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 研究開発実施の概要 

ChIP-Atlas は、論文などで報告された世界中の ChIP-seq データを全て統合したデータベー

スであり、さらにその膨大なデータの利活用や統合解析をサポートするウェブツールとして 2015年

12月に公開された。 

本報告書の研究開発は、Bisulfite-seq データを追加することで ChIP-Atlas をエピゲノミクス統

合データベースとして拡充し、なおかつ持続可能性と利活用実績の拡大を目的として 2017 年 4

月に発足した。以来５年間の研究開発により、まず Bisulfite-seq データを計算処理するための解

析パイプラインを構築した。これにより所与のゲノム領域におけるメチル化率と高/低メチル化領域

がさまざまな細胞タイプに対して可視化された。また ATAC-seq データの解析も追加課題として遂

行し、オープンクロマチン領域の可視化も実現された。最新のゲノムアセンブリへの対応やラットゲ

ノムデータの追加により、ユーザの利便性が大幅に向上された。ChIP-Atlasのデータを多角的に活

用するため、jPOST や UCSC ゲノムブラウザなどとの連携が構築された。さらに他のデータベースと

の連携をはかるため、ChIP-Atlas のデータが全て RDF 化され、横断的なデータ抽出が可能となっ

た。ChIP-Atlas を絶え間なく更新するために最も手間のかかる作業がサンプルメタデータのキュレ

ーションであったが、その作業を機械学習によって半自動化させることに成功し、ChIP-Atlas の持

続可能性が飛躍的に向上した。さらなる利用者の増加をはかるため、国内外での学会や研究集会、

大学や研究機関での講演やハンズオンセミナーなどの広報活動が展開され、結果的に毎月 4-5

千人のユニークユーザが訪問し、20 万ページが閲覧されるサイトに成長した。また、ChIP-Atlas は

2018年 12月に論文として発表されたが、以来 300報以上の学術論文によって引用された。 

したがって本研究開発により、ゲノム-タンパク質相互作用（ChIP-seq）、オープンクロマチン情

報（DNase-seq, ATAC-seq）、メチローム情報（Bisulfite-seq）を統合的に俯瞰し利活用できるデータ

ベースおよびウェブツールが開発された。さらにその利便性や持続可能性が向上されたことにより、

世界的に活用され多くの論文に引用される生命科学系インフラとして発展を遂げた。 
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 研究開発実施体制 

1. 研究グループ 

(1) 「沖」グループ（研究代表者グループ） 

・ 担当項目 

データ更新、Bisulfite-seq と ATAC-seqデータ、生物種、最新ゲノムアセンブリデータの追加 

 

(2) 「三浦」グループ（主たる共同研究者グループ(1)） 

・ 担当項目 

Bisulfite-seqデータの追加 

 

(3) 「浜本」グループ（主たる共同研究者グループ(2)） 

・ 担当項目 

キュレーション 

 

(4) 「川路」グループ（主たる共同研究者グループ(3)） 

・ 担当項目 

データ閲覧機能の拡充 

 

(5) 「竹本」グループ（主たる共同研究者グループ(4)） 

・ 担当項目 

疾患関連 SNPの実験的検証 

 

(6) 「沢津橋」グループ（主たる共同研究者グループ(5)） 

・ 担当項目 

疾患関連 SNPの実験的検証 

 

2. 有識者会議等 

該当無し 
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 研究開発の目的、実施内容及び成果 

 

1. 研究開発の背景 

近年の次世代シーケンス技術の発展により、ゲノム上の転写因子やヒストンの結合分布、およ

びゲノム DNAのメチル化状態が網羅的に解析できるようになった。それぞれ ChIP-seqや Bisulfite

-seq と呼ばれるこの実験手法は 2016 年度末時点で８万以上もの報告件数があり、今後もさらなる

データ数の増加が見込まれる。ともにエピゲノミクス研究において中核をなす研究手法であり、細

胞分化や遺伝子発現などの基礎研究だけでなく、診断やリスク予測など医療的な応用も進められ

ている。その重要性は ENCODE、Roadmap Epigenomicsや、我が国も参画する IHECなどの巨大

プロジェクトが進行していることからも裏付けられる。近年、実験プロトコルの安定化やシーケンスの

価格が下落したことにより、中小規模のプロジェクトやラボ単位の研究データ収集が進んでいる。そ

の数は上記の大規模プロジェクトで収集された数の 10 倍近くも存在するが、それらを統合的に利

活用するためのデータベースは存在しない。本研究ではこれらを網羅的に収集し、個別データや

統合的な解析結果を提供することをめざす。 

ChIP-seq データを網羅的に収集し、それらを容易に閲覧することが可能なデータベースはす

でに存在しており、Cistrome DB (http://cistrome.org/db) や GTRD (https://gtrd.biouml.org)

はその代表例である。しかしこれは個別の ChIP-seq データを閲覧するだけのためのサービスで

あるため、膨大な量の ChIP-seq データの中から知識発見を導くことは困難である。 

 

2. 研究開発対象のデータベース・ツール 

(1) データベース 

・ 主要なもの 

正式名称 略称 概要 

ChIP-Atlas ChIP-Atlas エピゲノミクス統合データベースおよびデータ解析ツ

ール 

 

・ 上記以外のもの 

該当無し 

 

(2) ツール等 

該当無し 

 

3. 達成目標及び実施計画 

(1) 当初の実施計画・達成目標 

■Bisulfite-seqデータの追加 

Bisulfite-seq はメチル化シトシン (mC) の分布をゲノムワイドに定量するための実験手

法であり、エピゲノム研究においてもはや無くてはならない実験手法として確立している。Ch

IP-seq と同様、そのシーケンス生データは NCBI SRA より自由にダウンロードできるが、それ

をレファレンスゲノムにマッピングしてメチル化コールを行う必要があり、情報解析技術なし

にはその利活用が難しい。NGSmethDB や MethBase などのデータベースでは SRA を事前

処理したデータを公開しているが、数百程度の実験データしか収集しておらず、約２万件も

の Bisulfite-seqデータのごく一部しかカバーしていない。そこで本研究では SRAとして公開
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されている Bisulfite-seq データのうち、データ数が上位３つの生物種（ヒト、マウス、シロイヌ

