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注意事項
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本公募は2026年度予算によるもので、国会における

2026年度政府予算の成立を前提として行います。

予算編成の状況によっては、公募の内容を予告なく変更

する場合があります。予めご了承ください。



統合化推進プログラムについて
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統合化推進プログラムとは
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⚫統合化推進プログラムは、ライフサイエンスに関わる国内外のデ
ータを統合的に扱うための統合データベースの開発を目的とした
プログラム。

⚫国際的なデータ共有の推進とオープンサイエンスへの貢献を目指
し、国際的に運用されている一次レポジトリや、新たな知識創出
を目的とした二次データベースなど、幅広いライフサイエンス分
野のさまざまなデータベースの研究開発を支援してきた。



「統合化推進プログラム」の現採択課題
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区分 研究開発課題名 研究代表者 所属機関 開発対象データベース 採択年度

本
格
型

① 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 KEGG MEDICUS

2022年度

② 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 GlyCosmos Portal

③ 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 PDBj

④ 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 SSBDデータベース

⑤ 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 INTRARED

⑥ 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 情報・システム研究機構 Microbiome Datahub

⑦ 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
Japan Proteome Standard 
Repository/Database（jPOST）

2023年度

⑧ 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 Shin-MassBank（開発中）

育
成
型

① 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 ATTED-II

2023年度②
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

長﨑 正朗 九州大学
Joint Open Genome and Omics 
Platform (JoGo)

③ 空間オミックスデータ解析用データベースの開発
VANDENBON 

Alexis
京都大学 DeepSpaceDB

④ AI駆動型データキュレーションによる持続可能な中分子相互作用統合データベースの開発 池田 和由 理化学研究所 MIIDB-AI（開発中）

2024年度⑤ 細胞レベルの機能・表現型と遺伝子発現を関連付ける「Cell IO」データベースの開発 尾崎 遼 理化学研究所 Cell IO（開発中）

⑥ 創発的再解析のためのメタボローム統合データベース 早川 英介 九州工業大学 integMET（開発中）

⑦ 大規模言語モデルを活用した病的スプライシング変異データベースの自律的構築 白石 友一 国立がん研究センター SSCV DB 

2025年度⑧ 4Dゲノム状態の理解と可視化を支援するデータベースの構築 新海 創也 理化学研究所 PHi-C database（開発中）

⑨ 化合物と個体をつなぐ毒性病理画像データベースCuraToxiiの開発 水野 忠快 東京大学 CuraToxii（開発中）

※本格型は１年間に直接経費35,000千円/課題（＋間接経費30%）✕5年間 、育成型は１年間に10,000千円/課題（＋間接経費30%）✕3年間を支援



統合化推進プログラムのデータベース構築例（本格型）

○ 統合的転写制御解析基盤 Intrared（理研 粕川 雄也］

（https://www.intrared.org/）

シスエレメントデータベースfanta.bioとエピゲノミクスデータベースChIP-Atlas
を統合し、統合的転写制御解析基盤を構築する。

・fanta.bio：遺伝子発現調節に関わるゲノム上のシス転写調節配列（シスエレ
メント）と細胞の種類・状態ごとの活性状態を収録するデータベース。ヒト、
マウスのシスエレメント情報と疾患関連多型や変異情報等を収載。

・ChIP-Atlas：ChIP-seq、ATAC-seq、DNase-seq、Bisulfite-seqのデータを
それぞれ統一プロトコルで再解析して抗原別・生物種別・細胞種別に整理し、
Hi-C, ChromHMM, GWAS SNPs、eQTLsデータなどの様々なエピゲノミクス
を統合したデータベース。

○ 生物画像データベース SSBD［理研 大浪 修一］
（https://ssbd.riken.jp/database/）

バイオイメージングデータと生命動態定量データの統合データベース。
日本の全ての生命科学研究者が利活用し、かつ日米欧などの国際連携に
基づく国際的データ共有基盤として再構築する。情報科学的な画像解析
手法の開発・共有促進プラットフォームの構築、持続的な運用と発展を
可能にするためのシステム開発を実施する。

・SSBD:repository：生物画像データの公共リポジトリ。

・SSBD:database：メタデータリッチな高付加価値データベース。
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○ ゲノム・疾患・医薬品の統合データベース KEGG MEDICUS［京都大学 金久 實］

（https://www.kegg.jp/kegg/medicus/）

個々の遺伝子や複数の遺伝子から構成された機能モジュール、遺伝子、タン
パク質、環境因子、医薬品等から構成された相互作用ユニットに関する知識
をデータベース化し、ゲノム情報を有効利用するためのリソース。

・遺伝子、タンパク質、また代謝やシグナル伝達などの分子間ネットワークを
統合したデータベースKEGGで、ヒトゲノム、病原体ゲノムなどのシークエ
ンス解読と有効利用を促進する統合リソースKEGG MEDICUSを開発し提供。

・KEGG MEDICUSの月間平均利用者数は約280万人、利用件数は600万件を
超える。Googleで医薬品名を検索すると上位にヒットし、一般市民からも
広く利用されている。

○ 糖鎖情報統合データベース GlyCosmos Glycoscience Portal［創価大学 木下 聖子］

（https://glycosmos.org/）

国際コンソシアムGlySpace Allianceと連携し、糖鎖構造のIDや構造表記、
フォーマット等の共通化を図る。

・リポジトリに登録された様々な糖鎖関連データをキュレーションして公開
する仕組みを構築し、分野を超えた糖鎖情報の活用を促進して、糖鎖科学
と構造生物学、微生物、植物、プロテオミクスなどとの融合を推進する。

