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オーム科学におけるデータベース構築とマイニング技術 
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ヒトは動物であるので毎日食事を摂ることによって恒常性を維持する。恒常性を維持するためのシステ
ムとして、料理を例にオミックス科学を説明し、オミックス科学におけるデータベース、特にメタボロ
ームを中心としたデータベースシステム KNApSAcK Family DB およびマイニング技術について紹介す
る。 

 

Bio-database and Data-mining in Omics: KNApSAcK Family DB 
 

Shigehiko Kanaya†1  
 

To understand interaction between food ingredients and human in a systems-level, we need to accumulate 
information on biological entities derived from a global analysis of gene regulation, metabolic pathway flux and 
homeostatic control mechanisms, and develop data-mining techniques in handling the huge data set concerning to 
them. KNApSAcK Family database (DB) system has been developed by taking into consideration -omics 
information on the interaction of human and cuisine including food ingredients such as vegetables, fungi, meats 
and fishes. Cuisines are complex systems consisting of food ingredients and directly affect the human health. We 
introduce three DBs, processed food DB consists of ingredients of retortable pouched pack of curry (called 
FoodProcessor; http://kanaya.naist.jp/FoodProcessor/top.jsp/), an assessment system of how a cuisine, i.e., a 
combination of food ingredients affects human health (DietDish, http://kanaya.naist.jp/DietDish/top.jsp/) and a 
retrieval system for finding foods useful in noncommunicable disease prevention (DietNavi, 
http://kanaya.naist.jp/DietNavi/top.jsp/ ) which are part of KNApSAcK family database 
(http://kanaya.naist.jp/KNApSAcK_Family/) . 

 
 
 

 ヒトは動物であるので毎日食事を摂ることによって恒常

性を維持する。恒常性を維持するためのシステムとして、

料理を例に、オミックス科学、特にメタボロームを中心と

したこれらのデータベースシステムKNApSAcK Family DB、

およびそのマイニング技術について紹介する。 

食事は、ヒトの恒常性を維持において最も重要な因子の

ひとつである。そこで、料理をゲノム研究で考えよう。料

理は、複数の食材から構築される複雑系である。「料理を科

学する」にはひとつには素材の機能性を考慮した栄養学ア

プローチおよび薬膳に代表される医薬学アプローチなどが

考えられるが、オミックス科学はこの医薬学アプローチに

代表される分子メカニズムによりヒトの恒常性を悉皆的に

理解するためのひとつの方法ともなり得る。まずはじめに、

カレーライスを例に、オミックス科学を説明しよう。 

1990年後半、生物を遺伝子の集合体として理解すること

を目的に、全ゲノム配列の決定が進められた。2003 年に、

ヒトの全ゲノム配列が決定され、ヒトを遺伝子の集合とし

て記述することが可能となった。その直後に、シドニー・

ブレナー博士が日本で講演をしたときに、面白いジョーク

を言った 1)。 

 

 「DNAは何の訳だと思う？」 

 「Don’t (K)Now Anything.  

 何もわかならいってこと。 

 DNAだけですべて説明できるほど、 

 人間は単純じゃない。だからおもしろい。」 

 

つまり、ゲノム配列のみではヒトを理解することはできず、

組織・細胞ごとに動的に発現する全ての遺伝子をもとに動

的に構築される生体分子を要素に、ヒトをシステムとして

理解することを目標とした研究が、ゲノミクスを基盤とし

た研究として展開されている。そこで、登場したのがトラ

ンスクリプトーム、プロテオーム、メタボロームである。

ここで、オームとは全体と言う意味であり、その学問体系

をオーム科学もしくはオミックスと呼ぶ。 

カレーライスを例に用いてオミックスを整理すると図

１のようになる。ヒトの生理活性を右側に、薬用・食用の

知識を左側に配置した。ヒトは動物であり、食糧を摂取し

ないと生きていくことができない。すなわち、自分自身の

恒常性を維持するために、有用生物を食物として摂取しな

ければならない。いま、カレーライスを摂取したとしよう。

カレーライスには伝統知識が詰め込まれており、これが薬

用・食用知識ベースであり、種々の食材（生物）の配合法

が格納される。図１では、クミン、コリアンダー、唐辛子

などの情報がこの配合にあたる。それぞれの食材生物には

機能性代謝物が含まれる。例えば、クミンについては、ク
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ルクミン、クルクモールなどである。食品としての安全性

