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 研究開発実施の概要 

研究の目的： 

比較的低価格での高速大容量の SNP タイピング技術の確立により、SNPによる疾患関連解析

(GWAS)が可能となり、ここ 2000 年中頃から 10 年程は世界レベルでの大規模なプロジェクトも計

画・実施され、多くの疾患関連候補 SNPが発見された。その一部は機能的な疾患関連性も明らか

になりつつある。一方、ここ５年程は、次世代シークエンサ(NGS)によるゲノムワイドな疾患関連変

異の検出も可能となりつつあり、家族性の単一遺伝子疾患の難治性・希少疾患のみならず、徐々

に多因子疾患にも適用され、多くの疾患関連候補新規変異が発見されつつある。また、癌に関し

ては ICGC (International cancer genome consortium) や TCGA (The cancer of genome 

atlas) などの大型プロジェクトの実施により、多様な癌細胞がシークエンシングされ、新規の体細

胞変異が多く発見されるとともに、癌細胞の性質・悪性度に関係する変異も明らかになってきた。 

 これらのデータは多様でかつ情報量も膨大であることから散逸を防ぎ、研究者間で共有仕組み

を作ることは重要である。この問題を解決するためにNCBIでは dbGAPが、EBIでは EGAを構

築し、phenotype と genotypeの関係性を探索するための GWASデータ、及びNGSデータをア

ーカイブする仕組みを作成している。しかし、集団によっても疾患関連変異が異なることが知られて

おり、アジア人の変異-表現型の体系化が必要である。 

 

実施内容： 

我々の研究グループは 2006-2010 年の統合データベースプロジェクト、2011-2013 年度の統

合化推進プログラムにおいて、GWAS DB、SNP control DB、CNV DB, CNV association DB

を構築し、GWAS データの登録・共有化を実施した。更に、GWAS-DB を拡張した human 

genome variation DB を構築し、GWASに限らず変異の登録を可能とし、また、文献からの抽出

した生殖細胞の変異の体系化を行ってきた。本 PJにおいては、変異データの充実化及び体系化、

変異と薬剤応答性との関係の充実化と、既存の体細胞変異データベースとの連携を図った。 

具体的には、human genome variation DBへの文献から抽出する疾患・薬剤・変異データの登

録を充実させると共に、体細胞変異のデータベースとの連携機能を入れ、生殖細胞の変異のうち、

がんを特徴づける体細胞変異遺伝子が明示できるようにした。また、他のデータベース情報との連

携を可能とするため変異データの RDF化に取組んだ。 

また、NBDC の GWAS, NGS の生データとの受入れと再配布部門とも連携し、webによる計算

結果の公開可能のデータについて受入れを行った。 
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 研究開発実施体制 

1. 研究グループ 

(1) 「東京大学」グループ（研究代表者グループ） 

人員構成 

氏名 所属機関 役職 研究開発項目 参加時期 

徳永 勝士 
東京大学 大学院医学研究

科 
教授 総括 

H26.4～

H29.3 

澤井 裕美 
東京大学大学院医学系大

学院 
助教 

variation DB の

構築 

H26.4～

H29.3 

豊田 裕美 
東京大学大学院医学系大

学院 
特任助教 

variation DB の

構築 

H27.4～

H29.3 

山崎 茉莉亜 
東京大学大学院医学系大

学院 
特任研究員 

variation DB の

構築 

H27.4～

H29.3 

 

担当項目 

研究項目：ヒト多型・変異 DBの機能拡張とデータ収集 

1) ゲノムワイド関連解析の DBの機能拡張とデータの収集 

2) Human genome variation DB, HLA DBの拡張構築 

 

(2) 「東京大学医学部附属病院」グループ（主たる共同研究者グループ） 

人員構成 

氏名 所属機関 役職 研究開発項目 参加時期 

辻 省次 東京大学 医学部附属病院 教授 

新学術研究産出

データの整理と体

系化 

H26.4～

H29.3 

阿山 晴取 同上 研究員 

新学術研究産出

データの整理と体

系化 

H26.10～

H28.10 

 

担当項目 

研究項目：ヒト多型・変異データの体系化とデータ登録 

1) 新学術領域研究「パーソナルゲノム情報に基づく脳疾患メカニズムの解明」で産出した全

ゲノム配列解析による神経変性疾患の新規変異の整理と登録 

2) 新学術領域研究の「ゲノム支援」で産出した変異データの整理と登録 

 

(3)「遺伝研」グループ（主たる共同研究者グループ(1)） 

人員構成 

氏名 所属機関 役職 研究開発項目 参加時期 

井ノ上 逸朗 国立遺伝学研究所 教授 
統計遺伝学的計

算手法の開発 

H26.4～

H29.3 

早野 崇英 国立遺伝学研究所 研究員 
統計遺伝学的計

算手法の開発 

H26.4～

H29.3 

杉本 竜太 国立遺伝学研究所 研究補助員 
統計遺伝学的計

算手法の開発 

H26.4～

H29.3 

担当項目 

研究項目: 遺伝統計学的計算手法の開発とデータ登録 

1)新学術「ゲノム支援」で産出された変異データのクオリティーコントロールを行うとともに登録
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を行う。 

2) 新学術以外で産出された変異データの収集と整理・登録 

3) HLA ハプロタイプの配列決定およびDB登録 

4) GWAS メタ解析手法の開発と適用 

5) エクソームデータからの新規Alu挿入の探索手法の開発および登録 

 