・これまで構築してきた糖鎖構造、複合糖鎖、糖鎖分析データなどレポジト
リに加え、レクチンマイクロアレイデータや微生物関連糖鎖情報および
糖鎖関連パスウェイデータなどにもレポジトリを拡張する。

KEGG MEDICUSの構成。日米の医薬品添付文書、疾患情報、医薬品情
報を整備し、ゲノム、メタゲノム情報と統合して提供している。

統合化推進プログラムのデータベース構築例（本格型）
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○ タンパク質構造データバンク PDBj［大阪大学 栗栖 源嗣］

（https://pdbj.org/）

PDB（タンパク質構造データバンク）とBMRB（NMR実験情報データバンク）を構築・
公開し、日米欧３極で構成するwwPDB の主要メンバーとしてアジア地区からのタン
パク質立体構造の登録を処理。独自のアノテーションやツールを提供し、構造生物学
データのさらなる高度化を図る。

・世界的な生命科学研究基盤データベースとして認知されており、2022年、
Global Biodata Coalition (GBC)のGlobal Core Biodata Resourcesに認定。

・世界全体で登録された約24万件のデータのうち約3割をPDBjが登録。
・全ての実験手法でデータ品質の検証レポートを確立しRDF化して利用者に提供。

・近年、急増している予測構造を含む構造にも対応。

・日本人ゲノムバリアント情報をPDB構造上にマップし、生物学・化学の視点から

の検索結果を表示する「PDB統合利用ポータル」を2024年10月に公開。

・構造ベース創薬（SBDD）など応用分野でも広く利用されている。

○ マイクロバーオーム統合データベース Microbiome Datahub（国立遺伝研 森 宙史］

（https://mdatahub.org/）

これまで構築してきた微生物ゲノム統合データベース MicrobeDB.jpを発展させ、国際的に隆盛をきわめる微生物
叢（マイクロバイオーム）研究に特化した国際的なデータハブ Microbiome Datahubとして再構築する。微生物の
表現型やメタゲノム由来のゲノム（Metagenome Assembled Genome; MAG）などの新しいデータを統合化し、
マイクロバイオーム関連のデータ検索・解析機能を大幅に強化して、自由度の高い検索・データ取得を実現する。

PDBのデータ登録数

統合化推進プログラムのデータベース構築例（本格型）
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○ プロテオーム統合データベース jPOST［京都大学 石濱 泰］

（https://jpostdb.org/）

国内外に散在するプロテオーム情報を標準化・統合・一元管理し、多彩な生物種
･翻訳後修飾･絶対発現量も含めた統合プロテオームデータベースを開発。

・プロテオーム国際コンソーシアム（ProteomeXchange）のアジア初メンバー。
ProteomeXchangeではデータIDを共通化、各サイトに登録されているデータ
検索を可能にした。

・独自に開発した品質評価指標UniScoreを用いた再解析によりデータセットを跨
ぐ統合解析を可能にした。

・2022年、jPOSTを含むProteomeXchangeがGlobal Biodata Coalition (GBC)のGlobal Core Biodata Resources
に認定、国際的に重要なバイオデータベースの一つとして認知された。

・アジアや欧米からも多くのデータが登録され、国内外の研究者により広くデータ利用がされている。

○ メタボローム解析パイプライン Shin-MassBank［大阪大学 松田 史生］

（https://shin.massbank.jp/）（開発中）

生体由来スペクトルを集積していくための解析パイプライン Shin-MassBank
を構築し、高品質な実測マススペクトルをMassBankに保存していく。ユーザ
ー主導の開発体制で、生命科学研究者などのユーザーニーズを満たす次世代デ
ータベースを構築する。

・MB-POST：質量分析生データリポジトリ
・MassBank human：ヒトサンプル由来のスペクトラムDB
・MassBank in silico：予測マススペクトルを収載
・MassBank Links

統合化推進プログラムのデータベース構築例（本格型）

9



遺伝子の共発現情報から、機能
未知遺伝子の機能を推定する
DB。モデル植物で明らかにされた
知見を実用植物を含む非モデル
植物の解析に役立つ重要な情
報基盤となる。

共発現データをオオムギ・コムギ・コメなどを含む
19植物種20系統に拡張するとともに、共発現
情報を比較する機能を高度化して、種間比較
解析ツールを新たに開発。また、2つの遺伝子が
共発現する環境や条件を調べたり、共発現遺伝
子が担っている生理的機能や制御関係を調べる
新たな機能を実装。

植物遺伝子の共発現DB ATTED-II
東北大学 大林武

共発現マップを使った異種間遺伝子の比較解析

光合成遺伝子群

シロイヌナズナ アブラナ トウモロコシ

モデル植物 非モデル植物

●

●
●

✕

● ●
●

●

●
● ✕

✕

共発現=同じ機能群

◎

✕

✕
✕

✕ ✕◎

✕
✕

✕

✕

共発現=同じ機能群

● モデル植物で解析され
た機能既知遺伝子

〇 相同性から機能推定

✕ 共発現から機能推定

空間トランスクリプトームDB
DeepSpaceDB 京都大学 A. Vandenbon

組織の微細領域ごとに取られた
遺伝子発現データを、誰もが簡
単に高度な解析ができるようにし
たDB。2024年9月公開。主要
プラットフォームの10x Visiumと
Xeniumで取られたヒトとマウスの
ほぼ全ての公開データを収載し、任意の遺伝子の
空間的発現分布、空間的に発現が変動している
代謝やシグナル経路、発現遺伝子から予測され
た細胞の種類の空間的分布などの表示、さらに、
異なるサンプル間での比較を含む任意に選択した
領域間での遺伝子発現比較ができる。また、自
分のデータをアップロードしてDB中のデータとの比
較解析が可能。