ナズナ）の SRAを網羅的に収集し、事前処理したデータの公開をめざす。 

Bisulfite-seqの解析パイプラインは、ChIP-seqのそれとよく類似しており、これまで開発し

たコードを一部改変して構築する。まず SRA ファイルを FASTQ 形式に復号し、レファレンス

ゲノムへのアライメントと mC-calling をおこなう。得られたテキスト形式の mC-call データは B

igWig 形式に変換し、ゲノムブラウザでメチル化率を閲覧するためのファイルを作成する。ま

た、統計学的有意にメチル化が亢進／低下している領域（hyper- / hypo-MR）をコールし、

BED4 形式のファイルを作成する。さらにこれらすべてのデータを単一のファイル (BED9 形

式) に統合する。これをゲノムブラウザで可視化することにより、どの細胞で、どのゲノム領域

に、どの程度メチル化しているかが、一目で理解できるようにする。 

 

■生物種の追加 

ChIP-Atlas は現在、ヒト、マウス、ショウジョウバエ、線虫、出芽酵母の５生物種を扱ってい

る。しかし、Bisulfite-seqデータではシロイヌナズナのデータが多いことや、ChIP-Atlasにラッ

トやシロイヌナズナの追加を望む意見が学会発表などで得られているため、第３年次までに

それら２生物種の公開をめざす。まず初年次より、沖グループで両生物種を追加するための

解析パイプラインを構築させ、第２年次より、植物を専門とする工藤、川勝研究参加者ととも

に既存データ全てのキュレーションをおこなう。また、これまでインターフェースの作成を担

当した DBCLS の大田達郎 特任研究員の協力を仰ぎ、Web インターフェースの刷新をおこ

ない、第３年次までにユーザが閲覧できるようにするとともに、毎月更新を軌道に乗せる。 

 

■キュレーションの効率化 

毎月おこなわれる ChIP-Atlas の更新でもっとも労力を要するのが、メタデータのキュレー

ションである。これは厳格なルールに従っておこなわれ、以下の４つの属性値をマニュアル

で記入している。 

 

 ・抗原クラス (Histone, Transcription factor など) 

   ∟ 抗原名 (H3K4me3, Pou5f1, Trp53 など) 

 ・細胞クラス (Blood, Liver, Pancreas など) 

   ∟ 細胞名 (K-562, Hepatocytes, PANC-1 など) 

 

また、転写因子名は、HUGO や MGI などが定める official gene symbol に統一してお

り、synonymous な名称は使用しない。細胞名については official symbol のような国際的

ルールがないため、Table 2の表記法に従って記述されている。 

これまで毎月、追加される約 1,300 件の ChIP-seq SRA のキュレーションをおこなってき

たが、本申請では Bisulfite-seq データや他の生物種の追加も予定しているため、さらに作

業負担の増大が予想される。そこで、沖グループと浜本グループで一連の作業を明確に記

したマニュアルを作成し、データの入力方法や上述のルールを習熟させる。また、キュレー

ション作業には一定の生物学的知識が必要なため、教科書や論文の輪読会などを定期的

におこなう。これまで、実験に用いられた細胞で特に多いのが、がん由来の臨床サンプルや

細胞株であるため、がんなどの疾患を専門とする浜本グループの知識や経験を結集させて

その教育と実行にあたる。また浜本グループには、本研究開始の当初より、全てのキュレー
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ションログの精査を依頼する。 

ChIP-Atlas のキュレーションログは全て保存しているため、現在ではその履歴を参考にし

ながらデータ入力をおこなっている。しかし、この作業を機械学習によって自動化できれば、

作業効率の飛躍的な改善が期待できる。実例をあげると、SRA投稿者が記述したメタ情報の

中の「K562」というキーワードがあったとき、細胞クラスを「Blood」、細胞株名を「K-562」（ハイ

フンあり）とした履歴が複数ある。このような履歴を学習させることにより、更新によって新たに

「K562」を含む SRA メタデータが追加されれば、瞬時にその正解データが得られる。機械学

習のためのアルゴリズムの選定は江原遥研究参加者や瀬々潤アドバイザーに協力を仰ぎ、

沖グループでその実装を進める。研究開始当初よりアルゴリズムの選定を進め、第２年次は

新たに追加されるメタデータのキュレーションに試験的に導入する。キュレータによる結果と

の一致率を高めるよう、プログラムを改善し、第３年次より本格運用できることをめざす。 

 

■他のデータベースとの連携 

ChIP-Atlas が公開しているデータは全て固有の URL を持ち、なおかつ IGV や UCSC ゲ

ノムブラウザなどの汎用ツールによって可視化できるようなフォーマット（BIgWig、BED 形式）

で作成されている。また任意のデータを抽出できるような工夫をしており、任意の抗原名や

細胞名によって対応するファイル名や URL が一意に引き出せるような対応表を作成してい

るため、抗原名や細胞名をキーワードとするその他のデータベースとの有機的な連携が可

能である。そこで ChIP-Atlasに収蔵された全てのデータファイルを RDF化し、その連携が円

滑に行えるようにする。ChIP-Atlasの共同開発者である DBCLSの大田達郎氏に RDF化のノ

ウハウを提供していただき、沖グループでその作業を行う。追加生物種や Bisulfite-seq デ

ータが出揃い始める第２年次より RDF 化を開始し、それが完了したのち、多階層オーミクス

データベース DBKERO (http://kero.hgc.jp) に ChIP-Atlas データが表示できることをめざ

す。またそのノウハウを生かし、その他のデータベースとも連携を図る。 

 

■利用者増加のための広報活動 

ChIP-Atlas は 2015 年 12 月に一般公開されたが、現在までの約１年間の利用回数は 1

5,000 回を超えている（データの閲覧やダウンロードなどのサービス利用回数。単純訪問者

などは除く）。これまでに、学会発表や参加者へのチラシの配布をおこなうことで、着実に利

用回数が増加しているため、今後さらに広報活動をおこなう。本研究代表者グループはそ

れぞれ分野の異なる学協会やデータ産生型プロジェクトに所属しているため、学会発表や

チラシの配布を積極的におこなうことで、生命科学の幅広い分野に普及させ、さらに追加す

べき機能や生物種などのニーズを吸収する。 

また、論文執筆による ChIP-Atlas の普及にも努める。現在のところ、ChIP-Atlas を利用し

GWAS データを解析した結果を投稿準備中であるため、初年次内にアクセプトされることを

めざす。また、今後の ChIP-Atlasの機能拡充（生物種や Bisulfite-seqの追加）に合わせて、

Nucleic Acid Research誌の Database Issueにも投稿し、拡張された機能について紹介す

る。 

このような広報活動を積極的におこなうことにより、第３年次末までには年間のサービス

利用回数を 3倍（45,000回）に、第５年次末までには 5倍（75,000回）を獲得できるようめざ

す。 

 



 