(4)「日立製作所」グループ（主たる共同研究者グループ(2)） 

人員構成 

氏名 所属機関 役職 研究開発項目 参加時期 

小池 麻子 

日立製作所 

研究開発グループ 

ﾃｸﾉﾛｼﾞｰｲﾉﾍﾞｰｼｮﾝ統括本

部ﾍﾙｽｹｱｲﾉﾍﾞｰｼｮﾝｾﾝﾀ 

センタ長 
変異・多型関連の

計算手法の開発 

H26.4～

H29.3 

安田 知弘 

日立製作所 

研究開発グループ 

ﾃｸﾉﾛｼﾞｰｲﾉﾍﾞｰｼｮﾝ統括本

部ﾍﾙｽｹｱｲﾉﾍﾞｰｼｮﾝｾﾝﾀ 

ﾊﾞｲｵｼｽﾃﾑ研究部 

主任研究員 
統計遺伝学的計

算手法の開発 

H26.4～

H29.3 

湯川 真澄 同上 研究補助員 

Variation DB 用

データの収集と体

系化 

H26.5～

H28.11 

藤田 暁歌 同上 研究補助員 

Variation DB 用

データの収集と体

系化 

H26.6～

H29.3 

 

担当項目 
多型・変異関連の計算手法の開発 

1) 前プロジェクトから引き継ぎ、GWAS データの解析と運用受け入れ・再配布と解析・登録

を行う。 

2) Human genome variation DBを他のDBと連携させ、pathway情報、メチル化情報、

種間での保存性を鑑みた形で変異を解釈できるような知識型データベースとしての機能

追加を行う。 

3) 文献から、変異（構造多型を含む）と疾患感受性、薬剤応答性、ウィルス耐性などの表現

型情報との関係性を抽出し、Human genome variation DB へ登録する。その際、

HGVSが推奨しているフォーマットに準拠し、データの互換性を高める。 

4) 必要に応じて、Human genome variation DBの参照ゲノムデータを登録データ及び

公開データから計算して登録する。 

 
2. 有識者会議等 

なし 
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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 

 2000年代中頃のゲノムワイドな SNP タイピング技術の確立により高速大容量の解析が可能とな

り、数千検体から数万検体の大規模な症例対照研究やコホート研究が実施され、多くの疾患関連

SNPが発見された。GWASはそれまでにない大規模のデータ量であったため、データの散逸を

防ぎ、研究者間でいかにして共有するかが問題となった。この問題を解決するために NCBIでは

dbGAP (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gap) が、EBIでは EGA 

(https://www.ebi.ac.uk/ega/home) を構築し、phenotype と genotypeの関係性を探索するた

めのGWASデータ、及びNGSデータをアーカイブする仕組みを作成した。これらのデータ利用を

希望する申請者はデータアクセス委員会の承認を経てアーカイブデータを利用することができ、研

究者間のデータ共有が可能となった。dbGAP、EGA はそれぞれ、研究ファンドと結びついており、

特定の研究ファンドを利用した場合は、これらの DBへの登録が義務化されている。この他、特定

の研究ファンドとリンクしていない形でGWASデータや genotype-phenotypeの関連データを取り

扱うものとして、GWAS Central (http://www.gwascentral.org/) 、gen2phen 

(http://www.p3g.org/biobank-toolkit/gen2phen) なども存在する。一方、特定のローカスもしく

は特定の遺伝性疾患に関する変異データを集積する DB としては、Human Genome Variation 

Society (HGVS, http://www.hgvs.org/)が中心となって変異データの標準化を行いながら、

LSDB (Locus specific database, 

http://www.hgvs.org/locus-specific-mutation-databases/?field_hgnc_gene_symbol_title= 

)として各機関によって開発された DBのリンク集として機能する DBがある。一つの DBで変異デ

ータと疾患の関係を体系化したものとしては、OMIM(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/omim)、

HGMD (http://www.hgmd.cf.ac.uk/ac/index.php) が上げられる。前者は研究成果を総括する

総説としての充実度は高いが変異情報としては情報が少なく、後者は変異データは充実している

が、ゲノム上の位置情報の記載に曖昧性が残るものが多く、しかも最新版はアカデミアに対しても

有料である。また、両者ともに、集団による疾患関連変異の違いなどは十分に考慮されていない。 

 

一方、アジア人の変異-表現型の体系化として、2006-2010 年度実施の統合データベースプロ

ジェクトの中で、我々（東大、東大病院、東海大、日立）は、ゲノムワイド関連解析の集約的・半永久

的な管理と研究者間の情報共有を目的とし、ゲノムワイド関連解析のデータベース（健常者の

SNP database, GWASの database, CNVの database）を構築するとともに、データ共有審査委

員会を組織し、個人毎の genotype や生データの預け入れと再配布を整備・運用してきた。また、

一方、疾患別に疾患感受性変異及び臨床データを網羅的に登録する DB のモデルとして、神経

変性疾患の４疾患（ALS：筋委縮性側索硬化症、PD:パーキンソン病、ALD:副腎白質ジストロフィ

ー、HSP:家族性痙性対麻痺）についてmutation DBを構築した。本DBには、国内コンソーシア

ムで収集した検体のターゲットシークエンシングによって発見した変異情報と文献から収集した変

異情報、臨床情報（発症年齢、発症部位など）を登録し、変異特異的な予後が俯瞰できるようにし

た。 

更に 2011-2013 年度実施の統合化推進プログラムにおいては、生殖細胞系列の疾患感受性

変異の登録を可能としたhuman genome variation DBを構築した。本DBでは、GWASだけで

なく、NGS データ及びその他の機器によって検出した疾患関連変異を登録対象とし、アジア人を

中心として、疾患関連変異と疾患との関係の体系化を行った。さらに、GWAS データ・NGS 変異

データの受け入れと再配布の仕組みを NDBC と連携して整えた。 

  