DeepSpaceDBインターフェイスでの表示例
（特定遺伝子の発現状態や選択領域で特徴的な遺伝子を可視化）

ヒト2万遺伝子の470万ハプロタイプDB 
JoGo Platform 九州大学 長﨑正朗

長鎖リードシーケンスで決定された
5大陸258例（うち国内105例）
のゲノム配列を収載し、これを基に
同定した約2万遺伝子の約470
万ものハプロタイプをカタログ化。
さらに、同一検体で取られた遺伝
子発現情報を収載し、遺伝子のハプロタイプと発
現の関係を解析できるようにした。従来の短鎖リー
ドシーケンスでは同定が困難だった構造多型を含
む遺伝子の型の違いを精緻に捉え、多因子疾患
や希少疾患などとの関連リスクを、ゲノムワイドでハ
プロタイプの違いとして評価できるようにした世界初
のデータベース。2025年11月に公開。

ACTGハプロタイプ表記法とHBB遺伝子の例

統合化推進プログラム 2023年度 採択課題（育成型）



細胞の機能･表現型と
遺伝子発現を関連付ける
DB Cell IO (開発中)

理化学研究所 尾崎 遼

統合化推進プログラム 2024年度 採択課題（育成型）

構造ベースの創薬が困難とされる標的分子情報を
収載することを目的として、ペプチド、非ペプチド、核
酸などの中分子と標的タンパク質との相互作用情
報を収載したDB MIIDB-AIを構築する。本DBで
は、リガンド結合部位の類似性データに基づき、中
分子の標的相互作用部位を特定し、独自に開発
したAI技術を使って高精度に標的とリガンド間の相
互作用を予測する。中分子の知識基盤DBによっ
て、新規の中分子医薬品候補を効率良く見つけ
出せるようになり、次世代創薬研究への貢献が期
待される。

中分子相互作用の統合DB
MIIDB-AI (開発中)

理化学研究所 池田 和由

創発的再解析のための
メタボローム統合DB
integMET (開発中)

九州工業大学 早川 英介

文献情報と遺伝子発現情報から、細胞の機能・表
現型を整理したDB Cell IOを構築する。ヒトやマウ
スなどの１細胞トランスクリプトームデータと紐づく細
胞の機能・表現型と摂動情報を整理する。文献か
らは細胞の由来、機能・表現型、摂動の種類、生
物種等の情報を抽出し、検索やデータ統合が容易
にできるようにする。遺伝子発現データからは、細胞
の機能・表現型を解釈し、１細胞解析から明らか
にされる新たな細胞タイプを整理する。細胞の機能
・表現型を予測する研究や、所望の機能・表現型
の細胞をデザインする研究などへの貢献が期待され
る。

質量分析で取られたメタボロームデータの再解析や
異なる実験間での比較解析は困難なことが知られ
ている。代謝物の変動傾向とメタデータの類似度か
らメタボロームデータを知識ネットワークとして整備し、
再解析や実験間での比較を可能とするintegMET
を構築する。メタボロミクスデータをネットワークとして
体系化することで、大規模なデータ再解析が可能と
なり、代謝と生命現象との関係を俯瞰的に理解で
きるようになる。さらに研究情報を統合したメタボロー
ムの知識グラフを使い、データサイエンスやAI研究に
応用するなど、分野横断的な新しい研究・知識の
創出につながるDBの構築を目指す。

integMET

中分子相互作用DB MIID-AIの構築 メタボロミクスデータの再解析基盤となるintegMETの構築Cell IO (Input/Output)の構築



毒性病理画像DB
CuraToxii (開発中)

東京大学 水野 忠快

4Dゲノム状態を可視化
するDB
PHi-C database (開発中)

理化学研究所 新海 創也

病的スプライシング変異
DBの自律的構築

SSCV DB

国立がん研究センター 白石 友一

統合化推進プログラム 2025年度 採択課題（育成型）

公共RNA-seqデータからスプライスサイト生成変異
（SSCV）を同定し収載したSSCV DBを発展さ
せ、大規模言語モデルを用いて病的可能性を予測
し、疾患との関連性情報を提供する。また、トランス
クリプトームデータから自動的にSSCVを検出し、DB
を自動更新するパイプラインを開発する。遺伝性疾
患やがんの原因ともなるSSCVは、従来のゲノム解
析では難しく見落とされがちだったが、本DBを使って
疾患とSSCVとの関連性を明らかにすることにより、
SSCVの検出による疾患診断法の開発や、SSCV
を標的とする核酸医薬の研究開発などへの寄与を
目指す。

独自に開発した解析手法（PHi-C）を用い、公
共の3次元ゲノム構造（Hi-C）データに対し、動
的な3次元ゲノム構造（4Dゲノム状態）を網羅
的に解析・可視化するPHi-C databaseを構築
する。GPUサーバーを用いたPHi-C計算の高速化
と大規模化を進め、複数のHi-Cデータを直感的に
比較・理解できる4Dゲノム情報の統合的可視化
基盤を実現する。本DBを通じて、真核生物におけ
る生命現象の解明に不可欠な細胞核内における
ゲノムDNAの動的な高次構造情報を提供し、シミ
ュレーションや理論解析、ゲノム統合解析を通じた
新たな仮説創出や知識発見への貢献を目指す。

毒性病理の専門家と連携して収集・体系化した毒
性病理画像DB CuraToxiiを構築する。毒性病
理画像およびメタ情報の提供の他、深層学習モデ
ルの開発や毒性評価への応用を支援するためのベ
ンチマークデータセットの構築、リーダーボード機能、
動的データ取得機能等を実装する。本DBによって
毒性病理画像のファイル容量に起因する操作性の
低さやデータ入手性といった既存の課題を解決し、
化合物が個体に与える影響の理解に重要な情報
を提供する。医薬品安全性評価の効率化・高度
化とともに、化合物と個体への影響の理解深化に
基づく創薬研究の加速化への貢献を目指す。



