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・シークエンサー： NovaSeq6000 (DX)ⅹ 1台

・シングルセル： 10X Chromium x 3

・Robot： XT-AUTO/Hamilton/Analytik Jena

・(Cluster server＠KOG: 2500 core; 

Luster 2PB/Tape 6PB

・シークエンサー： MGI T7 x 1; G400 x 1

データ産生拠点 (東大・柏II）
・シークエンサー： NovaSeq6000 x 2台

・Nano dispenser： Mosquito（LV/HV/Dragonfly):Olink

※Xenium/StereoSeq

・QC：TapeStation/FemtoPulse

・Robot (MGI)： STP3000/NE960

・(Cluster server: 800 core; Luster 600Gb/Tape 1PB+ GPUx40)

・シークエンサー： PromethION x 4

WGS：50,000/year

WGS：10,000/year

民間でも利用可能なデータ解析環境
（NBDCの定める“機関外サーバー”基準を満たす)

国内有数のデータ産生・解析拠点

AMED SCARDA BioBank JAPAN

データ産生
拠点

文科省ゲノム支援

100-150件/年の共同研究

東大ゲノム医科学機構（ROADMAP2020）
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プレゼンター
プレゼンテーションのノート
22．機器整備については、先行して本部経由で機構に導入頂きました NovaSeq6000DX に加えて、今回分注器、リアルタイムPCR、核酸定量装置を導入することが出来、今後も実費のみでモニタリングが継続できる予定です。
以上、1年間でしたが、ゲノム医科学の技術が、学内や地域の新型コロナウイルス対策に貢献することができたことは、基礎研究者を中心としたグループのメンバーにとっても大変得難い貴重な経験となりましたことを感謝申し上げます。また、献身的なご協力を頂いた東京大学保健センター、並びに本部施設部の皆様に厚く感謝申し上げます。
今後、このシステムを使って、学内ウイルス・モニタリングは続けるとともに、HUへの技術移転、三井不動産へのシステムの移転などを図りたいと考えております。以上です。




１. コホート研究について
２．疾患研究：がん・脳等を例に
３．人材育成と社会実装について

TOPICS
世界のゲノム研究の潮流と

我が国での今後の展開について
背景

コホート

疾患

人材・社会
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新規モダリティーのデータ産出基盤整備の必要性

○データ産生コアファシリティの現状と課題
・いかにデータベース基盤を整備しても、国内で生産されるデータの絶対量が不足している。機器の旧型化、体制の疲弊が背景にある。
・先進計測機器・消耗品も高額化の一途で、一機関では最新のシークエンサーや顕微鏡などのファシリティを整備・維持することが困難。
・特に先進計測機器については、その将来性、汎用性についてのリスクが伴うため、直接の大規模化に先駆けて技術評価・馴化・開発を行う必要がある。
・またその試行的運用には技術者の教育が必要である。
・これについてもDBの集約と前後してJSTが司令塔となる拠点整備を行う。小規模な拠点から初めて将来の産業応用への橋渡しを行うものである。

大幅な亢進時期にあるゲノム関連計測機器

$1/Gb (1.5万円/100Gb=30X).

Neo-NGS (短鎖)

Element Genomics Singular Genomics

※2022夏：イルミナの特許切れ

長鎖シークエンサー(Update)短鎖シークエンサー (update)

T7 (MGI)NovaSeq X
$2-3/Gb (3-5万円/100Gb=30X)

PromethION (ONT)
Onso (PacBio)

Revio (PacBio)
$10-20/Gb (20-30万円/100Gb=30X)

読み取り精度Q30（99.9%）へ

空間解析 (mRNA)

Xenium
(10X Genomics)

Fusion (Akoya)

空間解析 (タンパク)

Stomics
(BGI)

空間解像度<1µm (1細胞以下)

Visium ver2
(10X Genomics)
通常のガラススライドでの空間解析 100種類のタンパクの多重免染

血漿プロテオーム解析

Olink
3000種類のタンパクの
プロテオーム解析

これらの整備が必須となる研究計画
大規模ヒトゲノム解析

De novo アセンブル

菌叢WGS解析

-コホート/バイオバンク
-がんゲノム
-難病

-有用微生物
-農作物
-家畜

-ヒトメタゲノム解析
-環境メタゲノム

生物学的検証
-病理との融合
-リスク遺伝子の機能解析
（精神疾患・循環器病等）

・シークエンサー自体

・多層オーミクス関連機器

背景
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ゲノム関連研究の国内外情勢

米国：Precision Medicine Initiative (PMI): 110億円
• すべての疾患を対象に、住民コホート研究．電子カルテ情報を統合。
• オープンなデータ共有により，新しい研究パラダイムの実現を目指す。

