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-疾患リスク・未病状態は、個々人のエピゲノム/トランスクリプトーム/プロテオーム動態で決まる。
-つまり生来のゲノム配列だけでなく、既往歴・環境要因の総和としての情報が「治療への鍵」。

新しいタイプの計測データ（特に動的データ）が続々生まれている
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ゲノム
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トランスクリプトーム

個人差個人差 総合的記憶

取得できるデータはゲノム
だけでない。画像データ、
数値データなど大きく変化。

DNAシークエンス シングルセル/空間解析 血漿プロテオーム
数値データ画像データ配列データ

配列以外の大量
データが利用で
きる時代

新しい測定データは既に大量に
産出されている。

しかも行き場がない。

背景

ムーンショット目標２（超早期疾患予防）
AMED革新的がん医療
AMED先端ゲノム（GRIFIN)
今後、AMEDワクチン開発（SCARDA)

出てくるデータの標準化
や受け皿が必要。現状で
は対応できる組織（デー
タセンター）がない。

さらなる超大量
データ時代へ
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（ゲノム以外の）空間トランスクリプトームが精神疾患解明に役立つ背景

PCDH15 遺伝子と双極性障害は
有意に相関（既知情報）
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***P < 0.0001

8,708例のゲノム解析
•双極性障害 1,818 例
•統合失調症 3,014例
•自閉スペクトラム症 1,205例
•健常者 2,671例

Kushima I and Ozaki N et al., Biol Psychiatry 92,5 p362-374,2022

PCDH15 遺伝子の空間トランスクリプトーム情報が作用解明に役立つ

マウス脳の空間カタログ化->ヒト脳へも
ヒト死後検体脳で解析済み。
しかし結果を発信（共有）
する手段が無い。
(学術誌に渡しても死蔵さ
れるだけ)

こうしたデータを、有効に
利活用できるインフラ構築
が必須

脳の特定部位で発現向上
することがマウスで判明

作用機序には遺伝子発現
の空間情報が必須

有意でも機序が
不明。そのため
治療に繋がらず。
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その他

バイオ
バンク等

)

バイオ
バンク等

データ利活用の階層
階層１ 非制限公開しうるデータ

階層２ 制限共有あるいは制限公開レベル

階層３ 臨床情報
公開が一般に困難

個別の
研究課題

バイオ
バンク等

個別の
研究課題

個別の
研究課題

個人情報に当てはまりにくいデータを扱う場
（空間トランスクリプトーム、画像情報、行動データなど）
・ 画像情報の効果的利活用
・ ヘルスケア・行動データの利活用

個別の
研究課題

個別の
研究課題

CANNDs
開発計画

・横断検索

・データを扱う
場の提供

（計算環境）

既存バンク等はナ
ショナル・データ
ベースとデータを
共有、かつ自前で
も解析、成果発信。

情報サービスを提
供しない個別研究
課題は中央データ
ベースへの登録が
必須。

新規の開発計画が必要
-多様なデータを標準化
-データ利活用の基盤技術を開発

ゲノムを中心とする
中央

データベース
基本４情報

(年齢・性別・
居住域・ICD-10/11)
とVCFは必須

バイオ
バンク等

データ利活用提案

機能ゲノムデータベース
=基礎研究から各階層データに

付加価値を与える

新しい我が国のデータベースの形（明確な3層構造：分散と集約）

分散

集約

集約/
自由な発想

ゲノム＝各階層をまたいだ利活用

基礎研究

データ
カタログ

臨床研究と患者還元

新規モダリティーデータ
（非配列データ）
の登場を契機に
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データ基盤には国の強いリーダーシップが不可欠
産官学・省庁の枠を超えたALL JAPANでの連携を！

ゲノムだけではない、空間等オミクスデータに対応する国レベルの受け皿が必要
（それを各階層につなぐ中央（セントラル）データベースの構築は喫緊の課題）

• 空間等オミクスデータは、ゲノム配列情報の価値を飛躍的に向上させる
• データ利活用の枠組みは弾力的に改変しなければ各階層が混乱：データシェアに禍根

ヒトゲノムや生物多様性データには、中央（セントラル）データベースが必要
• G7声明や生物多様性条約の決定に対し、対応できるデータ管理体制がない
• データが散逸・消失するばかりでは、 DXしても意味がない
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シングルセル解析 (固定サンプル)空間解析
Mouse brain (Xenium explore)

画像

mRNAの座標

細胞/核の座標

細胞ごとに集計した遺伝子発現量
全て数字：個人識別符号を含まない

これらの情報だけでもな本質的に機能情報を表現する

空間/シングルセル解析の出力データ形式

1列目の数字：遺伝子名
2列目の数字：細胞ID
3列目の数字：発現情報

血漿プロテオーム解析

タンパク質毎の発現量(NPX値)が記載されたファイル

参考資料

マウス脳
PPP1r1b mRNA）
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