本 PJ（2014-2016年度）では、これらの問題を解決するため、human genome variation DB

への文献から抽出する疾患・変異データの登録を充実させるとともに、薬剤応答性遺伝子変異の

データ等を登録することも目的とした。また、パスウェイデータなどのオミックスデータとも連携させ、

変異の表現型への影響の解釈を可能とした。これにより、疾患の機序の理解も深まるとともに、変

異の表現型との関連に基づく疾患間の共通性と異質性、集団間の差異も俯瞰でき、新規変異の

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gap
https://www.ebi.ac.uk/ega/home
http://www.gwascentral.org/
http://www.p3g.org/biobank-toolkit/gen2phen
http://www.hgvs.org/locus-specific-mutation-databases/?field_hgnc_gene_symbol_title
http://www.hgmd.cf.ac.uk/ac/index.php
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表現型に与える影響の予想や、薬剤応答に与える影響の予想にも役立ち、個別化医療実現に資

すると考えられる。 

また、他データと連携した解釈等を可能とするため変異の RDF化等も行った。 

 

 

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 

Human genome variation 

database 

HGVD ヒトゲノムのゲノムワイド関連解析に関するポー

タルサイトです。「ヒトゲノムバリエーションデータ

ベース共有方針」と、下述の CNV association 

DB、CNV control DB、GWAS-DB、HLA 

DB、Human Variation DB、SNP-DB、およ

びRe-Sequencing DBへのリンクと関連組織へ

のリンクが記述されています。 

Genome wide association 

database 

GWAS DB 数十万から数百万の SNP チップによる疾患関

連解析の頻度情報と遺伝統計解析の結果を登

録し、GUI により結果を閲覧できるようにしてい

ます。 

HLA database HLA DB 次世代シークエンサーによって検出されたHLA

領域における健常者変異、疾患関連変異、及

び、文献に発表されている疾患関連変異を抽

出・登録し、GUIにより閲覧できるようにしていま

す。 

 

上記以外のもの 

正式名称 略称 概要 

copy number variation 

association database 

(CNV association DB) 

CNV 

association 

DB 

健常者の数十万から数百万の SNPチップデー

タから検出した CNV のケースコントロール解析

の結果を登録し、GUI により結果を閲覧できる

ようにしています。 

CNV control DB CNV 

control DB 

健常者の数十万から数百万の SNPチップデー

タから検出した CNV を登録し、GUIにより結果

を閲覧できるようにしています。 

 

SNP Control DB （SNP 

DB) 

SNP DB 日本 PGx データサイエンスコンソーシアムデー

タ等追加 

 

(2) ツール等 

正式名称 略称 概要 

HOSOMICHI HLA 

ANALYSIS TOOLS 

HLA 

ANALYSIS 

TOOLS 

NGS による HLA 遺伝子配列決定法ならびに

タイピング法の解析パイプライン 

 

※データベース、ツールの詳細は別紙参照。 
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3. 達成目標及び実施計画 

(1) 当初の実施計画・達成目標 

1. Human genome variation DBの拡張と関連する計算手法の開発 

次世代シークエンサー（NGS）で検出されている癌などの体細胞における変異データベー

スとの連携し、疾患の進行に伴う体細胞変異が生殖細胞中にすでに存在して疾患リスクを上

昇させているかわかるよう、Human genome variation DBを拡張する。但し、体細胞変異に

は表現型への影響度が小さいものも多く含まれるため特に高頻度に体細胞突然変異が生じ

る遺伝子を優先し、driver mutation を中心に連携する。HLA 領域については、引き続き

HLAのハプロタイプごとの変異の登録、検体ごとのHLAハプロタイプの組み合わせなどが登

録できるようにし、HLAのハプロタイプと疾患感受性、免疫応答性、薬剤応答性との関係を俯

瞰できるようにする。 

DB は、従来同様に内部用 DB と公開用 DB を構築し、内部用 DB は複数の共同研究機

関の情報共有の場としても使えるようにする。NGS の生データについては DDBJ の short 

read archiveに登録し、そのアクセッション情報を保持する。内部用については、個体レベル

での臨床データ等も登録できるようにする。 

疾患遺伝子探索研究の結果についても、一定の品質を確保したデータについてのみ多

型・変異の頻度情報の計算対象とし、個人が特定できないレベルで臨床情報と変異の関係が

検索できる形で公開する。 

また、引き続き文献に記載されている変異・疾患情報、変異・薬剤応答の関係性情報につ

いて抽出し、DBのデータを充実化させる。 

Human genome variation DBにおいては、臨床情報、疾患、薬剤応答性、遺伝子変異/

構造多型での横断検索を可能とすることにより、同一遺伝子の複数疾患での関与、疾患変異

箇所依存の症状の差異等が俯瞰できるようにする。専門家以外にも一層使いやすいデータ

ベースにと機能向上させる。 

疾患のステージ、及び、薬剤応答性とゲノム変異の関係性の解釈には、パスウェイ情報な

どのオミックス情報が重要であるため、これらの情報についても充実化を図る。 

変異の記載は、今迄通り HGVS が推奨している表記に統一し、世界規模のデータの互換

性を高くしたコンテンツとする。 

 データ収集については、ユーザからのデータ登録を学会等で広く呼び掛けるとともに、過去

情報については文献からの抽出を行いデータの充実化を図る。 

 