7 
 

(2) 期間中に追加・削除・変更した実施計画・達成目標 

■データ閲覧機能の拡充（2017年度追加実施項目） 

川路グループにおいて、データ閲覧機能拡充のための開発を実施する。ChIP-Atlasはク

ライアント・ソフトウェア IGV を用いたデータ閲覧機能を既に備えているが、これに加えて、専

用ソフトウェアを用いずに ChIP-Atlas データを閲覧する環境を構築する。一般的なウェブ・

ブラウザのみを利用することでゲノミクスデータを閲覧できる UCSC Genome Browser Data

base や ENSEMBL Genome Browser などのゲノムブラウザー・データベースに対応するた

め、ChIP-Atlas データへ Track Hub 形式でアクセスする環境を整備する。Track Hub 形式

の必要性や RDF化への影響については「04_付録_trackhub」に補足説明。 

 

■ATAC-seqデータの追加（2019年度より実施計画に追加） 

研究代表者の沖らはさまざまな学会や研究期間で ChIP-Atlas の広報活動を行なってい

るが、寄せられる要望の中で特に目立つのが ATAC-seq データの追加と、最新ゲノムアセン

ブリへの対応であり、当初計画にあったシロイヌナズナデータの追加や Bisulfite-seq データ

の追加よりもはるかに多い。したがって当初計画のデータ追加を進めつつも、ユーザからの

需要をいち早く満たせるような研究開発が必要である。 

現行の ChIP-Atlas では ChIP-seq データだけでなく、DNase-seq データもカバーしてい

る。いっぽうで後発技術の ATAC-seq 法 (Assay for Transposase-Accessible Chromatin 

Sequencing) もオープンクロマチン領域を網羅的に解析できるが、DNase-seq に比べて操

作が簡便で再現性も高いことで知られる。また数百個程度の少数細胞でもオープンクロマチ

ン領域を検出できるため、世界中で急速に普及している。もはや ATAC-seqは DNase-seq よ

りもはるかに多用されており、その年間報告件数は Bisulfite-seq を超え ChIP-seq に迫るほ

どである。したがって「エピゲノミクス統合データベース」の開発を目指す本研究課題におい

て、ATAC-seq データの整備は急務といえる。そこで本年度より ATAC-seq データを収集・解

析し、2020 年度内までにその公開をめざす。解析パイプラインは DNase-seq と同じもので

良いが、ATAC-seq 専用の統合解析が必要なため、そのための解析パイプラインを構築する。

また ATAC-seq データはこれまで３万件近く報告されているため、サンプルメタデータのキュ

レーションを浜本グループとの共同でおこなう。 

 

■最新ゲノムアセンブリへの対応（2019年度より実施計画に追加） 

ChIP-Atlas の開発を開始した 2014 年において、ヒトゲノムアセンブリの最新版は hg38

であったが、その一つ前のバージョン（hg19）で得られた知識があまりに多かったため、hg38

による解析はあまり好まれなかった。そのため ChIP-Atlas においても hg19 での開発を進め

ていったが、現在では hg38 の方が主流となっているため、その改訂を求めるユーザの声が

増えている。また、マウス、ハエ、線虫などについても最新アセンブリに対応しておらず、とく

にマウス研究者からは「mm9 は古すぎる」との声が多い。そこで本年度より最新ゲノムアセン

ブリによる再解析を開始し、2021 年度内までにその公開をめざす。解析パイプラインそのも

のは既存のものと同じで良く、必要なのはアライメントのためのゲノムアセンブリを最新版に

変更するだけである。またサンプルメタデータのキュレーションも必要ない。 

 

■疾患の原因 SNPの予測と実験による検証（2021年度追加実施項目） 

申請者は Genome-wide association study (GWAS) で同定された疾患と関連する no
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ncoding SNP の解析に ChIP-Atlas を活用したところ、lead SNP の LD-block 内に、様々な

転写因子を結合する hotspotが存在することを見出した。またそれらのいくつかは既知の ca

usal SNP座位と完全に一致していたため、転写因子結合 hotspotは causal SNPを特定す

るための指標となりうる可能性が示唆された。そこで上記手法で予測された causal SNP の

疾患リスクを実験的に検証し、その発症プロセスの解明をめざす。 

これまでに申請者は徳島大学の竹本龍也 教授と沢津橋俊 特任准教授との共同研究

で、causal SNP 候補領域のマウス相同部位を特定し、ゲノム編集によるヘテロ変異マウスを

作製している。本追加実施ではそれらマウスのホモ個体を作製し、表現型解析をおこなう。

外見的な所見（下痢、皮膚の炎症）に加え組織学的なマーカ染色をおこない、症状の程度

や病態の違いなどを分析し、経時的な発症プロセスを解明する。顕著な発症が見られない

場合は、炎症性腸疾患を誘発する dextran sulfate sodium (DSS) の飲水投与や、乾癬を

誘発する imiquimod (IMQ) の皮膚への塗布を低濃度でおこない、発症リスクの底上げを

図る。 

 

4. 実施内容 

(1) 実施内容 

■Bisulfite-seqデータの追加 

三浦グループが中心となり、株式会社 Rhelixa との協同で Bisulfite-seq のためのアライ

メントツールの評価をおこなった。Tsuji J, et al. Brief Bioinform. 2016 にある約 20 のア

ルゴリズムについて、計算時間、マルチスレッドの可否、メモリ使用量、マッピング率や、NIG 

supercomputer への移植性について検討した結果、Bismark が最も高いパフォーマンスを

示したため、これが公開ツールの中では最もパイプライン構築に適していると判断した。これ

とは別に、三浦がこれまで自身で開発・運用を行ってきた BMap をはじめとする一連のマッ

ピングツールは、論文未発表であるため見送る予定であったが、株式会社 SRA との協同開

発によりパフォーマンスが向上したため、これを採用することとした。とくに、NIG supercomp

uter でも実行できるように改変し、また高速かつ低容量で計算できることを目的に、ネットワ

ーク負荷や処理の冗長性を減少させ、gzip で圧縮されたファイルを直接入出力するための

機能拡張を行った。 

この NIG supercomputer に実装された解析パイプラインを使用し、NCBI-SRA から SRA

のダウンロード、Fastqへの展開、レファレンスゲノムへのアライメント、メチル化率データの作

成、などの解析をすべて完了した（ヒト、マウス、ラット、ハエ、線中、酵母のデータ合わせて 6

0,034件）。また、高・低メチル化領域や、部分メチル化ドメインの抽出を行うためのツール m

ethpipe を NIG supercomputer に実装し、これらのゲノム領域情報の BED ファイルを作成

した。現在、サンプルメタデータのキュレーションを完了し、NBDC の公開サーバにデータを

転送している。2021 年度中に ChIP-Atlas の Web サービスとして解析データの公開をめざ

す。 

 