英国：Genomics England: 330億円
• 500万人の全ゲノム配列解析を実施。
• 民間企業のクラスター形成ビジネスモデルの提出

日本 （全ゲノム実行計画でのデータ産生->データ解析環境整備が進行中）
• ゲノム医療実現推進プラットフォーム事業が疾患別ゲノム研究を推進。
• 臨床ゲノム情報統合データベース整備事業が疾患中心に展開し、データ共有を推進。
• がんゲノム医療が開始され、がんゲノム情報管理センター（Ｃ-ＣＡＴ）を設立。
• バイオバンク、コホートは高品質。

中国：十三五計画: 総額1兆円（？）

“UK BioBank”

“US ALL”

表：
各国のゲノム関連データ整備事業の概略

“Our Future Health”

背景

https://www.nih.gov/sites/default/files/research-training/initiatives/pmi/pmi-
working-group-report-20150917-2.pdf/

https://www.ukbiobank.ac.uk/enable-your-rese
arch/about-our-data/baseline-assessment

-5-

プレゼンター
プレゼンテーションのノート
ゲノム関連研究は、医学生物学にパラダイムシフトをもたらしました。19世紀以来、病原菌から疾患遺伝子へと変遷してきた近代医科学は今日ビッグデータを基盤としています。すなわち、生体内の分子の時空間的状態の可能な限りすべてを計測して、Big Data として抽出して生命像を解明可能となりました。これがヒト疾患の解明による予防診断治療に直結することから、ゲノム医科学は世界の国家戦略の上でも医学生物学の最大の課題となっています。米国ではプレシジョン・メディシンに110億円、英国でもGenomics England に330億円が投資され、中国では1兆円計画が進んでいます。日本はゲノム医科学の先進国で、応用領域に一定の研究費が措置されていますが、将来を見据えたデータ解析環境整備が喫緊の課題です。




-多くのがんについて薬剤療法での根治は依然として困難

-未だ何千もの疾患、特に多因子疾患は、依然として病態機序が不明

アカデミアにおける次世代ゲノム研究の開始：配列から生物学データへ

従来型生物学 ゲノム医学へ 次世代ゲノム医学へ

医学生物学研究のパラダイム・シフト

疾患遺伝子 ゲノム Big Data

• 生体内の遺伝子像の時空間的状態のすべてを計測
• （５０兆個のすべての細胞は無理でも数万個は可能）
• 情報 (Big Data）として抽出して生命像を解明
• ヒト疾患の解明による予防・診断・治療に直結

-がんを始め多くの疾患について有効な治療法が見つかった

ゲノム解析がもたらした基礎医学研究のパラダイムシフト

比較的小規模な個別解析 シークエンサー・配列情報の集約化 先端計測・解析ネットワークの整備

アカデミアでは日本の誇る個々の科学者の強みを加速する好機

計測技術の急速な進歩
->相対的な有用性序列の変化？

既に取得されたデータ
-ゲノム配列

-生体試料・患者/被験者
自体の価値
--Update（追跡）可能なもの
（被験者と“切れない“）

倫理の変化＋計測コスト/精度の向上
->再計測の必要性

“長期的な視野”に加えて“動的変化への迅速な対応”の必要性

論点

背景

-6-



Olink：多重血漿プロテオーム解析 6000種類

Human Cell Atlas
Asian Immune Diversity Atlas (AIDA)

シングルセルのコホート解析（UKBで50万人、アジアでも） シングルセルに反映されるフレイルの状態

ゲノム配列に加えての生体情報の収集（シングルセル、血漿プロテオーム） コホート

  et al., https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2022.06.17.496443v1.full.pdf https://olink.com/about-us/contact-us/t
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我が国での研究例：ゲノム配列を超えて・・・（健常者末梢血の解析）