統合化推進プログラム

研究総括方針

九州大学 生体防御医学研究所 特任教授

伊藤隆司
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統合化推進プログラムの公募開始にあたって

伊藤 隆司（九州大学 生体防御医学研究所）



統合化推進プログラム（DICP）とは

統合化推進プログラムは、ライフサイエンスに関わる国内外のデータを統合

的に扱うためのデータベース（統合データベース）開発を目的としたプログ

ラムです。

具体的な研究開発は、研究データの収集・整理、標準化・公開・共有・品質

管理、運用等で、他のデータベースとの連携・統合化や、収録データを円滑

に利用するために必要なインターフェース・ツールの開発等も含みます。

本プログラムは、これらの研究開発を通じて公共データ利活用のための情報

環境整備を行うとともに、利用者の知識発見や課題解決への寄与および国際

的なオープンサイエンスへの貢献を目指します。

☞ 健全なバイオデータサイエンスの発展こそが究極の目的



統合化推進プログラム（DICP）の歴史

⚫ 2011年に第１期が開始

• 過去３期で計31課題を支援（https://biosciencedbc.jp/funding/project/）

⚫ 2022年に第４期が開始

• 「つなぐ」から「使う」へ

• 広範なユーザーの知識発見支援

• 国際的なプレゼンス

• 新しい動向への対応

https://biosciencedbc.jp/funding/project/


第４期の課題に目指して頂きたいこと

• 当該研究コミュニティに支持され愛用されるDB
地に足の付いたDB

• 広範な非専門家ユーザーのクロスボーダーを支援
玄人相手はむしろ簡単、より難しいのが素人相手の「敷居の低さ」

• 国際的なプレゼンス
協調 and/or 突出

• 課題間の相乗効果
データの統合と技術の共有 ― 実質的な連携

• 新しい動向を先取りした対応



第４期でDICPとして目指したいこと

ライフステージに応じたDB支援の複線化

⚫ 萌芽期 試験的支援による発掘・育成 育成型

⚫ 発展期 本格的支援による成長・確立 本格型

⚫ 円熟期 別枠の支援による維持・継続 ？

⚫ 引退後  データの保全 DBアーカイブ



統合化推進プログラム（DICP）の歴史

⚫ 2011年に第１期が開始

• 過去３期で計31課題を支援（https://biosciencedbc.jp/funding/project/）

⚫ 2022年に第４期が開始

• 「つなぐ」から「使う」へ

• 広範なユーザーの知識発見支援

• 国際的なプレゼンス

• 新しい動向への対応

• 2023年より育成型を開始

（DICPの新しい挑戦）

https://biosciencedbc.jp/funding/project/


今回の募集：育成型の４回目の公募

新たなデータベースの構築を目指す萌芽的な研究開発

技術動向や研究ニーズへの対応を目指し、未整備分野の萌芽的な統合デー

タベースの構築や、斬新な切り口によるデータ統合など、独創的な発想に

基づいた知識発見・課題解決の支援に資する先駆的なデータベースを研究

開発する提案を募集します。

新たにデータベースを構築しようとしている、既にデータベースを構築し

ているが未公開の状態にある、データベースを公開していて将来的に国際

的な地位確立を目指している場合などを対象とします。

いずれは国際基準のデータ基盤へ発展していくことを期待しています。



育成型に求めること

課題全般に求めること

• 「つなぐ」から「使う」へ

• 広範なユーザーの知識発見支援

• 国際的なプレゼンス

• 新しい動向への対応

育成型に求めること

• 構想に新規性・独自性・挑戦性・
将来性が感じられること

• 実績は問わないが、実現可能性が
感じられること

DB構築の戦略に不安を感じさせない陣容

• 既存DBの新展開の提案に、独自
性・挑戦性・将来性が感じられる
こと

従来の延長線上に留まらない飛躍・新機軸



遺伝子の共発現情報から、機能
未知遺伝子の機能を推定する
DB。モデル植物で明らかにされた
知見を実用植物を含む非モデル
植物の解析に役立つ重要な情
報基盤となる。

共発現データをオオムギ・コムギ・コメなどを含む
19植物種20系統に拡張するとともに、共発現
情報を比較する機能を高度化して、種間比較
解析ツールを新たに開発。また、2つの遺伝子が
共発現する環境や条件を調べたり、共発現遺伝
子が担っている生理的機能や制御関係を調べる
新たな機能を実装。

植物遺伝子の共発現DB ATTED-II
東北大学 大林武

共発現マップを使った異種間遺伝子の比較解析

光合成遺伝子群

シロイヌナズナ アブラナ トウモロコシ

モデル植物 非モデル植物

●

●
●

✕

● ●
●

●

●
● ✕

✕

共発現=同じ機能群

◎

✕

✕
✕

✕ ✕◎

✕
✕

✕

✕

共発現=同じ機能群

● モデル植物で解析され
た機能既知遺伝子

〇 相同性から機能推定

✕ 共発現から機能推定

空間トランスクリプトームDB
DeepSpaceDB 京都大学 A. Vandenbon

組織の微細領域ごとに取られた
遺伝子発現データを、誰もが簡
単に高度な解析ができるようにし
たDB。2024年9月公開。主要
プラットフォームの10x Visiumと
Xeniumで取られたヒトとマウスの
ほぼ全ての公開データを収載し、任意の遺伝子の
空間的発現分布、空間的に発現が変動している
代謝やシグナル経路、発現遺伝子から予測され
た細胞の種類の空間的分布などの表示、さらに、
異なるサンプル間での比較を含む任意に選択した
領域間での遺伝子発現比較ができる。また、自
分のデータをアップロードしてDB中のデータとの比
較解析が可能。

