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ライフサイエンスデータベース統合推進事業（統合化推進プログラム）に
おける２０２３年度新規研究開発課題の決定について 

 
ＪＳＴ（理事長 橋本 和仁）は、ライフサイエンスデータベース統合推進事業（統合

化推進プログラム）において、５件の新規研究開発課題を決定しました（別紙１、２）。 

本プログラムは、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

タベース開発を支援します。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

への貢献を目指しています。 

今回、将来性を重視した、独自性の高い構想を持つ統合データベースの発掘・育成を目

的として、試行的開発を含む萌芽的なデータベースの研究開発提案を対象とした「育成型」

を新設し、従来の「本格型」とともに募集を行いました。 

本プログラムの研究開発提案を２０２２年１２月６日（火）から２０２３年１月２３日

（月）までの間に募集したところ、「育成型」には２６件、「本格型」には６件の応募があ

りました（別紙２）。合計３２件の応募は本プログラムとしては過去最多です。研究総括

が研究アドバイザーなど（別紙３）の協力の下、書類選考と面接選考を実施し、「育成型」

で３件、「本格型」で２件の新規研究開発課題を選定しました。 

各研究開発課題は２０２３年４月１日より開始し、「育成型」は最長３年間、「本格

型」は最長５年間にわたって実施します。なお、「本格型」については第５年次に実施す

る事後評価の結果に基づき、研究開発期間を最長５年間延長する場合があります。 

ＪＳＴ ＮＢＤＣ事業推進部では、本プログラムを含む生命科学分野の研究データの利

活用促進を目指した研究開発とサービスの提供を行っています。事業の概要や募集情報

は下記ウェブサイトをご覧ください。 

ＮＢＤＣ事業サイト https://biosciencedbc.jp/ 

本募集情報 https://biosciencedbc.jp/funding/calls/2023.html 
 

＜添付資料＞ 

別紙１：２０２３年度 新規研究開発課題の概要および選考結果総評 

別紙２：２０２３年度 応募数と採択数 

別紙３：研究総括・研究アドバイザーおよび外部評価者 

 
＜お問い合わせ先＞ 

川口 貴史（カワグチ タカフミ） 

科学技術振興機構 ＮＢＤＣ事業推進部 研究開発推進グループ 

〒102-8666 東京都千代田区四番町５番地３ 

Tel：03-5214-8491 

E-mail：nbdc-funding[at]jst.go.jp  
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２０２３年度 新規研究開発課題の概要および選考結果総評 
 

■ 区分Ａ（育成型）：新たなデータベースの構築を目指す萌芽的な研究開発 
 

研究開発 

課題 

対象とする

主なデータ

ベース 

研究代表者 
（所属機関・
役職） 

概要 

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 

ＡＴＴＥＤ

－ＩＩ 

大林 武 

（東北大学 

教授） 

高速シークエンサー技術により、人類が
多大な恩恵を受けている多様な非モデル
植物のゲノム配列解析とトランスクリプ
トーム解析注）が進んだ。一方で、それら
の遺伝子機能の情報は常に不足してお
り、モデル植物からの適切な情報転移の
仕組みが欠かせない。そこで、これまで
に開発してきた植物の遺伝子共発現デー
タベースであるＡＴＴＥＤ－ＩＩを元
に、遺伝子共発現ネットワークを非モデ
ル植物研究に利用するための基盤を構築
する。この目的達成のために、情報提供
元となるモデル植物の遺伝子共発現情報
の強化と、非モデル植物への情報転移の
仕組みを構築する。本開発によって幅広
い対象の植物科学研究を促進し、植物科
学を基礎とする食糧、環境、工業、エネ
ルギー問題の解決に寄与する。 
 