 

2. GWAS関連データベースの機能追加と運用 

我々の研究グループは 2006-2010 年度の統合 DB プロジェクト、2011-2013 年度の統合

化推進プロジェクトにおいて、GWAS 関連の DB (健常者 SNP, GWAS, CNV, CNV 

association DB)を構築しデータの集約的な管理を行うとともに、データの預け入れと再配布

を行う枠組みを構築・運用し、研究者間のデータの共有化を図ってきた。また、Illumina 

Omni-2.5, Affymetrix6.0, AXIOM の健常者データを使い、各プラットフォーム間での

imputationなどもできるように整えてきた。 

DB を引き続き運用して新たな成果を受け入れるとともに、メタ解析機能などの高機能化さ

せる。（1-3年目解析機能の強化） 

 

3. データの受け入れと再配布について 

また、現在 GWAS、次世代シークエンサーの変異データについてもデータの受け入れと再

配布を可能とする。NBDCのデータアクセス委員会と協調して進める。（但し、シークエンサー

配列生データは遺伝研の short read archiveでの保管となるため再配布の対象外である）。 

 

4. 国際連携について （１年目：検討：2年目以降運用） 
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EBI-EGA、および GWAS Central、Gene2Phen との国際連携を開始し、必要に応じてデ

ータの交換を行えるようにする。 
 

(2) 期間中に追加・削除・変更した実施計画・達成目標 

RDF機能を追加。データの受入れ・再配布に関してはNBDCが実施に変更。 

 

4. 実施内容 

(1) 実施内容 

１） Human genome variation DBの充実化 

計画通り、NGS の変異データのアーカイブ、臨床情報の登録等をアーカイブ可能とし、内

部用と公開用の DB を構築した。また、Human genome variation DBにおいては、臨床情

報、疾患、薬剤応答性、遺伝子変異/構造多型での横断検索を行えるようにし、同一遺伝子の

複数疾患での関与、疾患変異箇所依存の症状の差異等が俯瞰できるようにした。 

また、薬剤応答性とゲノム変異の関係性の解釈のため、パスウェイ情報などのオミックス情報

を充実させた。変異の記載は、今迄通りHGVSが推奨している表記に統一し、世界規模のデ

ータの互換性を高くした。 

詳細は以下の通りである。 

 

マニュアルキュレーションを行い文献から疾患情報７000 レコード以上を追加し、データを

充実化させた。また、日本 PGx データサイエンスコンソーシアム、東北メディカルメガバンク、

京大コホートデータなども日本人健常者データとして取り込み、参照ゲノム配列も充実化させ

た。（図 1）また、偏頭痛および四肢痛（Nagata E. PLoS One 2014）、脾類上皮嚢腫（Omer 

WH. BMC Med Genet 2014）、高グレード漿液性卵巣がん（Hayano T. PLoS One 2014）、

遺伝性腎疾患（Mori T. Clin Exp Nephrol 2016）、および前立腺がん（Hayano T. PLoS 

One 2016）で産出された変異データについて、データの収集と整理を行った。 

 

がん変異データとして COSMIC のデータと連携し、がんのバー変異を生殖細胞変異と共に

表示可能とし、生殖細胞変異のうちドライバー変異かどうかを明示できるようにした。（図１） 
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図 1. 特定遺伝子の表示例 （COSMICデータも併せて表示） 

 

DBの一部データは、Ensembleの定義に従いRDF化を実施した。SPARQLエンドポイント

としては Virtuosoを利用した。（図２） 

 
(a) 
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(b) 

図 2.  RDFの出力 

 

その他、セキュリティー対策として、内部用データベースなどもユーザ情報を暗号化するな

どの対策を実施している。 

 

 

Omics データと変異の連携の一環として、東大鈴木教授チームとの連携により、パスウェイデ

ータ上に登録されている変異を表示するシステムを構築。パスウェイ上の遺伝子に（疾患関連

候補）変異をもつ疾患を自動選択し表示。また、同じパスウェイ上に疾患遺伝子を有する疾患

を検索可能とした。（図 3-1､図 3-2） 

 

 
図 3-1  Pathway と疾患のリスト 
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図 3-2  各 Pathwayの図と Pathway上の疾患関連候補変異のリスト 

 

 

2) GWAS関連データベースの機能追加と運用 

内部用のデータ登録から外部用のデータ登録へのデータ移行の簡易化などを行うと共に、

公開しているデータ（理研のオーダーメイド医療実現プロジェクトなど）のデータ登録を実施し

た。 

また、痛風患者について、GWAS メタ解析手法を用い関連遺伝子領域を同定した（Matsuo 

H. Ann Rheum Dis. 2015）。GWASによって報告されているヒト染色体 9p21 領域につい

て、子宮内膜症の発症リスクとなる SNP が遺伝子の調節領域に存在することを発見した

（Nakaoka H. PLoS Genet 2016）。 

 個々の変異データについても GWASデータから RDF化を行うツールを整備した。 

 

