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1　分散データの統合とセマンティックWeb

2　巨大データの扱いと解析

3　生命科学分野におけるテキストマイニング

4　生命科学分野・ゲノムデータの可視化技術
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小特集   生命情報学が直面する
大規模ゲノムデータ時代の課題

　情報爆発は生命科学の分野においても生じている．

2003年のヒトゲノム計画の完了宣言を受けて，生命科

学以外の分野からはゲノム科学は終わったと捉えられて

いる向きもあるようだが，実際はむしろ真逆である．こ

れから最も大量のデータを生み出す分野として成長を続

けており，今まさに情報爆発が始まるスタート地点に立

っていると考えてよい．特に，物理学や天文学などの大

規模データと比較したとき，生命科学における情報爆発

は単に技術革新による高速化と量的な大規模化だけでは

なく，縮約の難しい質的に多様なデータを扱うという点

に特長がある．多様かつ大規模なデータをいかに目的に

応じて統合し，生命の本質に迫るか，という科学的にも

技術的にもチャレンジングな課題が待ち受けているので

ある．

ゲノム配列と関連情報の大規模化

　1990年代に開始された国際ヒトゲノム解析プロジェ

クトにおいて，ヒトゲノム DNAの塩基配列に関する概

略情報を取得するまでに 10年（高精度の配列情報取得

までは 13年）と数千億円規模のコストがかかった．そ

の結果として解読されたヒトのゲノム DNAの長さは約

30億塩基である．DNAに含まれる塩基（base）はアデニ

ン（A）・チミン（T）・グアニン（G）・シトシン（C）の 4種

類であり，通常は各 1文字で表記されるため，情報量と

しては 3Gb （Gigabases < Giga bytes）にすぎない（ただ

し，ゲノム解読の過程では実験手法の制限により，30

億文字の塩基配列を 1,000文字程度の断片に分断し，そ

れぞれを DNAシーケンサ☆ 1で読み取り，断片の重複を

元にアセンブルを行う，というプロセスを経ているため

この何倍～何十倍もの DNAを解読している）．

　近年，DNAの解読技術は格段に高速化し，ヒトゲノ

ム程度の情報であれば 6週間のうちに 600万円程度の

コストで取得できるようになった．次世代 DNAシーケ

ンサでは数十～数百塩基の短い配列を 1日に数百Mb～

数 Gb解読することが可能で，この短い大量の配列を解

読済みのヒトゲノム配列と対応させることによって個人

☆ 1 DNA断片から塩基配列を読み取るための実験機器．

のゲノムの差異を明らかにする「1,000人ゲノムプロジ

ェクト 1）」も 2008年にスタートした．DNAシーケンサ

の技術開発と情報処理の手法は進化を続けており，近い

将来では個人のヒトゲノムを数日中に千ドル（約 10万

円）あるいは 1日以内に数万円で解読できるようになり

そうである．ゲノム解読が進められているのはヒトに限

った話ではない．病原菌から動物や植物まで実に多様な

生物種のゲノム解読も継続して進展しており，現在約

1,000生物種のゲノム解読が完了☆ 2，計画が進行してい

る生物種の数は約 4,000を超えている 2）．実に 3年間で

倍増する進展ぶりである．

　しかし，問題は個々人の差異に応じたテーラーメイド

医療を目指す何万人もの個人ゲノムや，地球上の生物多

様性☆ 3から生命の本質や変動とその起源を究明するた

めに生物種単位で増えていくゲノム配列の数だけではな

い．高速な次世代シーケンサの登場により DNAシーケ

ンサの運用コストが下がったため，ヒトやマウスの臓器

ごと・発生段階ごと・病状ごと等における遺伝子発現デ

ータを経時的に解読するなど，ゲノム以外の用途にも幅

広く使われるようになり，ゲノムの何十倍にもなる大量

の実験データが日々生み出されるようになってきている

のである．一説によると，2012年までには CERNの生

み出す年間 15ペタバイトのデータ量を超える DNA配

列データが生成されるとの予測もされている 3）．さらに，

ゲノム配列を 1次データとし，それを元にした生命の機

能を理解するための実験手法・解析方法，さらにその結

果と解釈が次々と発表されており，このような状況にお

いて生み出される実験データと文献データは質・量とも

に膨大なものとなっている．

　得られた大量の DNA配列を解析するソフトウェアに

ついても，DNA配列のアセンブルやマッピングから遺

伝子発見・機能予測・リピート探索・多型解析など多岐

に及び，関連する遺伝子発現データや分子間相互作用の

☆ 2 これとは別に，昨今話題になったインフルエンザを含む，2,200種
を超えるウィルスのゲノム配列も次々と解読され公共データベース
に登録されている．

☆ 3 SOSレポートによると，現在までに 180万生物種が記載されている
が，これはまだ地球上の生物の一部分でしかなく，2007年度に発見
された新種だけで 18,516生物種にのぼる．http://www.species.asu.
edu/SOS/

編集にあたって
片山 俊明
東京大学医科学研究所
ヒトゲノム解析センター
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実験データ，知識ベースとしての文献データパスウェ