■ATAC-seqデータの追加 

沖グループが中心となり、NCBI から公開されている NCBI SRA Metadata から ATAC-se

q データの実験 ID を抽出するためのプログラムを作成した。これを ChIP-Atlas の月例更新

プログラムへの組み込み、自動的にデータを収集・解析するためのパイプラインを構築した。

この解析パイプラインを NIG supercomputer に実装し、NCBI-SRA から SRA のダウンロー
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ド、Fastq への展開、レファレンスゲノムへのアライメント、ピークコールなどの解析をすべて

完了した（ヒト、マウス、ラット、ハエ、線虫、酵母のデータ合わせて 107,884 件）。現在、サン

プルメタデータのキュレーションを完了し、NBDC の公開サーバにデータを転送している。20

21年度中に ChIP-AtlasのWebサービスとして解析データの公開をめざす。 

 

■生物種の追加 

沖グループが中心となり、ラットのChIP-seqデータの追加を図った。おもな開発項目は以

下の通り。 

1. レファレンスゲノムの選定：rn6 

2. マッピングやその他の計算のためのライブラリファイル作成。 

3. 計算パイプラインの刷新。 

4. 更新された SRAデータの自動収集プログラムの作成。 

5. キュレーションのための controlled vocabularyの収集。 

6. 転写因子名を official gene symbolに統一。 

7. キュレーションのための補助ツールの改訂。 

8. NBDCのファイルサーバへの転送スクリプトの刷新。 

9. Web インターフェースの刷新（DBCLSの大田達郎氏に依頼） 

このように大幅な改訂や刷新を勧め、2018 年 1 月よりラットの ChIP-seq データを一般公

開した。 

また、シロイヌナズナのデータ収集を行うため、レファレンスゲノムを TAIR 10 に設定し、

上記ステップの 4まで進めた。 

 

■キュレーションの効率化 

浜本グループが中心となり、これまでのキュレーション履歴の見直しを進めた。特に、ど

のレベルまで書き下すかという問題について議論を進めた。例えば白血病は病態の違いか

ら [急性／慢性] [骨髄性／リンパ性] までの分類が必要であるいっぽう、乳がんのサブタイ

プは明確でないことが多いため「Breast cancer」までにとどめるべきなど、ある程度の基準

が得られた。分類クラスの再検討もおこない、たとえば “Bone marrow cells” は当初 “Bo

ne” クラスにしていたが、血球関連の研究に使用されることのほうが多いため “Blood” クラ

スに変更した。また、ヒト ES 細胞は株間における性質の差異が大きいことが知られているた

め、H1, H7, や H9 などの株名を明記することとした。これまで Embryonal carcinoma cell

sは「Embryo」という大分類群に入れていたが、ES/iPS細胞と同様に多分化能細胞として使

用されることが多いため「Pluripotent stem cell」という大分類群に変更した。Cardiomyocyt

e は「Muscle」大分類群としていたが、心筋は骨格筋と大きく性質が異なることから、「Cardio

vascular」大分類群に変更した。また、細かいスペルミスや明らかな間違い、文字化けなどの

修正を進めた。2019 年度内に本研究開始時（2017 年４月）までのキュレーション履歴の見

直しをすべて完了した。さらに追加された ChIP-seq データについては 2020 年度内に見直

しをすべて完了し、その後も継続的にキュレーションを進めている。また新たに追加した Bis

ulfite-seq と ATAC-seqデータのキュレーションは沖・浜本グループの協働で 2021年に全て

完了した。 

また、瀬々潤アドバイザーに協力を仰ぎ、機械学習によるキュレーション作業の自動化プ

ログラムを開発していただいた。データ投稿者が記載した sample metadata の文字列を文
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字 n-gram法（n=3〜7）で分割したものを入力データとし、キュレータが修正した結果の文字

列を正解データとして与える。これをサポートベクターマシン (SVM) 法で分類することによ

り学習させた。これを 10-fold cross validationにより評価したところ、10回以上の頻出歴の

ある正解データについては約９割以上の正答率が得られた。10 回未満のデータについて

は正答率が極端に下がるためさらなる精度向上の余地はあるが、まずはその実用を優先す

べく、株式会社 Rhelixa との協同開発により、NIG supercomputer へ実装した。また毎月の

更新に合わせて、キュレーション履歴を再学習し、新規のサンプルメタデータに対する予測

結果を返すようなプログラムを開発した。これによりキュレーションの時間が短縮され、なおか

つ入力ミスなども低減できた。 

 

■最新ゲノムアセンブリへの対応 

ヒト、マウス、ハエ、線虫について、ChIP-seq、DNase-seq、ATAC-seq、Bisulfite-seq の最

新のゲノムアセンブリに対するアライメントやその他のデータ解析を完了した。このうち、ChIP

-seq と DNase-seq データについて ChIP-Atlas の Web サービスより解析データを一般公開

した。 

ヒト：hg19 → hg38 

マウス：mm9 → mm10 

ハエ：dm3 → dm6 

線虫：ce10 → ce11  

 

■他のデータベースとの連携 

DeepBlue Epigenomic Data Server (http://deepblue.mpi-inf.mpg.de; Albrecht, et 

al. Nucleic Acids Res. 2016) との連携を構築した。これはドイツMax Planck Instituteの

Felipe Albrecht氏が開発した、様々なオミクスデータを Web上で横断的に統合解析できる

サービスであるが、ChIP-seqデータについては ENCODEや Roadmap Epigenomicsなどの

大型プロジェクトのデータ（しかしながら全ての public ChIP-seq データの２割ほどにすぎな

い）しか利用できなかった。Albrecht 氏が福岡に訪問した際に共同プロジェクトを提案したと

ころ、ChIP-Atlas に収蔵される全てのデータが DeepBlue サーバにインポートされ、これらの

データをそのサービス内で利用可能となった。これにより、例えば特定のゲノム領域に結合

する転写因子を ChIP-Atlasデータから引き出し、それらを発現する細胞を transcriptomeデ

ータから抽出する、といったオミクスデータ横断的な再解析が可能となっている。 

京都大学の石濱泰 教授らによるプロテオームデータベース jPOST では異なる細胞間で

発現量が異なるタンパク質を抽出することができる。そのようなタンパク質をコードする遺伝

子群の周辺に結合するような転写因子は、それら遺伝子群のマスター制御因子と考えられ

るが、その探索は ChIP-Atlasの Enrichment Analysisにこのような遺伝子群を submitすれ

ば得られる。この一連の作業をよりシンプルに行えるようにすべく、jPOST で得られたタンパ

ク質名を ChIP-Atlas の Enrichment Analysis へと自動入力するようなシステムの構築を進

めた（DBCLS 守屋勇樹 特任助教との共同開発）。また、以前までは ChIP-Atlas の Enrichm

ent Analysis では official gene symbol しか対応できていなかったが、jPOST との連携に

伴い、UniProt IDや RefSeq gene ID も受け入れられるよう、システムの変更を進めた。 

DBCLS の大田達郎 特任助教と池田秀也 学術支援技術専門員に協力いただき、ChIP-

Atlas に収録されている ChIP-seq データの細胞名を controlled vocabulary (CV) に変換
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する作業を行なった。とくに EMBL-EBI が運営する ZOOMA を利用することで、迅速に CV