3) HLA -DB 

疾患情報関連の HLA 情報とともに、ウィルス耐性と HLA ハプロタイプとの関係を登録できる

ようにした。（図 4） 

 

より簡便で効率の良いハイスループットなHLAハプロタイプの配列決定を行うために、磁気ビ



 

 - １２ - 

ーズ法を改変することでライブラリーサイズとモル濃度を均一化し、サンプル間で均一なシー

ケンスカバレッジを得る手法（BeNUS）を開発した（Hosomichi K. BMC Genomics 2014）。

この手法を用いて新たに取得したデータを用い配列解析を実施した。 

 

 
図 4 

 

4) NGSデータからの新規トランスポゾン挿入の探索手法の開発および登録 

新規トランスポゾン挿入探索手法(iHoanys)の開発を進めるとともに、既存の手法(Mobster)

を用いて卵巣がんのトランスポゾン探索を行い、エクソン領域への新規体細胞トランスポゾン

挿入変異を検出した。また、既存の手法（Mobster）のアウトプットに対して、エクソン領域を抽

出し、既知の挿入箇所を排除し、偽陽性を減らすプログラムを加えたパイプラインを構築した。

このパイプラインを用いて卵巣がんのエクソームデータを解析し、エクソン領域への新規トラン

スポゾン挿入を高精度（87.5%, 7/8）で検出できることを実証した（Hayano T. et al., Hum 

Genome Var 2015）。 

新学術で産出された変異データの収集と整理として関節リウマチ（Mitsunaga S. et al., J 

Hum Genet 2015）で産出された変異データの収集と整理を行った。HLAハプロタイプの配

列決定として、キャプチャー法を用いて、HLA 領域 33 遺伝子の配列を 96 検体同時に決定

する手法を開発した（トーゴーの日シンポジウム 2015にて発表）。 

 

5) データの受け入れと再配布について 

生データの受入れと再配布については NBDC のミッションとしたため、別途、web 閲覧用デ

ータを受け入れたもののみ、データに登録とした。 

 

 

(2) データベースの利便性に関する利用者ニーズと具体的な対応 

変異データの解釈の簡易化ニーズに対して、アノテーション情報の充実等を図った。 
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(3) 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 

DB の構造を簡潔にし、データ収集の負荷を軽減した。また、解析パイプライン等の構築に

よりデータ追加等を簡便にした。 

 

(4) 統合化推進プログラムの他のチームや DBCLS との連携 

東大菅野教授、鈴木教授チームとはデータの DB のリンク、プログラムの共通化含連携した。

また、DBCLS とは RDF化のところでご協力を頂いた。 

 

(5) データ産出を行う研究組織や研究室、プロジェクトとの連携 

新学術領域研究、厚生労働科学研究費補助金「神経系疾患の集中的な遺伝子解析及び

原因究明に関する拠点研究」との連携を図った。 

 

(6) 人材の育成 

前 PJから引き続き、文献からの変異情報の抽出のためキュレータの教育を行った。 

また、研究員に関しては NGS、及び、GWAS の解析プログラムの開発、実データへの適用、

DBの運用等を行った。 

 

(7) その他 

なし 
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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 1-1 研究開発対象の主要なデータベースの利用状況（年度別） 

表 2-2 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 

・訪問者数は年 10-20%の割合で増加しており、期待どおりに成長している。人類遺伝学会、

ASHG、分子生物学会等でのアピールの成果と考える。 
 

2. データベースを利用して得られた研究成果事例 

・Kawashima M, Hitomi Y, Aiba Y, et al., “Genome-wide association studies identify 

PRKCB as a novel genetic susceptibility locus for primary biliary cirrhosis in the 

Japanese population.”, Hum. Mol. Genet., Epub ahead of print, Jan 2017 (DOI: 

10.1093/hmg/ddw406). 

・Miura K, Mishima H, Kinoshita A, et al., “Genome-wide association study of 

HPV-associated cervical cancer in Japanese women.”, J. Med. Virol., 86(7): 

1153-1158, 2014 (DOI: 10.1002/jmv.23943). 

・Adachi S, Tajima A, Quan J, et al., “Meta-analysis of genome-wide association 

scans for genetic susceptibility to endometriosis in Japanese population”, J. Hum. 

Genet., 55(12): 816-21, 2010 (DOI: 10.1038/jhg.2010.118). 

