化研が 192KBPS にアップグレード

京大化研ーWIDE京都NOC－九大工が 192KBPS で開通

92.10. 2 東大理－がんセンターが 64KBPS で開通

93.10.27 京大化研－蛋白奨励会が ISDN で開通

92.12.17 東大理－農水省筑波が 64KBPS で開通

93. 1.11 東大理－岡崎が 64KBPS で開通

93. 3.15 東大理－東大医科研が 1.5MBPS にアップグレード

93. 4.12 阪大細胞生体工学－阪大遺伝情報実験施設が LAN接続で開通

93. 5.26 東大理－米国西海岸が 512KBPS にアップグレード

93. 6. 2 東大医科研－国立衛生試験所が ISDN で開通

93. 7.29 京大化研－高輝度光科学研究センターが 64KBPS で開通

93. 8. 1 京大化研－蛋白工学研究所が 64KBPS で開通

93. 9. 1 東大理－京大化研が 512KBPS にアップグレード

93. 9. 1 京大化研－けいはんなが 64KBPS で開通

93. 9. 1 HSP研究所－WIDE京都NOCが LAN接続で開通

93. 9.11 京大化研－国際高等研究所が 64KBPS で開通

93.12.20 東大医科研－埼玉県立がんセンターが ISDN で開通

94. 1. 6 京大化研－藤田保健衛生大学が ISDN で開通

94. 1.14 東大理－米国西海岸が 768KBPS にアップグレード（WIDE との共同運用）

94. 5. 1 京大化研－WIDE京都NOC－九大工が 512KBPS にアップグレード

94. 6.10 東大医科研－京大化研間に 150MBPS の NTT 実験線が開通

95. 1.31 京大化研－高輝度光科学研究センターが 512KBPS にアップグレード

96. 4. 1 京大化研－WIDE京都NOC－九大工が 768KBPS にアップグレード

96. 5.17 海外線を TISN から IMnet へ移行

96. 5.29 東大医科研－京大化研間の 150MBPS NTT 実験線が STM から ATM へ移行



ゲノムネットデータベースサービス

サービス名 内容 開発者 利用形態 開始時期 備考

IRx データベース検索 NLM On-line 92. 9

Entrez 統合データベース検索 NCBI On-line 92. 9 95.9 廃止

DBGET データベース検索 SCL E-mail 92. 9

Gopher 94. 2

WWW 94. 7

Client 94. 8

BLAST ホモロジー検索 NCBI E-mail 92. 9

WWW 94.12

FASTA ホモロジー検索 W.Pearson E-mail 92. 9

MOTIF モチーフ検索 SCL E-mail 93. 2

WWW 94.12

CLUSTALW マルチプルアライメント SCL WWW 96. 9

Locus-in マッピング支援 HGC/Keio FTP 94. 4

ContigMaker マッピング支援 HGC/MKI FTP 94. 4

Genomatica シーケンシング支援 HGC/SCL FTP 94. 4

HyperGenome 統合データベース検索 HGC/Kyushu FTP 94. 4

Gnome 配列解析支援 HGC/Senri FTP 94. 4

SMART モチーフ解析 HGC/SCL Client 94.10

PSORT 局在部位予測 K.Nakai WWW 94.12

Gidre データベース統合化環境 HGC Client 95. 6

98Entrez Entrez の PC98 版 NCBI/HGC FTP 95. 7

ACEDB ゲノムデータベース検索 R.Durbin On-line 95.10

KEGG 遺伝子・ゲノム百科辞典 SCL WWW 95.12

新規開発システム一覧

NetDBget: 分子生物学データベース統合検索システム（荻原 淳、内山郁夫、金久 實）

WebDBget: ハイパーリンクによる分子生物学データベース統合検索システム（秋山 泰、五斗 進、内山郁

夫、金久 實）

Gnome: ネットワークを利用した配列解析支援システム（新山利幸、時森健夫、荻原 淳、内山郁夫、中井

謙太）

SMART: 配列モチーフ検索・解析ツール（荻原 淳、内山郁夫、高木利久、金久 實）

Gidre: データベース統合化環境構築システム（北野景彦、荻原 淳、高木利久）

HyperGenome: 染色体地図と配列情報を統合したデータベース（久原 哲、高木利久、五斗 進、金久 實）

Genomatica: 染色体上の物理位置に基づきDNA配列を整理したデータベース（秋山 泰、森 浩禎、小笠原直

毅、久原 哲、村上康文、宮嶋伸行）

Locus-in: マッピングデータ入力と統合マップ作成のためのデータベースシステム（蓑島伸生、清水信義）

ContigMaker: コンティグ地図作製のためのソフトウエアツール（陶山 明、萩谷昌己、伊藤隆司、藤山秋

佐夫、大山 彰、高木利久）

SAND: Nested Deletion 法による配列結合編集システム（陶山 明、大山 彰、古畑芳晶、萩谷昌己、伊藤隆

司、藤山秋佐夫、服部正平、榊 佳之、高木利久）
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