を確保し、これらの機能性代謝物の収量を上げるために、

作物のゲノム情報をもとにトランスクリプトーム（細胞全

体の遺伝子発現）、プロテオーム（細胞全体のタンパク質）、

さらにはメタボローム（細胞全体の代謝物）を最適化する

ことが考えられる。このようにゲノムからメタボロームに

至るすべての生体要素により細胞・組織全体を理解する研

究分野がマルチ・オミックス(オミックス科学)と呼ばれる

アプローチである。 

カレーライスに含まれる食材を摂取すると、ヒトへの効

能としては、エネルギー代謝促進、抗がん作用などがある

(図１右側)。この効能は、おおまかには、食材としての生

物から摂取した二次代謝物とヒトのタンパク質の相互作用

により、ヒトの代謝が動的に最適化されることにより恒常

性が維持される。いま、トウガラシの成分であるカプサイ

シンはタンパク質 TRPV1を刺激することが知られており、

その結果、ヒトの体内で種々のトランスクリプトーム、プ

ロテオーム、メタボロームが動的に変動し抗がん作用、が

ん抑制としての機能などを発現することになる。このよう

に、薬用・植物知識、有用生物のオミックス情報、ヒトの

オミックス情報を統合的に扱うことにより、食品の機能性

を分子レベルで理解することが可能となる。そこで、図 1

に示した薬用・植物知識ベース（機能性、配合）、有用生物

オミックス情報（生物、ゲノム、トランスクリプトーム、

プロテオーム、メタボローム）、ヒトオミックス情報（ゲノ

ム、トランスクリプトーム、プロテオーム、メタボローム）

さらにヒト生理活性の大量情報を整理するデータベース

(DB)構築ならびに、これらの大量情報を悉皆的に理解する

ことが必要となる 2,3)。そこで筆者らの研究室では、メタボ

ロームを中心にデータベースの開発を進めている。 

 図２に KNApSAcK Family DBの概要を示す 4-11)。また、

図３にメインウインドウを示す。まずはじめに、人類の歴

史により培われた食/薬用植物における知識を活用し、生薬

においては日本における漢方薬(KAMPO DB、

278 薬用生物、336 処方)、インドネシアにお

けるジャム(JAMU DB、1133薬用植物、5310

処方)といったヒトの体調により組わせて摂

取すべき食/薬用植物の情報を体系化しDBに

整理した。また、食用に使用されている生物

を食用 DB(Lunch Box、709 生物)、さらには

ハーブとして利用されている生物をハーブ

DB(Tea Pot)として整理し公開した。また、国

ごとの食/薬用植物の利用を把握する目的で、

世界の薬用植物データベースを構築した

(WorldMap DB、222 地域、50,000 地域-薬/薬

用植物の関係)。さらに生薬を含む生物におい

て生合成される代謝物を科学文献より網羅し、

生物種 -代謝物関係 DB(KNApSAcK Core、

101,500対の生物種-代謝物の関係、5万代謝物種、2万生物

種)を構築した。例えば、タマネギは食欲増進に効果がある

など、その生物のヒトに対する活性および抗菌作用のよう

にその生物が他の生物に対してどのような活性があるかが

報告されている。このような、生物が他の生物へ与える活

性を生物活性 DB(Biological Activity DB、2,418種の生物活

性における 3万対の植物とその活性の関係)として整理・公

開した。同様に、個々の代謝物が生物へ与える影響を代謝

物活性 DB(Metabolite Activity DB)として整理した。また、

薬用・植物における有効成分の生合成過程を把握する目的

で、植物-酵素-酵素反応からなるデータベース(Motorcycle 

DB)の構築を進めている。 

最近、サイエンス誌に生活習慣病を如何に防ぐかという

特集が組まれた 12)。その中で、2050年までに生活習慣病と

関連する人は全人口の約 1/7 と推定されており、生活習慣

 
図 1 カレーライスを例としたオーム科学の説明図 

 
図２ KNApSAcK Family DBにおける属性観の関係図
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病の予防は食事をいかにコーディネートするかが課題であ

る。現在、レトルト・カレーを含む加工食品の普及を考え

ると、野菜や魚などの生鮮食品のみならずに加工食品を含

めて食材と生活習慣病の関係を整理すべきである。 

食材には食べ合わせというものがあり、栄養学、薬膳、

医薬学で研究がなされ提案されいている。例えば、キュウ

リはビタミンＣを分解する酵素を有するため、ビタミンＣ

が豊富に含まれる食材と食べ合わせが悪いと言われている。

そこで、料理の食べ合わせを評価するためのシステム

DietDish DB を構築した。2012 年９月４日現在、414 食材

について、3708組の食材食べ合わせデータが格納されてお

り、料理の中に含まれる二つの食材に食べ合わせ効果が報

告されていれば 2点、三つの食材について食べ合わせ効果

が報告されていれば 3点、逆に、二つの食材に食べ合わせ

に負の効果が報告されていれば-2点として、料理の食材群

についての全ての食材の組み合せをもとに合計点を求める

システムである。そこで、DietNavi の開発を進めている。

このシステムは、肥満、高血圧、高脂血症などの生活習慣

病を防ぐにはどのような食材および食材の成分が有効であ

るかを提供するシステムである。このようにオミックス科

学で必要とされるデータは、ゲノムからはじまり、最終的

にはヒトの健康という社会への接点までを研究対象とする。

そこでは、いわゆる生物学・栄養学・薬学・医学情報を体

系化をするための情報科学がなくしては研究が達成できな

い。講演に際しては、オミックス科学におけるデータマイ

ニング法についても紹介したい。 
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図３ KNApSAcK Family DBのメインウインドウ
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