 

3. その他 

なし 

  

名称 種別 
平成 25(2013) 

年度 

平成 26(2014) 

年度 

平成 27(2015) 

年度 

平成 28(2016) 

年度 

Human genome 

variation database  

訪問者数 8,065 10,169 11,391 12,864 

訪問数 15,301 15,583 18,426 23,920 

ページ数 100,838 129,961 130,761 108,570 

名称 種別 
平成 25(2013) 

年度 

平成 26(2014) 

年度 

平成 27(2015) 

年度 

平成 28(2016) 

年度 

Human genome 

variation database  

訪問者数 672 847 949 1,429 

訪問数 1,275 1,299 1,536 2,658 

ページ数 8,403 10,830 10,897 12,063 
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 研究開発期間中に得られた科学・技術や産業に対する波及効果 

各種の疾患に関連する遺伝要因の探索研究のために、日本人健常者における SNPやCNVの

頻度分布データを提供した。また、欧米の公的データベースには登録されていない日本人GWAS

のデータを公開した。これらによって我が国のゲノム医学の発展に貢献した。 
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 今後の展開 

今後はデータベース自体の大幅な変更は必要ないが、今後も本研究で開発したデータベースに

疾患発症、病態進行や薬剤応答性などに関する新たなGWASデータ、エクソーム解析データ、全

ゲノム解析データを着実に登録し、研究者コミュニティーで共有する意義は極めて大きい。 
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 自己評価 

前回の PJ までは直接預かり、再配布を実施してきたが、本 PJにおいて NBDC においてデー

タの預け入れと再配布可能となったため、本PJは別途データを頂いた場合に閲覧できる仕組みと

した。文献等の公開データからの収集に力を入れ、変異数の充実を行った。 
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 外部発表等 
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種別 国内外 件数 

発行済論文 
国内（和文） 5件 

国際（欧文） 35件 

未発行論文 国内（和文） 0件 

(accepted, in press 等) 国際（欧文） 4件 
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2. その他の著作物（総説、書籍など） 

1. 小池麻子、徳永勝士：ヒトゲノムの多様性の体系化とバリエーションデーターベース、遺伝子医

療の現状とゲノム医療の近未来、医学のあゆみ 250(5): 326-330, 2014. 

2. 宮川卓、徳永勝士：遺伝疫学—多因子疾患感受性遺伝子の探索法、臨床遺伝学の最新知識、

産婦人科の実際、64(3): 309-313, 2015. 

3. Hirofumi Nakaoka, Kazuyoshi Hosomichi, Shigeki Mitsunaga, Hidetoshi Inoko, 

Ituro Inoue. "The Admixed Origin of Japanese Population from HLA Alleles." Major 

Histocompatibility Complex 21 (1): 37, 2014, (DOI:10.12667/mhc.21.37) 

4. 細道一善、井ノ上逸朗 次世代シークエンサー解析スタンダード 実験医学別冊、2014 

5. 細道一善、井ノ上逸朗 次世代シーケンサーによるゲノム解析技術の進歩 医学のあゆみ、

250巻、2014 

 

3. 国際学会発表及び主要な国内学会発表 

(1) 概要 

種別 国内外 件数 

招待講演 
国内 7件 

国際 4件 

口頭発表 
国内 5件 

国際 1件 

ポスター発表 
国内 6件 

国際 2件 

 

(2) 招待講演 

〈国内〉 

1. 徳永勝士：ゲノム解析から医療へ貢献する：薬剤応答遺伝子を中心に、医療薬学フォーラ

ム 2014・第 22回クリニカルファーマシーシンポジウム、東京、2014.6.28. 

2. 徳永勝士：Complex diseaseの遺伝研究アップデート、第18回小児分子内分泌研究会、

札幌北広島、2014.7.6. 

3. 徳永勝士：Complex diseaseの遺伝子探索：現状と課題、生命医薬情報学連合大会

2014 セッション：個別化医療に向けたゲノム解析、仙台、2014.10.3. 

4. 徳永勝士：Complex diseaseの遺伝研究：現状と課題、第 15回眼科DNAチップ研究会、

神戸、2014.11.13. 

5. 徳永勝士：オープンアクセスジャーナルとデータべースから支援するヒトゲノムバリエーショ

ンのデータ共有、第 5回生命医薬情報学連合大会、東京、2016.9.30. 

6. 徳永勝士：個別化医療に向けたヒトゲノムバリエーションデータベース、トーゴーの日 シン

ポジウム 2016〜統合データーベース、実りの時へ〜、東京、2016.10.5. 

7. Tokunaga K, Ueta M, Sawai H, Kawai Y, Sotozono C, Kojima K, Nagasaki M, and 

Kinoshita S: Search for diseases-associated genes by ethnic specific SNP array 

and genome-wide imputation based on large-scale whole-genome sequencing: 
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Application to cold medicine related Stevens-Johnson syndrome (CM-SJS) with 

severe ocular complications (SOC), Workshop “HUGO-PAPGI(Pan-Asian 

Population Genomics Intiative)”, The 13th International Congress of Human 

Genetics, Kyoto, 2016.4.6. 

 

〈国際〉 

1. Katsushi Tokunaga: Lessons from genome-wide search for disease 

susceptibility genes and drug response genes, National Cancer Center, Korea, 

2014.7.18. 

2. Katsushi Tokunaga: HLA and non-HLA susceptibility genes to human 

immune-mediated diseases, Siriraj International Conference in Medicine and 

Public Health 2014, Bangkok, 2014.7.24. 

3. Ishiura H, Koh K, Shimazaki H, Mitsui J, Takahashi Y, Goto J, Yoshimura K, 

Doi K, Morishita S, Sasaki H, Takiyama Y, Tsuji S, JASPAC (Japan Spastic 

Paraplegia Research Consortium). Exome analysis of 116 patients supposed to be 

autosomal recessive hereditary spastic paraplegia established molecular 

diagnoses of 49 patients with broad genetic heterogeneities. The 64th Annual 

Meeting of the American Society of Human Genetics 

4. Tokunaga K: Search for Genetic Predispositions to Complex Diseases, 2016 

Taiwan-Japan Joint Conference on Genomic Studies, Taipei, Taiwan, 2016.12.15. 