注）ＤＮＡマイクロアレイやＲＮＡ－ｓ
ｅｑ等によって得られる網羅的な遺伝子
発現情報を解析すること。 

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 

Ｊａｐａｎ

ｅｓｅ Ｏｐ

ｅｎ Ｇｅｎ

ｏｍｅ Ｏｍ

ｉｃｓ Ｐｌ

ａｔｆｏｒ

ｍ※ 

長﨑 正朗 
（京都大学 
特定教授） 

ヒトゲノムには複雑な構造を持つ多型領
域（構造多型）が１０－２０パーセント
程度含まれ、多様な疾患の原因にもなっ
ている。これらの構造の把握には塩基配
列レベルでの解析が必要だが、ヒトゲノ
ム情報の塩基配列レベルでの公開は、個
人情報保護の観点からほとんどのケース
で困難となっている。そこで、塩基配列
レベルで公開でき、構造多型の理解を可
能にする長鎖型シークエンスに基づく日
本人１００検体の全ゲノム情報と、構造
多型のアノテーション（データに対し
て、メタデータと呼ばれる情報タグを付
与する作業）を可能とするオミクス情報
を整備し、ポータル上で公開する。ま
た、ヒトゲノム長鎖型構造多型情報解析
規格の統一を進めている組織、ＣｏＬｏ
ＲＳとの国際連携を通じ、国外の約２０
００検体の統計情報との統合を目指す。
これにより、希少疾患から多因子疾患ま
での構造多型の理解に役立つ日本人ゲノ
ムの情報基盤を構築する。 

別紙１ 
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研究開発 

課題 

対象とする

主なデータ

ベース 

研究代表者 
（所属機関・
役職） 

概要 

空間オミック
スデータ解析
用データベー
スの開発 

Ｓｐａｔｉ

ａｌ Ｇｅｎ

ｏｍｉｃｓ 

Ａｔｌａｓ 

ｏｆ Ｃｅｌ

ｌｓ ａｎｄ

 Ｔｉｓｓｕ

ｅｓ※ 

Ｖａｎｄｅｎ
ｂｏｎ Ａｌ
ｅｘｉｓ 
（京都大学 
准教授) 

空間トランスクリプトーム解析は、対象
とする組織の構造を保持したまま遺伝子
発現情報を捕捉する測定技術であり、組
織内の細胞の空間的配置と遺伝子発現
が、細胞の機能や疾患状態とどのように
関連しているかを明らかにすることがで
きる。本研究開発では、主要なプラット
フォームで取得されたさまざまな組織の
空間トランスクリプトームの公開データ
を容易に閲覧できるデータベースを提供
する。ＲＮＡ－ｓｅｑなどで明らかにし
た組織全体における仮説の検証や、空間
トランスクリプトームの解析から得られ
る新たな仮説の立案を、誰にでも平易に
できるようにする。 

※データベース名は変更の可能性があります。 

（研究代表者氏名の五十音順） 

（所属機関、役職は２０２３年３月時点） 
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■ 区分Ｂ（本格型）：国際的なデータ基盤となりうる本格的な統合データベースの研

究開発 
 

研究開発 

課題 

対象とする

主なデータ

ベース 

研究代表者 
（所属機関・
役職） 

概要 

ｊＰＯＳＴ ｐｒ
ｉｍｅ：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 

Ｊａｐａｎ 

Ｐｒｏｔｅ

ｏｍｅ Ｓｔ

ａｎｄａｒ

ｄ Ｒｅｐｏ

ｓｉｔｏｒ

ｙ／Ｄａｔ

ａｂａｓｅ

（ｊＰＯＳ

Ｔ） 

石濱 泰 
（京都大学
 教授） 

日本内外に散在する種々のプロテオー
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・発現量も
含めたデータリポジトリ、再解析およ
びデータベース部からなるプロテオー
ム統合データベース、ｊＰＯＳＴの拡
充を進める。開発チームと連携ユーザ
ーが一体となり、プロテオームデータ
サイエンスリソースとしての双方向利
活用環境“ｊＰＯＳＴ ｐｒｉｍｅ”
を実現し、データサイエンス研究者と
データベース研究者を融合させる。生
命科学、情報科学、臨床、工学、食品
分野などへ応用が可能であり、特に疾
病マーカー開発や創薬標的探索研究に
資する基盤構築を目指す。Ｐｒｏｔｅ
ｏｍｅＸｃｈａｎｇｅ Ｃｏｎｓｏｒ
ｔｉｕｍ（ＰＸＣ）、ＨＵＰＯ－プロ
テオミクス標準化イニシアティブ、グ
ローバル・バイオデータ連合（ＧＢ
Ｃ）を通じた国際連携のさらなる強化
を図る。 