疾患リスクとクローン造血
背景：クローン造血(Clonal Hematopoiesis): 
-ある細胞系譜における体細胞性変異で異常増殖が起こ
る現象として定義される。
-高齢者の>10%で起きていると推定される。

--直接的に血液がん(MDS/AML等)の“未病”となる。
--リスク因子(DNMT3A等)、ホットスポットが存在する。

--日本においてもBBJ等のコホート解析からCHの存在が示唆。

--CHは正常臓器にも（炎症等の）影響を与え、心筋梗塞、
その他の生活習慣病のリスクも増大させる。

--変異保有者では発症リスクは10倍以上
と推定。 Feusier et al Blood Cancer Discovery 2021 Terao et al Nature 2020 Saiki et al Nature Medicine 2021

さらに広い疾患範囲において・・・

健常者のシングルセル解析（柏コホート）

TCRex/VDJdb等でのEpitope予測

個人間/経時的な変化の解析

個人、年齢等によって免疫系に顕著な差：
H1: 全体的にB優位
H3:全体的にT優位

H7: B細胞リンパ腫既往：NK細胞がクローン性造血？

TCRex/VDJdb等でのEpitope予測

既往歴/生活情報との突合

NK Mono

CD4T
CD8T

ワクチン反応性/副作用の多様性

※※

※

地域別健常“
オーミクス”コホートの試行

住人の経時的シングルセル解析

集団免疫の分子実際

コホート
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民間企業連合でもつ新しいコホートの形へ
～より汎用的に、長期的に、動的に。

健常者の採血
（ゲノム＋scRNA)

三井不動産との共同研究

<50歳, 50歳台, 60歳台, 70歳台, >80歳
をぞれぞれ10人づつ

生活習慣データも同時収集
スマートウォッチによる生活データ収集
（100名に配布） 2021.11.10

日経新聞
「健康になる街」

幅広い業種への波及効果（住人サービスから都市設計へ）

住人データとして管理
（個人情報主権）

コホート

コホート研究の新しい形（疾患から生活へ）
＝より生活情報にリンクしたデータ収集と活用

https://www.mitsuifudosan.co.jp/corporate/news/2020/1126_01/
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脳の繊細な構造異常

がんの浸潤部

PPP1ｒ１ｂ

昨年までのプラットフォーム

超高精度空間解析で読み解く、新しい疾患メカニズム解明

アルツハイマー脳の病変

Jan. 2023

疾患

技術進展が可能にした超精密計測（1細胞以下での計測）

遺伝子発現はmRNAの分子数のカウントへ

画像（資料）提供：日経ナショナルジオグラフィック
10
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診断から創薬へ：変異ゲノム配列では分からなかったがんの多様性

1

2

4

3

典型的“EGFR”変異肺腺がん

EGFR分子標的薬が有効？

免疫チェックポイントが有効？

がんが壊死

化学療法が有効？

局所での精密
遺伝子発現計測

がん進展のモデル化

局所で異なると思われる
がんの特性

ゲノム診断（配列）

病理診断を含めた個別化医療
（より生物学的に）

-新機軸のマーカー
（パネル）の構築

-局所/動的変化に
着目した精密化創薬

-大域的な患者層別化

-静的な標的探索と創薬

次世代のがんゲノム解析
->患者還元

疾患
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プレゼンター
プレゼンテーションのノート
Update on 220226
After re-processing



シングルセル技術を前提とした創薬とバイオマーカー探索（ATL:白血病）

バリメトスタット（第一三共）

東大・医科研での医師主導治験

Relapse

日本に固有の疾患

Subtypes

国内に>100万人のキャリア

日本発の治療薬（2022.12 PMDA承認）

創薬戦略と標的探索

再発時に拡大するクローンの
探索と制圧

～固形がんでは空間解析へ

BJ Tan et al., J Clin Invest 2021

A Gessain and O Cassar, Front. Microbiol. 2012

疾患
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Californiaを出荷 柏に到着（2022.12）

優位性：Xenium（空間解析最新鋭機器）:世界1号機のひとつは日本へ

CEO/CTOとの打ち合わせ

“空間解析“：高い有用性＋国内で大規模展開の好機！！

疾患

13
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-疾患リスク・未病状態はその時のその個人のエピゲノム/トランスクリプトーム/プロテオーム状態に規定される。
-動的に変化するオーミクス状態は、生来のゲノム配列とその後の既往歴・環境要因の総和として規定される。