 

(3) 口頭講演 

〈国内〉 

1. 細道一善、井ノ上逸朗 et al. HLA-omics：HLA領域におけるゲノム多様性、メチル化

および遺伝子発現の統合的解析 第 23回日本組織適合性学会大会、長崎、2014年、9

月 14日 

2. 徳永勝士：個別化医療に向けたヒトゲノムバリエーションデータベース、トーゴーの日シン

ポジウム 2014、東京、2014.10.5. 

3. 早野崇英 p53パスウェイ正常型高グレード漿液性卵巣癌の分子機序の解析 日本人類

遺伝学会第 59回大会、東京、2014年 11月 21日 

4. 細道一善、井ノ上逸朗 et al. HLA-omics：HLA領域におけるゲノム多様性、メチル化

および遺伝子発現の統合的解析 日本人類遺伝学会第 59回大会、東京、2014年 11月

22日 

5. 早野崇英、井ノ上逸朗 et al.  NGSデータを用いた上皮性卵巣癌のトランスポゾン挿入

解析、人類遺伝学会、東京、2015年 10月 16日 

 

〈国際〉 

1. 早野崇英、井ノ上逸朗 et al. Germline mutations in familial prostate cancer、

ICHG2016、京都、2016年 4月 7日 

 

(4) ポスター発表 

〈国内〉 

1. 早野崇英、井ノ上逸朗 et al. NGS データを用いたトランスポゾン Alu 検出プログラムの

開発 日本分子生物学会第 37回大会、神奈川、2014年 11月 25日 

2. 早野崇英、井ノ上逸朗 et al. HLA 遺伝子完全配列決定パイプラインの構築、トーゴー

の日シンポジウム 2015、東京、10月 5日 

3. 早野崇英、井ノ上逸朗 et al. ヒト内在性レトロウイルス由来転写調節エレメントデータベ

ースの構築、トーゴーの日シンポジウム 2016、東京、10月 5日 

4. 早野崇英、井ノ上逸朗 et al. 前立腺癌家系の生殖細胞系列変異、第 39回日本分子生
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物学会年会、神奈川、2016年 12月 2日 

5. 小池麻子、澤井裕美、川嶋実苗 、井ノ上逸朗、辻省次、徳永勝士、統合化推進プログラ

ムにおけるヒトゲノムバリエーションデータベース 統合データベースシンポジウム、2014

年 10月 10日 

6. 小池麻子、澤井裕美、川嶋実苗 、井ノ上逸朗、辻省次、徳永勝士、統合化推進プログラ

ムにおけるヒトゲノムバリエーションデータベース 日本分子生物学会 特別企画 2014 年

11月 25日-27日 

 

〈国際〉 

1. 細道一善、井ノ上逸朗  et al.  PCR-based method for complete HLA gene 

sequencing and capture-based method for entire HLA region sequencing. ASHG 

2014 Annual Meeting、USA、2014年 10月 19日 

2. A. Koike, H. Sawai, I. Inoue, S. Tsuji, K. TokunagaUpdate and expansion of 

Human Variation Database in Japanese Database Integration Program. ASHG 

2014 Annual Meeting、USA、2014年 10月 19日 

 

4. 知財出願 

なし 

 

5. 受賞・報道等  

(1) 受賞 
なし 

 

(2) メディア報道 

１．日刊工業新聞・京都新聞など、スティーブンス・ジョンソン症候群発症関連遺伝子を特定、 

平成 27年 2月 9日〜11日 

 

(3) その他 

なし 
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 研究開発期間中の活動 

1. 進捗ミーティング 

なし 

 

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 

年月日 名称 場所 参加人数 目的・概要 

2015年 

2月 20日 

ゲノム医科学とバイオイ

ンフォマティクスの接点と

集学研究 

国立遺伝

学研究所 

30人程度 ゲノム医学研究者とバイオイ

ンフォマティクス研究者が集

学的な議論をおこない、お互

いが補完しあう形であらたな

医学研究の進展に寄与するこ

とを目的とする。 

2016年 

6月 29日 

ゲノム医科学とバイオイ

ンフォマティクスの接点と

集学研究 

国立遺伝

学研究所 

40人程度 ゲノム・オミックスなどのビッグ

データを処理し、臨床情報と

共に解析し、新たな知見を得

るために、ゲノム医学研究者と

バイオインフォマティシャンが

集学的な議論を行う。 

 

 