DeepSpaceDBインターフェイスでの表示例
（特定遺伝子の発現状態や選択領域で特徴的な遺伝子を可視化）

ヒト2万遺伝子の470万ハプロタイプDB 
JoGo Platform 九州大学 長﨑正朗

長鎖リードシーケンスで決定された
5大陸258例（うち国内105例）
のゲノム配列を収載し、これを基に
同定した約2万遺伝子の約470
万ものハプロタイプをカタログ化。
さらに、同一検体で取られた遺伝
子発現情報を収載し、遺伝子のハプロタイプと発
現の関係を解析できるようにした。従来の短鎖リー
ドシーケンスでは同定が困難だった構造多型を含
む遺伝子の型の違いを精緻に捉え、多因子疾患
や希少疾患などとの関連リスクを、ゲノムワイドでハ
プロタイプの違いとして評価できるようにした世界初
のデータベース。2025年11月に公開。

ACTGハプロタイプ表記法とHBB遺伝子の例

統合化推進プログラム 2023年度 採択課題（育成型）



遺伝子の共発現情報から、機能
未知遺伝子の機能を推定する
DB。モデル植物で明らかにされた
知見を実用植物を含む非モデル
植物の解析に役立つ重要な情
報基盤となる。

共発現データをオオムギ・コムギ・コメなどを含む
19植物種20系統に拡張するとともに、共発現
情報を比較する機能を高度化して、種間比較
解析ツールを新たに開発。また、2つの遺伝子が
共発現する環境や条件を調べたり、共発現遺伝
子が担っている生理的機能や制御関係を調べる
新たな機能を実装。

植物遺伝子の共発現DB ATTED-II
東北大学 大林武

共発現マップを使った異種間遺伝子の比較解析

光合成遺伝子群

シロイヌナズナ アブラナ トウモロコシ

モデル植物 非モデル植物

●
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✕
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✕
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● モデル植物で解析され
た機能既知遺伝子

〇 相同性から機能推定

✕ 共発現から機能推定

空間トランスクリプトームDB
DeepSpaceDB 京都大学 A. Vandenbon

組織の微細領域ごとに取られた
遺伝子発現データを、誰もが簡
単に高度な解析ができるようにし
たDB。2024年9月公開。主要
プラットフォームの10x Visiumと
Xeniumで取られたヒトとマウスの
ほぼ全ての公開データを収載し、任意の遺伝子の
空間的発現分布、空間的に発現が変動している
代謝やシグナル経路、発現遺伝子から予測され
た細胞の種類の空間的分布などの表示、さらに、
異なるサンプル間での比較を含む任意に選択した
領域間での遺伝子発現比較ができる。また、自
分のデータをアップロードしてDB中のデータとの比
較解析が可能。

DeepSpaceDBインターフェイスでの表示例
（特定遺伝子の発現状態や選択領域で特徴的な遺伝子を可視化）

ヒト2万遺伝子の470万ハプロタイプDB 
JoGo Platform 九州大学 長﨑正朗

長鎖リードシーケンスで決定された
5大陸258例（うち国内105例）
のゲノム配列を収載し、これを基に
同定した約2万遺伝子の約470
万ものハプロタイプをカタログ化。
さらに、同一検体で取られた遺伝
子発現情報を収載し、遺伝子のハプロタイプと発
現の関係を解析できるようにした。従来の短鎖リー
ドシーケンスでは同定が困難だった構造多型を含
む遺伝子の型の違いを精緻に捉え、多因子疾患
や希少疾患などとの関連リスクを、ゲノムワイドでハ
プロタイプの違いとして評価できるようにした世界初
のデータベース。2025年11月に公開。

ACTGハプロタイプ表記法とHBB遺伝子の例

統合化推進プログラム 2023年度 採択課題（育成型）

オミクス領域の新しい動向への対応が目立った



統合化推進プログラム 2023年度 採択課題（育成型）



細胞の機能･表現型と
遺伝子発現を関連付ける
DB Cell IO (開発中)

理化学研究所 尾崎 遼

統合化推進プログラム 2024年度 採択課題（育成型）

構造ベースの創薬が困難とされる標的分子情報を
収載することを目的として、ペプチド、非ペプチド、核
酸などの中分子と標的タンパク質との相互作用情
報を収載したDB MIIDB-AIを構築する。本DBで
は、リガンド結合部位の類似性データに基づき、中
分子の標的相互作用部位を特定し、独自に開発
したAI技術を使って高精度に標的とリガンド間の相
互作用を予測する。中分子の知識基盤DBによっ
て、新規の中分子医薬品候補を効率良く見つけ
出せるようになり、次世代創薬研究への貢献が期
待される。

中分子相互作用の統合DB
MIIDB-AI (開発中)

理化学研究所 池田 和由

創発的再解析のための
メタボローム統合DB
integMET (開発中)

九州工業大学 早川 英介

文献情報と遺伝子発現情報から、細胞の機能・表
現型を整理したDB Cell IOを構築する。ヒトやマウ
スなどの１細胞トランスクリプトームデータと紐づく細
胞の機能・表現型と摂動情報を整理する。文献か
らは細胞の由来、機能・表現型、摂動の種類、生
物種等の情報を抽出し、検索やデータ統合が容易
にできるようにする。遺伝子発現データからは、細胞
の機能・表現型を解釈し、１細胞解析から明らか
にされる新たな細胞タイプを整理する。細胞の機
能・表現型を予測する研究や、所望の機能・表現
型の細胞をデザインする研究などへの貢献が期待さ
れる。