へのマッピングを行なった。またこれらのデータを RDF 化することにより、収録される全ての

データを SPARQL言語でデータの抽出や絞り込みができるようになった（下図）。これにより、

例えば任意の ChIP-seqデータ ID（SRX150882）の BioSampleデータ（SAMN01001314）に

紐づく抗体情報（Anti-PU.1）、細胞情報（C2C12 cells）とその cell ontology（EFO_000109

8）、介入処理（MALP2 (1 ng/ml) for 4hrs）が抽出できる。また、ゲノム座標をクエリとした

時、SRX150882 のピーク情報（例 chr6:115675762-115676100）も抽出できるようになった。 

 

■データ閲覧機能の拡充（2017年度追加実施項目） 

川路グループが中心となり、ChIP-Atlas データを UCSC genome browser でも閲覧する

ための開発を実施した。ChIP-Atlas の Peak Browser のデータは別のゲノムブラウザ (IGV)

 に特化した BED9+GFF3 フォーマットであることから、それを全て BigBed形式へと変換した。

また、組み合わせて見ることの多いデータ (特定の因子に関する様々な臓器・細胞でのプロ

ファイル等) について単一のデータファイルとして編成しなおすことで、より円滑な閲覧を実

現した。つぎにこれを UCSC data hub 用のファイルサーバにインポートし、Custom tracks

として閲覧する為の設定を整えた。これにより、ChIP-Atlasの Peak Browserのデータを IGV

だけでなく UCSC genome browser でも閲覧できるようになった。また同様に、東京大学の

鈴木穣 教授と共同し、DBKERO のゲノムブラウザでも Peak Browser のデータが閲覧でき

るようになった。 

 

■疾患の原因 SNPの予測と実験による検証（2021年度追加実施項目） 

2021年度 10月より、追加実施研究を開始する。 

 

■利用者増加のための広報活動 

2018 年 11 月、EMBO Reports 誌に ChIP-Atlas の初報論文を報告し、九州大学／ROI

S／JST／AMED で共同プレスリリースをおこなった。沖グループが中心となり本研究開発開

始以降、国内外で 51 件の学会、研究セミナーや NBDC が主催する AJACS 講習会やトーゴ

ーの日シンポジウムなどで ChIP-Atlasに関する発表を行った。また ChIP-Atlasのハンズオン

セミナーも好評であり、参加者の持参したパソコンで ChIP-Atlas を実際に使ってもらいなが

ら、新規ユーザの獲得に努めた。ChIP-Atlas を紹介するためのパンフレットをアダチデザイ

ン研究所に作成してもらい、上記のセミナーや学会の展示ブースなどでこれまでに 1,000部

以上を配布した。 

 

(2) 実施内容のうちの特定項目の詳細 

① 研究コミュニティを含むデータ提供者との連携・協業 

■AMED老化メカニズムの解明・制御プロジェクト  研究推進・支援拠点 

代表：鍋島陽一（公益財団法人先端医療振興財団 先端医療センター センター長） 

期間：2017年度～2021年度 

本プロジェクトは老化メカニズムに関する研究の推進を支援する拠点であり、沖は分担研

究者として参画し、ChIP-Atlasを活用したデータ解析を担当した。 
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■科研費・新学術領域研究 多様な「個性」を創発する脳システムの統合的理解 

代表：大隅典子（東北大学大学院医学系研究科 教授） 

期間：2017年度～2020年度 

本領域は個性が生み出されるしくみを解明することを目的とし、沖は分担研究者として参

画し、ChIP-Atlasを活用したデータ解析支援を担当した。 

●東北大学大学院医学系研究科 大隅典子との共同研究で、オス加齢マウスに由来す

る精子の低メチル化領域に転写因子 RESTの結合がエンリッチすることを見出した（Yos

hizaki K., et al., 2020 EMBO Rep）。 

 

■科研費・基盤 B 顎顔面形成不全を伴う未診断稀少疾患の遺伝的原因の究明 

代表：黒坂 寛（大阪大学歯学部附属病院 講師） 

期間：2019年度～2021年度 

本研究は顎顔面形成不全が生み出されるしくみを解明することを目的とし、沖は分担研

究者として参画し、ChIP-Atlasを活用したデータ解析支援を担当している。 

 

■その他、ChIP-Atlasを利用した研究の共同研究者（順不同） 

●共著論文あり 

望月 研太郎（University of British Columbia; Mochizuki K., et al., 2018 Cell Rep） 

魏范研（熊本大; Hirayama M., et al., 2020 Cell Rep） 

西原祥子（創価大学; Pecori F., et al., 2021 Sci Rep） 

神沼英里（遺伝研; Kaminuma E., et al., 2020 Genes Genet Sys） 

川路英哉（理研; Lizio M., et al., 2019 Nuc Acids Res） 

Han‐Sung Jung（延世大学; Wu Z., et al., 2019 Dev Dyn） 

日野信次朗（熊本大; Anan K., et al., 2018 Nuc Acids Res） 

野島 聡（大阪大; Ohshima K., et al., 2017 Sci Rep） 

宮本洋一（医薬基盤研; Miyamoto Y., et al., 2021 FASEB J） 

近藤寿人（京都産業大; Matsuda K., et al., 2017 Development） 

 

② データベース利用者への周知、利用者との連携・協業 

§3.4(1)「利用者増加のための広報活動」に記載したように、ChIP-Atlas を紹介した論文

を出版した（Oki S., et al., 2018 EMBO Rep）。またその使い方を詳述した和文（沖真弥, 

大田達郎. 2019 実験医学、沖真弥, 大田達郎. 2019 THE LUNG perspectives）および

英文書籍（Practical Guide to Life Science Databases. Springer Nature. In press）を執

筆した。§8.3 に示すように、学会発表のほか、大学などの研究機関や企業において ChIP-

Atlas の使い方や利活用事例の紹介、さらにハンズオンセミナーを開催した。とくに分子生

物学会では ChIP-Atlas のブースを出展し、パンフレットの配布、使い方の説明や個別相談

などをおこなった。 

 