イのデータなど，実に多様なデータを統合的に利用す

る必要がある．ここでも，実験機器の発達により，ま

たは，研究の進展に伴う領域細分化と研究者の増加によ

り，日々生み出される情報は急激な勢いで増え続けてい

る．このため，生命現象の理解という大きな目的のため

には，一研究者による手作業ではとても把握しきれない

ほどのさまざまな関連情報を分野横断的に，さまざまな

視点から整理して効率的に取得できることが望まれてい

る．これらの関連情報を効率良く利用するためには，そ

れぞれの研究室や研究機関で得られた結果を，標準化さ

れた手法と形式で流通させる必要があるが，現状ではそ

こに大きな課題が残されている．

国際開発会議 BioHackathonについて

　これらの課題を効果的に解決していくため，ライフサ

イエンス統合データベースセンターでは，BioHackathon

と呼ばれる国際開発会議を主催し，国内外における生

命科学系の情報処理技術の開発者およびその利用者が

一堂に会して議論や求められるツールの開発を行った．

BioHackathonは歴史をたどると，オープンバイオファ

ウンデーション 4）とスポンサーの主催により，バイオイ

ンフォマティクスのオープンソースライブラリである

BioPerl, BioJava, BioPython, BioRubyなどの開発者を参集

して 2002年に開催されたのが始まりで，その後システ

ムバイオロジーやフィロインフォマティクス（系統情報

学）などの分野でも取り入れられてきた，ソフトウェア

開発を主体とした国際会議である．通常は 1週間程度

の期間，目的に応じて開発者を招待し，合宿形式で共通

の課題について議論し同時に集中的なソフトウェア開発

を行う機会を提供することで，対象や時差によるギャッ

プを超えた効率的な共同作業が可能となり，プロジェ

クトの垣根を取り払ってさまざまな新しい成果を生み出

してきた．これまで国際会議といえば，学術分野では最

新の研究成果をお互いに発表し情報交換する場であった

が，インターネットの恩恵により情報の流通自体にはそ

れほど困らなくなっており，大規模な会議で顔を合わせ

ても個別のテーマについて議論を深める時間は十分には

取れないのが現状である．一方で BioHackathonのよう

に，共通の課題を抱えている研究者や実務的な開発者を

一堂に会し，その場で顔を突き合わせて集中的に解決を

図る国際開発会議は非常に生産的な会議のスタイルであ

り，今後新しい国際会議のパラダイムとしてもっと普及

してほしいと期待している．

　さて，ライフサイエンス統合データベースセンター

が主催した BioHackathon 2008（第 1回目）は平成 20

年 2月 11～ 15日，BioHackathon 2009（第 2回目）は

平成 21年 3月 16～ 20日の日程で開催され，それぞ

れ約 60名（うち海外から 30名程度）の参加者を集めた．

BioHackathon 2008は産業技術総合研究所 CBRCとの共

催で東京お台場にて開催され，配列データからタンパク

質間相互作用や糖鎖情報学まで多岐に及ぶデータの標準

交換方法と解析手順のWebサービスによるワークフロ

ー化を中心にさまざまな課題について議論が行われた．

これを受けて，BioHackathon 2009は沖縄科学技術研究

基盤整備機構との共催で沖縄にて開催され，多様なデー

タの統合的な利用環境の整備を目指し，マリンゲノミク

スなど実験研究者の求めるデータベース統合とさまざま

なクライアントソフトウェア間の連携について幅広い議

論が行われた．その中で，大規模データの取り扱いにつ

いての技術開発だけでなく，データの統合的な利用に必

要となるセマンティックWebの技術，さらにセマンテ

ィックな解釈の基盤となる文献データからのテキストマ

イニング，大量の情報を統合した結果を理解するための

ビジュアライゼーションなどの技術を整備していくこと

が不可欠であることが明らかになってきた．

本特集のねらい

　本特集では，2回の BioHackathonで行われた標準化

と統合化の議論を念頭に，「生命情報学が直面する大規

模ゲノムデータの課題」というテーマで下記 4つのトピ

ックを取り上げ，バイオインフォマティクス分野におけ

る情報学的な問題点について俯瞰したい．第 1稿「分散

データの統合とセマンティックWeb」では，世界中のサ

ーバに分散したさまざまなフォーマットの生物学的デー

タの統合的利用についての技術的な課題を，第 2稿「巨

大データの扱いと解析」では，その際に問題となる巨大

データの取り扱いとグリッドコンピューティングについ

て，第 3稿「生命科学分野におけるテキストマイニング」

では，大量に得られたデータの生物学的な意味付けに必

要となる科学論文を中心としたテキストマイニングの課

題について，第 4稿「生命科学分野・ゲノムデータの可

視化技術」では，得られたさまざまな情報を研究者が把

握し理解するためのビジュアライゼーションについて現

在の取り組みを，それぞれ解説している．本特集が，す

でに大規模データの情報処理技術を持つ異分野の研究者

の参入につながれば望外の喜びである．
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