質量分析で取られたメタボロームデータの再解析や
異なる実験間での比較解析は困難なことが知られ
ている。代謝物の変動傾向とメタデータの類似度か
らメタボロームデータを知識ネットワークとして整備し、
再解析や実験間での比較を可能とするintegMET
を構築する。メタボロミクスデータをネットワークとして
体系化することで、大規模なデータ再解析が可能と
なり、代謝と生命現象との関係を俯瞰的に理解で
きるようになる。さらに研究情報を統合したメタボロー
ムの知識グラフを使い、データサイエンスやAI研究に
応用するなど、分野横断的な新しい研究・知識の
創出につながるDBの構築を目指す。

integMET

中分子相互作用DB MIID-AIの構築 メタボロミクスデータの再解析基盤となるintegMETの構築Cell IO (Input/Output)の構築



細胞の機能･表現型と
遺伝子発現を関連付ける
DB Cell IO (開発中)

理化学研究所 尾崎 遼

統合化推進プログラム 2024年度 採択課題（育成型）

構造ベースの創薬が困難とされる標的分子情報を
収載することを目的として、ペプチド、非ペプチド、核
酸などの中分子と標的タンパク質との相互作用情
報を収載したDB MIIDB-AIを構築する。本DBで
は、リガンド結合部位の類似性データに基づき、中
分子の標的相互作用部位を特定し、独自に開発
したAI技術を使って高精度に標的とリガンド間の相
互作用を予測する。中分子の知識基盤DBによっ
て、新規の中分子医薬品候補を効率良く見つけ
出せるようになり、次世代創薬研究への貢献が期
待される。

中分子相互作用の統合DB
MIIDB-AI (開発中)

理化学研究所 池田 和由

創発的再解析のための
メタボローム統合DB
integMET (開発中)

九州工業大学 早川 英介

文献情報と遺伝子発現情報から、細胞の機能・表
現型を整理したDB Cell IOを構築する。ヒトやマウ
スなどの１細胞トランスクリプトームデータと紐づく細
胞の機能・表現型と摂動情報を整理する。文献か
らは細胞の由来、機能・表現型、摂動の種類、生
物種等の情報を抽出し、検索やデータ統合が容易
にできるようにする。遺伝子発現データからは、細胞
の機能・表現型を解釈し、１細胞解析から明らか
にされる新たな細胞タイプを整理する。細胞の機
能・表現型を予測する研究や、所望の機能・表現
型の細胞をデザインする研究などへの貢献が期待さ
れる。

質量分析で取られたメタボロームデータの再解析や
異なる実験間での比較解析は困難なことが知られ
ている。代謝物の変動傾向とメタデータの類似度か
らメタボロームデータを知識ネットワークとして整備し、
再解析や実験間での比較を可能とするintegMET
を構築する。メタボロミクスデータをネットワークとして
体系化することで、大規模なデータ再解析が可能と
なり、代謝と生命現象との関係を俯瞰的に理解で
きるようになる。さらに研究情報を統合したメタボロー
ムの知識グラフを使い、データサイエンスやAI研究に
応用するなど、分野横断的な新しい研究・知識の
創出につながるDBの構築を目指す。

integMET

中分子相互作用DB MIID-AIの構築 メタボロミクスデータの再解析基盤となるintegMETの構築Cell IO (Input/Output)の構築

LLMなどAIを利用する提案が急増した



毒性病理画像DB
CuraToxii (開発中)

東京大学 水野 忠快

4Dゲノム状態を可視化
するDB
PHi-C database (開発中)

理化学研究所 新海 創也

病的スプライシング変異
DBの自律的構築

SSCV DB

国立がん研究センター 白石 友一

統合化推進プログラム 2025年度 採択課題（育成型）

公共RNA-seqデータからスプライスサイト生成変異
（SSCV）を同定し収載したSSCV DBを発展さ
せ、大規模言語モデルを用いて病的可能性を予測
し、疾患との関連性情報を提供する。また、トランス
クリプトームデータから自動的にSSCVを検出し、DB
を自動更新するパイプラインを開発する。遺伝性疾
患やがんの原因ともなるSSCVは、従来のゲノム解
析では難しく見落とされがちだったが、本DBを使って
疾患とSSCVとの関連性を明らかにすることにより、
SSCVの検出による疾患診断法の開発や、SSCV
を標的とする核酸医薬の研究開発などへの寄与を
目指す。

独自に開発した解析手法（PHi-C）を用い、公
共の3次元ゲノム構造（Hi-C）データに対し、動
的な3次元ゲノム構造（4Dゲノム状態）を網羅
的に解析・可視化するPHi-C databaseを構築
する。GPUサーバーを用いたPHi-C計算の高速化
と大規模化を進め、複数のHi-Cデータを直感的に
比較・理解できる4Dゲノム情報の統合的可視化
基盤を実現する。本DBを通じて、真核生物におけ
る生命現象の解明に不可欠な細胞核内における
ゲノムDNAの動的な高次構造情報を提供し、シ
ミュレーションや理論解析、ゲノム統合解析を通じ
た新たな仮説創出や知識発見への貢献を目指す。

毒性病理の専門家と連携して収集・体系化した毒
性病理画像DB CuraToxiiを構築する。毒性病
理画像およびメタ情報の提供の他、深層学習モデ
ルの開発や毒性評価への応用を支援するためのベ
ンチマークデータセットの構築、リーダーボード機能、
動的データ取得機能等を実装する。本DBによって
毒性病理画像のファイル容量に起因する操作性の
低さやデータ入手性といった既存の課題を解決し、
化合物が個体に与える影響の理解に重要な情報
を提供する。医薬品安全性評価の効率化・高度
化とともに、化合物と個体への影響の理解深化に
基づく創薬研究の加速化への貢献を目指す。