③ 利用者にとって有用なデータ基盤の構築 

§3.4(1)「他のデータベースとの連携」に記載したように、DeepBlue Epigenomic Data 

Server、jPOST、UCSC genome browser との連携を構築し、さらに全てのデータを RDF 化

した。 
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④ 持続的なデータベース運用体制の構築に向けた取り組み 

研究開発開始当初より、NCBI SRA の更新に伴う新規データの追加と自動解析を行うた

めの解析パイプラインを構築している。また、§3.4(1)「Bisulfite-seqデータの追加」「ATAC-s

eq データの追加」「生物種の追加」に記載したように、新たなプラットフォームのデータや生

物種を柔軟に取り込めるように、解析パイプラインを改善した。さらに、持続可能性を高める

ため§3.4(1)「キュレーションの効率化」に記載したように、キュレーションの体系化と機械学

習による半自動化を導入した。 

 

⑤ 人材の育成 

研究室内での輪読会や講習会などを積極的に行い、研究員やキュレータの医学的知識

を養成した。また学会などへの参加を促し、見聞を広めるとともに ChIP-Atlas の周知活動も

分担させた。研究開発期間内にプロジェクト研究員として特定助教２名を雇用した。両者とも

に「若手研究者の自発的な研究活動」に関する実施方針にしたがって、自身のキャリア向上

のための研究活動も実施させた。また、代表者の沖は 2020 年度 4 月より京都大学大学院

医学研究科で PIのポジションを得た。 

 

⑥ 国際連携・国際貢献 

§3.4(1)「他のデータベースとの連携」に記載したように、国際的に使用されているデー

タベース（jPOST、UCSC genome browser）との連携を構築した。また、§4.1(2)に後述のと

おり、ユーザの約三分の二が海外からのアクセスであり、また引用論文の約三分の二が海

外の研究グループである。 

 

 

⑦ その他 

特に無し 
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 主要なデータベースの利活用状況 

1. アクセス数 

(1) 実績 

 

表 1 研究開発対象の主要なデータベースの利用状況（月間平均） 

 

 

(2) 分析 

・ ChIP-Atlasのページ数は毎年約 1.2〜1.4倍の増加を示している。§3.4(1)「利用者増加のた

めの広報活動」に記載したように、ChIP-Atlas 論文や和文総説の出版、また学会などの発表

によって着実にユーザを増やしている。 

・ 右図に示すように、2021 年度の国別アクセス数（ページ数）

を集計すると、およそ三分の二が海外からとなっているた

め、国際的に使用されていることがわかる。また、次項に示

す引用論文も同様に、およそ三分の二が海外の研究グル

ープである。とはいえ人口比率から考えるとまだ海外ユーザ

が少ないとも言えるため、今後は国際学会などでの発表

や、続報論文による周知、さらに学術的インパクトの高い利

活用事例の作成が必要と思われる。 

 

2. データベースの利用状況を示すアクセス数以外の指標 

下左図のように ChIP-seq データは毎月約 2,000 件が追加されており、2020 年 8 月までは

毎月データ更新した。その後、ATAC-seq と Bisulfite-seqデータを追加し、総計 224,659件のデ

ータ（SRX 換算）となり、2021 年度内に公開する予定である。下右図は ChIP-Atlas の引用論文

数を示しており、毎年ほぼ倍増していることがいえる（Google scholar で「ChIP-Atlas」を検索し、

全文閲覧して確かに引用されていることを確認。Oki S., et al., 2020 EMBO Repを引用してい

ない論文も含む）。2021年 9月時点で 352報の論文に引用されている。 

 

 

名称 種別 2017年度 2018年度 2019年度 2019年度 
2021年度 

(10月時点) 

CHIP-Atlas 訪問者数 2,589 694 1,452 4,360 4,613 

訪問数 762 794 3,545 13,459 12,934 

ページ数 79,474 97,174 126,004 143,627 210,951 
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3. データベースの利活用によりもたらされた産業への波及効果や科学技術のイノベーショ

ン（産業や科学技術への波及効果） 

これまでに 352報の論文に ChIP-Atlasが引用されており、おもにがん、免疫、老化、進化、分

化、幹細胞などさまざまな分野の基礎研究に利用されている。産業や科学技術に対する直接的な

波及効果は把握できていないが、企業の複数の社員より、ChIP-Atlas を研究開発に用いていると

いう私信を得ている。 
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 今後の展開 

ChIP-Atlas は、もはや研究インフラの一部として世界中の研究者に利用されているため、本プ

ログラム終了後も新たな予算を獲得できれば継続的に運営したい。これまで同様、NCBI SRA の更

新に合わせて ChIP-Atlas のデータをアップデートして公開することで、最新のエピゲノミクスデータ

を世界に提供していきたい。近年、ChIP-seq とは別のアプローチでタンパク質-ゲノム相互作用を

解析する手法（CUT&Tag や ChIL-seq など）も開発されている。手法の簡便さと少数細胞でも可能

なため今後急速にデータが増加すると思われるため、それらのデータ解析と公開にも取り組んでい

きたい。ChIP-Atlas の利活用事例を創出するためにも、次の統合化推進プロジェクトでは実験によ

る検証や、ウェット研究者との共同研究も募集要項に入れていただきたい。とくに、徳島大学の竹

本・沢津橋グループとの共同研究により、ChIP-Atlas が疾患ゲノムにおける仮説形成の好例となる

と期待される。また、代表者の沖が開発している Photo-Isolation Chemistry 技術は特定の組織の

遺伝子発現やエピゲノム情報を正確に解析できるため、その結果を ChIP-Atlas で再解析すること

で、各組織のマスター制御因子の特定が可能となる。これらの情報はダイレクトプログラミング技術

や組織工学などへ貢献できると期待される。 
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 自己評価 

§3に記載したように、研究開発開始時の目標をおおむね達成できている。また§4に記載し

たように、ChIP-Atlas は世界中の研究者に使われ、論文に引用されているため、本プログラムの趣

旨である「科学的知見を容易に閲覧・参照」「関連分野の有用情報の発見」「大規模解析によって

新たな知見を見いだす」「科学技術イノベーションの創出」などに貢献できている。 
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析インフォマティクス研究会, JST東京本部, 2019/3/19 

