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統合化推進プログラム

⚫ 2011年に第１期が開始（トーゴーの日シンポジウムも）

• 過去３期で計31課題を支援

⚫ 2022年に第４期が開始

• 広範なユーザーの知識発見の支援

• 国際的プレゼンス

• 新しい動向への対応

• 「つなぐ」から「使う」へ



統合化推進プログラム（2022年度採択課題）

バイオイメージングデータのグローバルなデータ共有システムの構築

大浪 修一 （理化学研究所・チームリーダー） SSBDデータベース

統合的な転写制御データ基盤の構築

粕川 雄也 （理化学研究所・チームリーダー） INTRARED

ヒトゲノム・病原体ゲノムと疾患・医薬品をつなぐ統合データベース

金久 實 （京都大学・特任教授） KEGG MEDICUS

異分野融合を志向した糖鎖科学ポータルのデータ拡充と品質向上

木下 聖子 （創価大学・教授） GlyCosmos Portal

蛋白質構造データバンクのデータ駆動型研究基盤への拡張

栗栖 源嗣 （大阪大学・教授） PDBj

マイクロバイオーム研究を先導するハブを目指した微生物統合データベースの特化型開発

森 宙史 （国立遺伝学研究所・准教授） Microbiome Datahub

再

新

継

継

継

新



2022年度採択課題：SSBDデータベース（大浪）

日欧のバイオイメージングデータのエコシステム

日欧のバイオイメージングデータのエコシステム

Nat Methods. 2021 Dec;18(12):1440-1446.

white paper



2022年度採択課題：Microbiome Datahub (森)

MAG: Metagenome Assembled Genome

Encyclopedia的なMicrobeDB.jp → 目的指向性の強いMicrobiome Datahub



2022年度採択課題：INTRARED (粕川)

シスエレメント

近接する変異
（ゲノムバリエーション）

細胞種ごとの
シスエレメント活性

シスエレメント
リファレンス

（ヒト・マウス・
非ヒト霊長類）

ChIP-Atlas

エピゲノム
機能情報

クロマチン状態・
DNAメチル化の情報

転写因子
（トランス因子）

結合領域の統合データ

トランス因子・エピゲノム

統合的転写制御データ基盤
(intrared: Integrated TRAnscriptional Regulation Data platform)

fanta.bio

一細胞遺伝子
発現データ

バルク
5’RNA配列
データ

ゲノム
バリエーション

データ

SRA
ChIP-Seqデータ

SRA
ATAC-Seq

Bisulfite-Seq

ENCODE
IHEC

Roadmap

トランス因子とシスエレメントのデータ統合による相乗効果



統合化推進プログラム（2023年度採択課題）

jPOST prime：コミュニティ連携を基盤とするプロテオームデータベース環境の実現

石濱 泰 （京都大学・教授） jPOST

次世代低分子マススペクトルデータベース シン・マスバンクの構築

松田 史生 （大阪大学・教授） Shin-MassBank

非モデル植物のための遺伝子ネットワーク情報活用基盤

大林 武 （東北大学・教授） ATTED-II

日本人塩基配列情報の公開可能なゲノム・オミクス情報基盤による
双方向型研究教育データベース開発と国際連携向上

長﨑 正朗 （九州大学・教授） Japanese Open Genome Omics Platform

空間オミックスデータ解析用データベースの開発

Alexis Vandenbon（京都大学・准教授） Spatial Genomics Atlas of Cells and Tissues
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2023年度採択課題：Shin-MassBank（松田）



統合化推進プログラム（2023年度採択課題）

jPOST prime：コミュニティ連携を基盤とするプロテオームデータベース環境の実現

石濱 泰 （京都大学・教授） jPOST

次世代低分子マススペクトルデータベース シン・マスバンクの構築

松田 史生 （大阪大学・教授） Shin-MassBank

非モデル植物のための遺伝子ネットワーク情報活用基盤

大林 武 （東北大学・教授） ATTED-II

日本人塩基配列情報の公開可能なゲノム・オミクス情報基盤による
双方向型研究教育データベース開発と国際連携向上

長﨑 正朗 （九州大学・教授） Japanese Open Genome Omics Platform

空間オミックスデータ解析用データベースの開発

Alexis Vandenbon （京都大学・准教授） Spatial Genomics Atlas of Cells and Tissues
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☞ 統合化推進プログラムの新たな挑戦の第一歩



皆さんの積極的な応募を期待しています！



ライフステージに応じたDB支援の複線化

⚫ 試験的支援による発掘・育成 昨年度開始の育成型

⚫ 本格的支援による成長・確立 従来からの本格型

⚫ 別枠の支援による維持・継続 データ更新の代行？

⚫ データベース・アーカイブ DBの永代供養



ライフステージに応じたDB支援の複線化

⚫ 試験的支援による発掘・育成 昨年度開始の育成型

⚫ 本格的支援による成長・確立 従来からの本格型

⚫ 別枠の支援による維持・継続 データ更新の代行？

⚫ データベース・アーカイブ 永代供養

☞ 統合化推進プログラムの新たな挑戦における次の一歩



バイオデータリソースのサステナビリティ
世界共通の課題

世界中のライフサイエンスおよび生物医学研究にとって
長期的な持続性が重要と考えられる37リソースを認定

日本が関与するものとしては、DDBJ、PDB、PXCが選定



我が国のバイオサイエンスの状況

• 研究環境の格差が拡大し、研究の機会均等性の喪失
先端研究手法・先端機器へのアクセシビリティには大きな格差

• 研究(者)の多様性の喪失
現行の科学政策に適応した研究者のみが繁栄、それ以外は絶滅の危機？

• 研究(者)多様性保全策としての公共データの統合的利活用環境
研究環境に恵まれない研究者にとっての生存戦略のひとつ

☞ 公共性に富む本プログラムのもうひとつの意義



DBを評価する風土・文化の醸成にご協力を

• データベースの基本は「小確幸」（©村上春樹）

• 無駄な研究活動の回避という見えない貢献

• データベースの構築と維持はエッセンシャルワーク

• 出口しか評価しない風土・文化からの脱却（飲水思源）

☞ 評価軸も複線化が必要
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