毒性病理画像DB
CuraToxii (開発中)

東京大学 水野 忠快

4Dゲノム状態を可視化
するDB
PHi-C database (開発中)

理化学研究所 新海 創也

病的スプライシング変異
DBの自律的構築

SSCV DB

国立がん研究センター 白石 友一

統合化推進プログラム 2025年度 採択課題（育成型）

公共RNA-seqデータからスプライスサイト生成変異
（SSCV）を同定し収載したSSCV DBを発展さ
せ、大規模言語モデルを用いて病的可能性を予測
し、疾患との関連性情報を提供する。また、トランス
クリプトームデータから自動的にSSCVを検出し、DB
を自動更新するパイプラインを開発する。遺伝性疾
患やがんの原因ともなるSSCVは、従来のゲノム解
析では難しく見落とされがちだったが、本DBを使って
疾患とSSCVとの関連性を明らかにすることにより、
SSCVの検出による疾患診断法の開発や、SSCV
を標的とする核酸医薬の研究開発などへの寄与を
目指す。

独自に開発した解析手法（PHi-C）を用い、公
共の3次元ゲノム構造（Hi-C）データに対し、動
的な3次元ゲノム構造（4Dゲノム状態）を網羅
的に解析・可視化するPHi-C databaseを構築
する。GPUサーバーを用いたPHi-C計算の高速化
と大規模化を進め、複数のHi-Cデータを直感的に
比較・理解できる4Dゲノム情報の統合的可視化
基盤を実現する。本DBを通じて、真核生物におけ
る生命現象の解明に不可欠な細胞核内における
ゲノムDNAの動的な高次構造情報を提供し、シ
ミュレーションや理論解析、ゲノム統合解析を通じ
た新たな仮説創出や知識発見への貢献を目指す。

毒性病理の専門家と連携して収集・体系化した毒
性病理画像DB CuraToxiiを構築する。毒性病
理画像およびメタ情報の提供の他、深層学習モデ
ルの開発や毒性評価への応用を支援するためのベ
ンチマークデータセットの構築、リーダーボード機能、
動的データ取得機能等を実装する。本DBによって
毒性病理画像のファイル容量に起因する操作性の
低さやデータ入手性といった既存の課題を解決し、
化合物が個体に与える影響の理解に重要な情報
を提供する。医薬品安全性評価の効率化・高度
化とともに、化合物と個体への影響の理解深化に
基づく創薬研究の加速化への貢献を目指す。

応募課題がカバーする分野が更に拡大



２期生・３期生による開発課題に関する動画
トーゴーの日シンポジウムのホームページ（https://biosciencedbc.jp/event/symposium/）

https://biosciencedbc.jp/event/symposium/


育成型に求めること

課題全般に求めること

• 「つなぐ」から「使う」へ

• 広範なユーザーの知識発見支援

• 国際的なプレゼンス

• 新しい動向への対応

育成型に求めること

• 構想に新規性・独自性・挑戦性・
将来性が感じられること

• 実績は問わないが、実現可能性が
感じられること

DB構築の戦略に不安を感じさせない陣容

• 既存DBの新展開の提案に、独自
性・挑戦性・将来性が感じられる
こと

従来の延長線上に留まらない飛躍・新機軸



バイオデータサイエンスの流れ

• 実験技術・研究手法の急速な発展

• 研究スタイルの変化

• データ(ベース)の量的・質的変容

• データ(ベース)駆動型研究への期待

• AIの急速な進歩が期待を更に加速

Nobel prize
2002 MS, NMR
2006 RNAi
2007 KO mouse
2008 GFP
2014 Super resolution microscopy
2017 Cryo-EM
2020 CRISPR/Cas

2024 AlphaFold2/protein design

Progress in science depends on 
new techniques, new discoveries, 
and new ideas, probably in that 
order.                  Sydney Brenner
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バイオデータサイエンスの流れ

• 本格的なデータ(ベース)駆動型研究の時代

• マルチモーダルデータの統合が求められる時代

• データ統合による知識発見プロセスの革新

• AIによる科学研究自体の一大変革期

☞ AI時代に相応しいDBの作り方とは？

AI時代のDBの使われ方とは？

AI時代におけるバイオDBのあるべき姿とは？



これからのDICP

⚫ どんな時代にあっても基本は「しっかりとしたコンテンツ」

◼ ‟Garbage in, garbage out”の防止

◼ 知識グラフの統合によるAIの強化

⚫ 「AIを活用すること」と「AIによる利用を意識すること」は当然

⚫ その先を行くような斬新な提案を期待



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
先端技術・先端機器へのアクセシビリティには大きな格差が存在

• 研究(者)の多様性の喪失
トレンドに適応した研究者のみが繁栄、それ以外は絶滅危惧種...