以上 



別紙１　研究開発対象のデータベース等

No. 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 CNV association DB

copy number
variation
association
database

健常者の数十万から数百万のSNPチップデータから検出した
CNVのケースコントロール解析の結果を登録し、GUIにより結
果を閲覧できるようにしています。なお、データの利用に際し
ては共有方針のページ
(http://gwas.biosciencedbc.jp/gwasdb/db_policy.html) をご参
照ください。

http://gwas.bioscienced
bc.jp/cgi-
bin/cccdb/ccc_top.cgi

2011年12月1日 継続・発展
データベー

ス等
対象外 調整中 調整中

2 CNV control DB
copy number
variation database

健常者の数十万から数百万のSNPチップデータから検出した
CNVを登録し、GUIにより結果を閲覧できるようにしています。
なお、データの利用に際しては共有方針のページ
(http://gwas.biosciencedbc.jp/gwasdb/db_policy.html) をご参
照ください。

http://gwas.bioscienced
bc.jp/cgi-
bin/cnvdb/cnv_top.cgi 2010年1月18日 継続・発展

データベー
ス等

対象外 調整中 調整中

3 GWAS DB
Genome wide
association
database

ゲノムワイド関連解析（非血縁の患者群と健常対照群を対象
として、疾患遺伝子と多型マーカーの連鎖不平衡をゲノム全
域にわたって検出する手法）によって得られたデータの管理と
共有を目的として構築されたリポジトリー型のデータベースで
す。なお、データの利用に際しては共有方針のページ
(http://gwas.biosciencedbc.jp/gwasdb/db_policy.html) をご参
照ください。

http://gwas.bioscienced
bc.jp/cgi-
bin/gwasdb/gwas_top.c
gi 2008年8月6日 継続・発展

データベー
ス等

対象外 調整中 調整中

4 HLA DB HLA database

次世代シークエンサーによって検出されたHLA領域における
健常者変異、疾患関連変異、及び、文献に発表されている疾
患関連変異を抽出・登録し、GUIにより閲覧できるようにしてい
ます。なお、データの利用に際しては共有方針のページ
(http://gwas.biosciencedbc.jp/gwasdb/db_policy.html) をご参
照ください。

http://gwas.bioscienced
bc.jp/cgi-
bin/hladb/hla_top.cgi

2012年7月1日 継続・発展
データベー

ス等
対象外 調整中 調整中

5 Human Variation DB
human genome
variation database

次世代シークエンサーによって検出された健常者変異、疾患
関連変異、及び、文献に発表されている疾患関連変異を抽
出・登録し、GUIにより閲覧できるようにしています。また、日本
人健常者の参照配列情報も閲覧できるようにしています。

https://gwas.bioscience
dbc.jp/cgi-
bin/hvdb/hv_top.cgi

2012年7月1日 継続・発展
データベー

ス等
対象外 調整中 調整中

6 SNP DB
SNP control
database

数十万から数百万のSNPチップを用いて解析した健常者のア
リル・遺伝子型頻度の情報とハーディーワインバーグ平衡検
定値を登録し、GUIにより結果を閲覧できるようにしています。
なお、データの利用に際しては共有方針のページ
(http://gwas.biosciencedbc.jp/gwasdb/db_policy.html) をご参
照ください。

http://gwas.bioscienced
bc.jp/snpdb/snp_top.ph
p

2008年8月26日 継続・発展
データベー

ス等
対象外 調整中 調整中

7
ヒトゲノムバリエーション
データベース

ヒトゲノムのゲノムワイド関連解析に関するポータルサイトで
す。「ヒトゲノムバリエーションデータベース共有方針」と、CNV
association DB、CNV control DB、GWAS-DB、HLA DB、
Human Variation DB、SNP-DB、およびRe-Sequencing DBへ
のリンクと関連組織へのリンクが記述されています。

https://gwas.bioscience
dbc.jp/index.Japanese.h
tml 継続・発展

データベー
ス等

対象外 対象外 対象外

1


	01_終了報告書
	§1.  研究開発実施の概要
	§2. 研究開発実施体制
	1. 研究グループ
	(1) 「東京大学」グループ（研究代表者グループ）
	人員構成
	担当項目

	(2) 「東京大学医学部附属病院」グループ（主たる共同研究者グループ）
	人員構成
	担当項目

	(3)「遺伝研」グループ（主たる共同研究者グループ(1)）
	人員構成
	担当項目

	(4)「日立製作所」グループ（主たる共同研究者グループ(2)）
	人員構成
	担当項目


	2. 有識者会議等

	§3. 研究開発の目的、実施内容及び成果
	1. 研究開発の背景
	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
	上記以外のもの

	(2) ツール等

	3. 達成目標及び実施計画
	(1) 当初の実施計画・達成目標
	(2) 期間中に追加・削除・変更した実施計画・達成目標

	4. 実施内容
	(1) 実施内容
	(2) データベースの利便性に関する利用者ニーズと具体的な対応
	(3) 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
	(4) 統合化推進プログラムの他のチームやDBCLSとの連携
	(5) データ産出を行う研究組織や研究室、プロジェクトとの連携
	(6) 人材の育成
	(7) その他


	§4. 主要なデータベースの利活用状況
	1. アクセス数
	(1) 実績
	(2) 分析

	2. データベースを利用して得られた研究成果事例
	3. その他

	§5. 研究開発期間中に得られた科学・技術や産業に対する波及効果
	§6. 今後の展開
	§7. 自己評価
	§8. 外部発表等
	1. 原著論文発表
	(1) 論文数概要
	(2) 論文詳細情報

	2. その他の著作物（総説、書籍など）
	3. 国際学会発表及び主要な国内学会発表
	(1) 概要
	(2) 招待講演
	(3) 口頭講演
	(4) ポスター発表

	4. 知財出願
	5. 受賞・報道等
	(1) 受賞
	(2) メディア報道
	(3) その他


	§9. 研究開発期間中の活動
	1. 進捗ミーティング
	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
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