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 

Ｓｈｉｎ－

ＭａｓｓＢ

ａｎｋ※ 

松田 史生 

（大阪大学
 教授） 

低分子化合物の実測マススペクトル
（横軸に検出された分子の質量（重
さ）、縦軸にその分子の量を示す検出
強度が得られる質量分析の結果）の世
界標準データベースであるＭａｓｓＢ
ａｎｋのデータ拡充体制を刷新し、生
体由来スペクトルを追加するパイプラ
インを構築する。生データのリポジト
リとなるＭＢ－ＰＯＳＴには質量分析
計から得た生スペクトルデータを収集
し、ＭａｓｓＢａｎｋには、レコード
フォーマットに基づきメタデータを付
与した高品質な実測マススペクトルを
収集する。ヒトサンプルの高精度マス
スペクトルライブラリーをＭａｓｓＢ
ａｎｋ Ｈｕｍａｎ、予測マススペク
トルをＭａｓｓＢａｎｋ ｉｎ ｓｉｌ
ｉｃｏとしてデータベース化し、検索
機能を提供することで、ＭａｓｓＢａ
ｎｋのヒット率を向上させる。構造ア
ノテーションの精度不足を解決し、プ
ロテオミクスとの連携でマルチオミク
ス研究に対応する。ユーザー主導の開
発体制で、生物学者などのユーザーニ
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研究開発 

課題 

対象とする

主なデータ

ベース 

研究代表者 
（所属機関・
役職） 

概要 

ーズを満たす次世代型データベースを
構築する。 

※データベース名は変更の可能性があります。 

（研究代表者氏名の五十音順） 

（所属機関、役職は２０２３年３月時点） 

 

＜総評＞ 研究総括：伊藤 隆司（九州大学 大学院医学研究院 教授） 

統合化推進プログラムは、公共データの利活用によるバイオデータサイエンスの健全

な発展のため、その基盤となるデータベースの統合化に取り組んできました。２０１１年

に始まった本プログラムは、２０２２年から４期目に入り、今回が４期の第２回募集とな

りました。 

今回の募集では、初めての試みとして、ＡとＢの２つの区分を設けました。区分Ａは、

新たに設けた「育成型」で、斬新なデータベース構築を目指す萌芽的な研究開発が対象で

す。区分Ｂは、従来と同規模の「本格型」で、国際的なデータ基盤となる本格的なデータ

ベースの研究開発が対象です。区分Ａへの反響は大きく、募集説明会への参加者も前回か

ら倍増し、さまざまなお問い合わせも頂きました。結果的に、区分Ａに２６課題、区分Ｂ

に６課題の応募がありました。 

これらの３２課題について、８名のアドバイザーと３名の外部評価者の協力の下、厳正

かつ公平に選考を進めました。区分Ａでは、提案の独自性・挑戦性を重視しつつ、将来の

波及効果や利用者目線を中心に評価を行いました。区分Ｂについては、国際的なプレゼン

ス、利用者目線、研究ニーズや実験技術の新しい動向への対応を重視しました。書面審査

で選考した区分Ａの７課題と区分Ｂの４課題について対面で面接選考を実施し、最終的に

区分Ａで３課題、区分Ｂで２課題を採択しました。 

区分Ａの採択課題のうち、一般公開可能な日本人ゲノム配列を長鎖型シーケンス情報に

基づいて整備することによって構造多型の理解促進を目指す提案と、空間トランスクリプ

トームデータに対するユーザーニーズに応えようとする提案は、いずれも最近の技術動向

を反映したものであり、特色あるデータベースの構築に取り組みます。もう１課題は、遺

伝子共発現データベースのデータ拡充と機能強化によって非モデル植物の遺伝子ネット

ワーク理解の推進を目指す提案で、実績あるデータベースを起点にした、新たな展開が期

待されます。 

区分Ｂでは、前期までの研究開発によって世界有数のリポジトリを構築し、国際連携の

中で独自の存在感を発揮するに至ったプロテオームのデータベースを採択しました。今期

は、新しいコミュニティー連携の仕組みによるデータサイエンス用リソースとしての利活

用促進とさらなる高度化を進めます。もう１課題は、オミクス連携を念頭に、代謝物のマ

ススペクトルデータベースの次世代化に取り組む提案を採択しました。ともに質量分析デ

ータを扱うことから、両課題間には特に密接な連携と相乗効果が期待されます。 
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限られた予算の枠内では不採択とせざるを得なかった課題の中にも、有望な提案や興味