多様性こそが進化の源泉、狭い裾野に高いピークは立たない

• 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

⚫目立つ成果に対する直接的な貢献しか評価できない未熟さ

無駄な研究活動の回避という貢献に思い至らない「想像力の貧困」

⚫データベースの構築と維持というエッセンシャルワークの軽視

華やかなAIの影にDBが隠れてしまうことへの危機感

☞ 出口しか評価できない風土・文化からの脱却を（飲水思源）

評価軸の成熟・複線化へ



バイオデータリソースのサステナビリティは世界共通の課題

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

将来これらに続くような新しいDBの芽を育成型で支援したい

国際協調なくしてバイオデータリソースの維持発展は不可能



運営方針

⚫ 強化した研究アドバイザーに加えて、適宜、外部有識者の助言・
協力も仰ぎます。

⚫ サイトビジットに加えて、オンライン個別面談も活用して、十分
な意思疎通を図ります。

⚫ 本格型も含む全課題参加の対面交流会を開催して、課題間連携の
促進による相乗効果の創出を図ります。

⚫ 資金獲得以外の面においても、参加してよかったと思って頂ける
ようなプログラムを目指します。



最後に

⚫ 生命科学の研究動向を見据えて、広範なユーザーの知識発見・
課題解決に資するようなデータベースを、高い志と情熱をもっ
て構築してください。

⚫ 優れた構想、情熱と公共心、そして着実な実行力を兼ね備えた
若々しい提案を期待しています。

⚫ 皆さまの積極的な応募をお待ちしております。



提案・選考に関する注意事項など
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プログラムのマネージメント

研究総括・アドバイザー 研究開発課題

マネジメント

研究コミュニティ

連携・協業

41

成果像の明示

✓ 利活用･価値の
視点で明確化

目標の細分化・密なフィードバック
✓ 研究の節目ごとの目標を設定
✓ 節目目標は国内外コミュニティの

ニーズ･利用状況を踏まえ設定
✓ 研究開始前にマネジメント側との

節目目標を合意

年次レビュー、随時の検証も実施

✓ 進捗遅延･目標に向けた道筋からの逸脱を早期把握･
介入

✓ 有効性検証･利活用例の創出

年次の進捗管理、随時検証

研究開始選考･採択

事後評価

育成型

3年次

公募
構想
立案

節目目標
設定

2年次



研究総括･アドバイザリーボード

【研究総括】

伊藤 隆司 九州大学 生体防御医学研究所 特任教授

【研究アドバイザー】（50音順）

鎌田 真由美 北里大学 未来工学部 教授

坂井 寛章 農業･食品産業技術総合研究機構 高度分析研究センター ユニット長

清水 佳奈 早稲田大学 理工学術院 教授

白井 剛 長浜バイオ大学 バイオサイエンス学部 教授

瀬々 潤 (株)ヒューマノーム研究所 代表取締役社長

夏目 やよい 医薬基盤・健康・栄養研究所 AI 健康・医薬研究センター センター長

馬場 健史 九州大学 生体防御医学研究所 主幹教授

本郷 裕一 東京科学大学 生命理工学院 教授

山本 一夫 お茶の水女子大学 ヒューマンライフサイエンス研究所 客員教授

吉田 哲郎 アクセリード(株) 経営企画部 シニアディレクター 

※ 必要に応じ、上記以外の外部有識者に加わって頂く場合があります。
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利益相反について

研究総括 研究アドバイザー

研究代表者

• 親族
• 同じ研究室
• 緊密な共同研究

① 提案不可
• 親族
• 同じ研究室
• 緊密な共同研究
• 子弟関係・雇用関係
• 競争関係

② 評価から外れる

研究分担者

• 研究代表者の成果に基づき設立された機関
• 研究代表者が役員をしている機関
• 研究代表者が株式を保有する機関
• 研究代表者が実施料収入を得ている機関

③ 研究代表者からの申告が必要

④ 研究代表者･研究分担者ともに申告が必要
• SUCCESS出資企業
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研究開発期間・研究費・採択予定課題数

44

•研究開発期間
• 育成型 2026年4月から3年以内（予定）

•研究開発費（直接経費）
• 育成型 ～1,000万円／年度程度（予定）
※ 委託研究契約に基づき、研究機関に対して直接経費とは別に、原則とし

て直接経費の30%の間接経費を支払います。

•採択予定課題数
• 育成型 ～３課題程度（予定）

※ 今回は「本格型」の募集は行いません。



公募期間・選考スケジュール

1. 公募締切： 2026年 1月27日(火) 正午 厳守
【注意事項】

締切り間際はe-Radへのアクセスが集中し、入力できない等のトラブルが発生するおそ
れがありますので、e-Radでの手続きはなるべく早めに完了するようにしてください。

2. 書類選考結果の通知： 2026年 3月2日(月)までに通知

【ご注意】書類選考結果通知から面接選考会までの日にちが短いのでご注意ください。

3. 面接選考会： 2026年 3月6日(金) （都内での対面開催）

4. 選定課題の通知･発表： 2026年 3月下旬以降（※）

5. 研究開発の開始： 2026年 4月（※）

※ 課題選考手続きの関係で予定よりも遅れることがあります。
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募集説明会の動画とQ&Aの公開

46

⚫質疑応答のパートを除いた募集説明会の動画と説明資料、なら
びに本日の質疑応答でご紹介した質問と回答は、近日中に公開
いたします。

下記のNBDC公募サイトをご覧ください。

https://biosciencedbc.jp/funding/calls/2026.html

皆様からの多数の応募をお待ちしております



問い合わせ先

⚫ JST NBDC公募担当：
・本プログラムの内容、応募手続き・利害関係等についての問い合わせ
・応募後に他の競争的研究費等に採択された場合の連絡

E-mail：nbdc-funding@jst.go.jp

Tel：03-5214-8491（受付時間：10:00～12:00/13:00～17:00）

※緊急時以外は、メールにて問い合わせ願います。
※土、日、国民の祝日及び年末年始（12月29日～1月3日）を除く

⚫ JST 法務・コンプライアンス部 研究公正課：
・不正経理、研究不正、研究倫理教育に関するプログラム等

E-mail：rcr-kousyu@jst.go.jp

⚫ 内閣府 e-Radヘルプデスク：
・e-Radの操作方法

https://www.e-rad.go.jp/contact.html
Tel：0570-057-060（受付時間：9:00～18:00）

※土、日、国民の祝日及び年末年始(12月29日～1月3日)を除く
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