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３．事後評価結果 

〇評点： 

 

 

 

〇総合評価コメント：

 

本研究課題は、ビッグデータを解析する AI システムを活用した新規創薬システムの開発を目的とし

て研究が行われた。その結果、全エクソン解析及び診療情報において国際的にも最大規模の肺がん統合

データベースの構築や AI を用いて自動的に質の高い構造化された医療データを蓄積していくプラット

フォームの開発など、今後の AI を活用した医薬品創出・医療推進に向けて大きなインパクトがある成

果を創出した。また、肺がん統合データベース構築においては、ゲノム解析・エピゲノム解析も実施し、

新しい ChIP-seq 解析手法 (RCRA ChIP-seq 法)を開発するなどの成果も得られている。PRISM 事業の事

業方針変更等により、研究期間を 5 年から 2 年 8 ヶ月に短縮としたことを受けて再設定された目標は、

期間内に十分達成したと考えられる。 

さらに技術的な進展のみならず、世界トップシェアの企業との共同研究により実用化に向けての展開

が進み、着実な社会実装・実用化を予定している点や著名学術誌などに数多くの論文の発表を行うなど、

国際的にも質・量ともに十分な外部発表を行っている点も高く評価できる。 

今後医療分野と情報分野の更なる融合を目指して、特に機械学習の研究者の参入が促されることを期

待したい。

 

（2021年 9月追記） 

本課題は、新型コロナウイルスの影響を受け、6 ヶ月間期間を延長し、全ゲノム解析・全エクソーム

解析・RNA-seq解析・ChIP-seq解析の実施や臨床情報の収集を行うと共に、オミックスデータを解析す

る基盤として機械学習技術を活用した新しい解析プラットフォームの構築にも取り組んだ。 

その結果、米国の TCGA の症例数を超える世界最大規模の症例数を保持する肺がん統合データベース

を更に拡充すると共に、富士フィルムと共同開発を行った AI 開発支援プラットフォームの共同成果発

表を実施するに至った。延長により、これまでに得られた研究成果を更に発展させると共に、研究成果

の社会実装をより一層加速することが出来ており、期間延長における目標は達成したと考えられる。 

 

 

A+  非常に優れている 