23. 沖 真弥「公共 ChIP-seqデータの利活用術」新潟大学 セミナー, 新潟大学, 2019/3/4 

24. 沖 真弥「公共 ChIP-seqデータの利活用術」産総研 セミナー, 産総研 , 2019/2/20 

25. 沖 真弥「公共 ChIP-seq データの利活用術」全薬工業 セミナー, 全薬工業株式会社, 2

019/1/23 

26. 沖 真弥「公共 ChIP-seq データの利活用術」創価大学 セミナー, 創価大学, 2019/1/1

8 

27. 沖 真弥「公共 ChIP-seq データの利活用術」東京理科大学 セミナー, 東京理科大学, 2

019/1/17 

28. 沖 真弥「公共 ChIP-seq データをフル活用し遺伝性疾患の解明に挑む」北里大学 セミ

ナー, 北里大学, 2019/1/11 

29. 沖 真弥「公共 ChIP-seq データをフル活用し、遺伝性疾患の解明に挑む」JSBi 九州部

会, 九州大学, 2018/12/17 

30. 沖 真弥「ChIP-Atlas: 既報の ChIP-seq データをフル活用できる」統合データベース講習

会：AJACS町田, 協和発酵キリン株式会社, 2018/12/14 

31. 沖 真弥「医工学研究ビッグデータのデータベース構築と活用」東京大学 工学系研究科

 医工学概論, 東京大学, 2018/12/14 

32. 沖 真弥「公共 ChIP-seq データと疾患関連 SNP の統合解析」第 41 回日本分子生物学

会年会, パシフィコ横浜, 2018/11/28 

33. 沖 真弥「公共 ChIP-seq データをフル活用し、遺伝性疾患の解明に挑む」第 16回 JCGG

シンポジウム, 東京大学, 2018/11/27 

34. 川路英哉 「FANTOM5 で構築されたヒトのトランスクリプトーム・アトラス」 第 9 回核酸医

薬レギュラトリーサイエンスシンポジウム, 東京, 2018年 1月 29日 

35. 沖 真弥, 石濱泰「ChIP-seq とプロテオーム：公共データをつないで使う」トーゴーの日シ

ンポジウム 2018, 日本科学未来館, 2018/10/5 

36. 沖 真弥「公共 ChIP-seq データをフル活用し、遺伝性疾患の解明に挑む」九州工業大

学 セミナー, 九州工業大学, 2018/9/7 

37. 沖 真弥「公共 ChIP-seq データをフル活用し遺伝性疾患の解明に挑む」医薬基盤・健
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康・栄養研究所 セミナー, 医薬基盤・健康・栄養研究所, 2018/4/17 

38. 沖 真弥, 大田 達郎, 塩井 剛, 畠中 秀樹, 小笠原 理, 奥田 喜広, 川路 英哉, 仲木

 竜, 瀬々 潤, 目野 主税 「公共 ChIP-seq データをフル活用し、遺伝性疾患の解明に

挑む」 第 17回日本再生医療学会総会, パシフィコ横浜, 2018/3/21 

39. 沖 真弥 「公共 ChIP-seq データをフル活用し遺伝性疾患の解明に挑む」 旭川医科大

学セミナー, 旭川医科大学, 2018/3/12 

40. 沖 真弥 「公共 ChIP-seq データをフル活用し遺伝性疾患の解明に挑む」 慶應義塾大

学セミナー, 慶應義塾大学 医学部キャンパス, 2018/1/30 

41. 沖 真弥 「公共 ChIP-seqデータのフル活用術〜組織特異的エンハンサーと遺伝性疾患

の解析〜」 東京農業大学セミナー, 東京農業大学, 2018/1/23 

42. 沖 真弥 「公共 ChIP-seqデータのフル活用術〜組織特異的エンハンサーと遺伝性疾患

の解析〜」 岩手医科大学セミナー, 岩手医科大学, 2018/1/18 

43. 沖 真弥 「⽣命科学のデータベース活⽤法フォーラム ：ChIP-Atlas」 ConBio 2017, 神

戸国際会議場, 2017/12/9 

44. 沖 真弥 「公共 ChIP-seq データのフル活用術」 新学術領域「個性創発脳」若手の会・

技術支援講習会, 京都大学楽友会館, 2017/11/21 

45. 沖 真弥 「公共 ChIP-seq データをフル活用し遺伝性疾患の解明に挑む」 名古屋大学 

医学系研究科セミナー, 名古屋大学 医学系研究科, 2017/11/13 

46. 沖 真弥 「エピゲノミクス統合データベースの開発と機能拡充」 トーゴーの日シンポジウ

ム 2017, 東京大学弥生講堂, 2017/10/5 

47. 沖 真弥 「公共 ChIP-seq データをフル活用し遺伝性疾患の解明に挑む」 大阪大学生

命機能研究科セミナー, 大阪大学生命機能研究科, 2017/9/7 

48. 沖 真弥 「公共 ChIP-seq データのフル活用術 組織特異的エンハンサーと遺伝性疾患

の解析」 徳島大学藤井節郎記念医科学センターセミナー, 徳島大学藤井節郎記念医科

学センター, 2017/8/28 

49. 沖 真弥 「公共 ChIP-seq データのフル活用術」 新学術領域「個性創発脳」第２回領域

会議, 静岡県御殿場市, 2017/7/7 

50. 沖 真弥 「公共 ChIP-seq データのフル活用術」 東京大学 医学系研究科セミナー, 東

京大学 医学系研究科, 2017/7/6 

 

〈国際〉 

1. 沖 真弥「ChIP-Atlas: a data-mining suite powered by full integration of public C

hIP-seq data」, Yonsei University, 2019/10/24 

2. 沖 真弥「ChIP-Atlas: a data-mining suite powered by full integration of public C

hIP-seq data」, Yonsei University, 2019/3/13 

 

(3) 口頭講演 

〈国内〉 

1. 新海 典夫、金子 修三、浅田 健、高澤 建、浜本 隆二：Oncogenic TF 情報を取り入れ

たオミックス解析プラットフォームの構築 第 3 回日本メディカル AI学会学術集会（オンラ

イン）2021年６月 11日 

2. 新海 典夫、金子 修三、浅田 健、高澤 建、浜本 隆二：臨床応用を志向した ChIP-seq
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データセットによる機械学習分析プラットフォーム開発 第 80回日本癌学会学術総会（横