深い提案が多数ありました。区分Ａには、幅広い分野からの応募があり、医学系の提案が

目立ちましたが、思いも寄らなかったような分野の提案も含まれていました。バイオサイ

エンスの裾野の広さと独自性の高いデータベースの豊かなシーズを実感し、育成型の意義

を改めて認識させられました。残念だったのは、ユニークなコンテンツを持ちながらデー

タベース化の戦略に問題が残る提案が、少なからず見受けられた点です。効果的な育成に

は、魅力的なコンテンツを有する研究者とデータベース構築の専門家を橋渡しする仕組み

が必要かも知れません。区分Ｂの不採択課題には、提案内容と予算規模・支援期間のバラ

ンスや新規開発要素という面で疑問が残った提案や、十分に魅力的な研究開発項目を含み

ながらも課題全体の構成では採択課題に及ばないと判断された提案が含まれていました。 

データベースにもライフステージがあり、各ステージに即した支援が必要であるという

のが、アドバイザーと私の共通認識です。育成型の新設によって、データベース支援のあ

るべき姿に向けた第一歩を踏み出すことができました。しかし、両区分の審査を通して感

じたのは、維持・継続を主眼とする適正規模の支援の必要性です。支援体制の充実を実現

してゆくには、データベース統合の重要性に対する理解の広がりが欠かせません。そのた

めにも、本プログラムの課題には、各データベースの開発を着実に進めるのみならず、相

互の連携をさらに密にして統合的な利活用性を高め、バイオデータサイエンスへの貢献を

最大化して頂きたいと思います。 
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２０２３年度 応募数と採択数 

 

応募数  ３２件（うち区分Ａ（育成型）２６件、区分Ｂ（本格型）６件） 

採択数   ５件（うち区分Ａ（育成型） ３件、区分Ｂ（本格型）２件） 

 

■区分Ａ（育成型） 

＜研究代表者所属別＞ 

 国大 公大 私大 国研 独法 公研 公財 民間 その他 合計 

応募数 １３ ２ ２ １ ５ ０ １ １ １ ２６ 

採択数 ３ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ３ 

 

＜研究代表者年代別＞ 

 ２０代 ３０代 ４０代 ５０代 ６０代 ７０代 合計 

応募数 ０ ２ １５ ７ １ １ ２６ 

採択数 ０ ０ ３ ０ ０ ０ ３ 

 

＜研究代表者男女別＞ 

 男性 女性 合計 

応募数 ２２ ４ ２６ 

採択数 ３ ０ ３ 

 

■区分Ｂ（本格型） 

＜研究代表者所属別＞ 

 国大 公大 私大 国研 独法 公研 公財 民間 その他 合計 

応募数 ４ ０ ０ ０ １ ０ １ ０ ０ ６ 

採択数 ２ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２ 

 

＜研究代表者年代別＞ 

 ２０代 ３０代 ４０代 ５０代 ６０代 ７０代 合計 

応募数 ０ １ ２ ３ ０ ０ ６ 

採択数 ０ ０ １ １ ０ ０ ２ 

 

＜研究代表者男女別＞ 

 男性 女性 合計 

応募数 ５ １ ６ 

採択数 ２ ０ ２ 

 

 

別紙２ 
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研究総括・研究アドバイザーおよび外部評価者 

 

役職 氏名 所属機関・役職名 

研究総括 伊藤 隆司 九州大学 大学院医学研究院 教授 

研究アドバイザー 

岩崎 渉 東京大学 大学院新領域創成科学研究科 教授 

鎌田 真由美 京都大学 大学院医学研究科 准教授 

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 

瀬々 潤 株式会社ヒューマノーム研究所 代表取締役社長 

馬場 健史 九州大学 生体防御医学研究所 教授 

山本 一夫 千葉大学 大学院医学研究院 特任教授 

吉田 哲郎 アクセリード株式会社 新技術評価リード 

外部評価者 
北尾 彰朗 東京工業大学 生命理工学院 教授 

神田 大輔 九州大学 生体防御医学研究所 教授 

田中 沙織 
株式会社国際電気通信基礎技術研究所 脳情報通信

総合研究所 室長 

（五十音順） 

（所属機関、役職は２０２３年３月時点） 
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