浜）2021年 9月 30日 

3. 三浦史仁「高効率な１本鎖 DNA ライゲーション技術を用いた高品質な全ゲノムバイサル

ファイトシークエンシング」シングルセルゲノミクス研究会, 柏の葉カンファレンスセンター, 

2019/08/29 

4. 浜本 隆二「臨床応用を志向した人工知能技術を活用した統合的ながん医療システムの

開発」第 1回日本メディカル AI学会, 国立がん研究センター研究所, 2019/1/26 

5. 沖 真弥 「公共 ChIP-seq データをフル活用し遺伝性疾患の解明に挑む」 第４回 包括

的神経グリア研究会, 熊本大学 医学部キャンパス, 2018/1/6 

6. 沖 真弥 「ChIP-Atlas: Make full use of public ChIP-seq data」 CREST ミーティング

「離散構造統計学の創出と癌科学への展開」 , 名古屋工業大学, 2017/12/22 

7. 沖 真弥, 大田 達郎, 塩井 剛, 畠中 秀樹, 小笠原 理, 奥田 喜広, 川路 英哉, 仲木

 竜, 瀬々 潤, 目野 主税 「公共 ChIP-seq データをフル活用し遺伝性疾患の解明に挑

む」 ConBio 2017, 神戸国際会議場, 2017/12/7 

8. 沖 真弥 「公共 ChIP-seq データのフル活用術」 第２回次世代生命科学の研究会, 九

州大学 病院キャンパス, 2017/7/13 

9. Shinya Oki, Tazro Ohta, Go Shioi, Hideki Hatanaka, Osamu Ogasawara, Yoshihiro 

Okuda, Hideya Kawaji, Ryo Nakaki, Jun Sese, Chikara Meno 「Integrative analysis

 of transcription factor occupancy at enhancers and disease risk loci in noncod

ing genomic regions」 50th Annual Meeting of the Japanese Society of Develop

mental Biologists, タワーホール船堀, 2017/5/1 

10. 川路英哉 「国際的ゲノミクスデータ統合のアジア拠点: The Asian Mirror of the UCS

C Genome Browser Database」 2017 年度生命科学系学会合同年次大会, 神戸, 201

7年 12月 9日 

 

〈国際〉 

    該当無し 

 

(4) ポスター発表 

〈国内〉 

1. 三浦史仁、柴田由希子、三月田祐平、三浦美希、伊藤隆司、「改良型 PBAT 法による高

品質で低コストなメチロームシーケンシング」、第 12 回日本エピジェネティクス研究会年

会、札幌 

2. 三浦史仁、柴田由希子、三浦美希、三月田祐平、久野修、荒木啓充、伊藤隆司、「１本

鎖 DNA ライゲーション技術に基づく PBAT と両鎖混合ライブラリー法による高品質で低コ

ストなメチローム解析」、第 41回日本分子生物学会年会、横浜 

3. 川路英哉 「国際的ゲノミクスデータ統合のアジア拠点: The Asian Mirror of the UCS

C Genome Browser Database」 トーゴーの日シンポジウム 2017, 東京, 2017年 10月

5日 

4. 沖 真弥, 大田 達郎, 塩井 剛, 畠中 秀樹, 小笠原 理, 奥田 喜広, 川路 英哉, 仲木

 竜, 瀬々 潤, 目野 主税 「公共 ChIP-seq データで遺伝性疾患の解明に挑む」 NGS

現場の会第五回研究会,仙台国際センター,2017/5/22 
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〈国際〉 

1. Shinya Oki, Mizuki Honda, Akihito Harada, Kazumitsu Maehara, Kaori Tanaka, a

nd Yasuyuki Ohkawa「High resolution spatial transcriptomics method by photo-is

olation chemistry」EMBO/EMBL Symposium: Multiomics to Mechanisms - Challen

ges in Data Integration, EMBL Heidelberg, Germany, 2019/9/11 

2. Shinya Oki「Integrative analysis of transcription factor occupancy at enhancers a

nd disease risk loci in noncoding genomic regions」Towards Understanding “IN

DIVIDUALITY”, 京都大学, 2018/7/24 

3. Shinya Oki, Tazro Ohta, Go Shioi, Hideki Hatanaka, Osamu Ogasawara, Yoshihiro 

Okuda, Hideya Kawaji, Ryo Nakaki, Jun Sese, Chikara Meno 「Integrative analysis

 of transcription factor occupancy at enhancers and disease risk loci in noncod

ing genomic regions」 Keystone Symposium; Gene Control in Development and 

Disease, Whistler Conference Centre (Whistler, British Columbia, Canada)

 2018/3/23 

 

4. 知財出願 

(1) 出願件数 

種別 件数 

特許出願 
国内 0件 

国外 0件 

その他の知的財産出願 0件 

 

(2) 一覧 

① 国内出願  

    該当無し 

 

②海外出願 

    該当無し 

 

③その他の知的財産権 

    該当無し 

 

5. 受賞・報道等  

(1) 受賞 

    該当無し 

 

(2) メディア報道 

    該当無し 

 

(3) その他 

    該当無し 
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 研究開発期間中の活動 

1. 進捗ミーティング 

年月日 名称 場所 
参加 

人数 
目的・概要 

2018.07.18 チーム内ミーティング

（非公開） 

国立がんセ

ンター 

3人 研究進捗報告のためのミー

ティング 

2019.01.25 チーム内ミーティング

（非公開） 

国立がんセ

ンター 

3人 研究進捗報告のためのミー

ティング 

2020.01.31 チーム内ミーティング

（非公開） 

国立がんセ

ンター 

3人 研究進捗報告のためのミー

ティング 

 

2. 主催したワークショップ、シンポジウム、アウトリーチ活動等 

該当なし 

 

以上 



別紙　研究開発対象のデータベース等

No. 研究開発課題名 正式名称 別称 概要 URL 公開日 状態 分類
生命科学系

データベース
アーカイブ

NBDCヒトデー
タベース

NBDC RDF
ポータル

関連文献
（論文リストに記載があれ

ば、その番号でも可）

1
エピゲノミクス統合
データベースの開
発と機能拡充

ChIP-Atlas
ChIP-seq, ATAC-seq, DNase-seq, Bisulfite-seqデータを統合
したエピゲノミクスデータベース、およびその閲覧や利活用を支
援するウェブツール

https://chip-
atlas.org

2015年12月1日 継続・発展
データベー
ス兼ツール
等

公開済 対象外 公開済

https://doi.org/10.15
252/embr.20184625
5

https://chip-atlas.org/
https://chip-atlas.org/
https://doi.org/10.15252/embr.201846255
https://doi.org/10.15252/embr.201846255
https://doi.org/10.15252/embr.201846255
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