新規モダリティーのデータ集積の開始

受精卵 誕生 成長 生殖 老化 死

環境因子
遺伝的”体質”

既往歴 免疫老化

疾患リスク

ゲノム

エピゲノム/
トランスクリプトーム

個人差個人差 総合的記憶

データ産生

DNAシークエンス シングルセル/空間解析 血漿プロテオーム
数値データ画像データ配列データ

データセンター

データベース

AMED

患者還元

データ産生も既に開始
MEXT/JST
-Moonshot
-ゲノム支援
AMED
革新がん
-次世代がん/GRIFIN
-SCARDA

DB関連技術の整備の必要性
-（画像）格納形式
-（画像）検索形式
-メタデータ形式

-国際標準化

MEXT

データセンターの欠如

受皿

データ
新しいデータの登場：より動的に

METI

研究

開発

社会実装

配列を読まなくなる時代

生涯変わらない配列データから動的に変化する機能情報の解析へ
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遺伝情報 遺伝子活動情報 常在細菌情報

食事

消化

排泄

感染症

遺伝子発現

暮らしの環境DNA情報

ゲノムDNA

広がる応用途＝＞要求される実践的人材

-リアルワールドにおいて、人間を取り巻く環境のDNAによる評価

ヒトを中心に：疾患から暮らし（未病＋”well-beings”）へ

産業：農水関連＋物質生産＋環境評価（＋国際協力）

-感染症と集団免疫

-機能食品と効果評価

-農作物 -環境（水循環） -下水
（コロナに限らず） -都市計画（生物循環）-畜産 -その他様々な分野へ

-有用微生物
（物質産生）

人材・社会

新しい学術・医療・産業を支える人材の確保
厚労/AMED

経産

maselli and J Cohan, New York

Bryan Christie, https://bryanchristiedesign.com/microbiome

環境DNA
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・シークエンサー： NovaSeq6000 (DX)ⅹ 1台

・シングルセル： 10X Chromium x 3

・Robot： XT-AUTO/Hamilton/Analytik Jena

・(Cluster server＠KOG: 2500 core; Luster 2PB/Tape 6PB

・シークエンサー： MGI T7 x 1; G400 x 1

教育用の拠点の必要性 (東大柏拠点を例に）

・シークエンサー： NovaSeq6000 x 2台

・Nano dispenser： Mosquito（LV/HV/Dragonfly)

※Xenium/StereoSeq

・QC：TapeStation/FemtoPulse

・Robot (MGI)： STP3000/NE960

・(Cluster server: 800 core; Luster 600Gb/Tape 1PB+ GPUx40)

・シークエンサー： PromethION x 4

WGS：50,000/year

WGS：10,000/year

民間でも利用可能なデータ解析環境
（NBDCの定める“機関外サーバー”基準を満たす)

社会人リカレントプログラム”DTEP”

参加企業

文科省データ人材育成ネットワーク
“D-DRIVE”

東大柏の葉での既存の教育の枠組み

国内有数のデータ産生・解析拠点

大学での拠点
＝人材育成の場

・設備
・スペース
・教員ポスト

人材・社会

文科
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プレゼンター
プレゼンテーションのノート
22．機器整備については、先行して本部経由で機構に導入頂きました NovaSeq6000DX に加えて、今回分注器、リアルタイムPCR、核酸定量装置を導入することが出来、今後も実費のみでモニタリングが継続できる予定です。
以上、1年間でしたが、ゲノム医科学の技術が、学内や地域の新型コロナウイルス対策に貢献することができたことは、基礎研究者を中心としたグループのメンバーにとっても大変得難い貴重な経験となりましたことを感謝申し上げます。また、献身的なご協力を頂いた東京大学保健センター、並びに本部施設部の皆様に厚く感謝申し上げます。
今後、このシステムを使って、学内ウイルス・モニタリングは続けるとともに、HUへの技術移転、三井不動産へのシステムの移転などを図りたいと考えております。以上です。




加速する新規技術開発の国際競争 人材・社会

（Wei X et al., Science 2022）

https://www.10xgenomics.com/
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１. コホート研究について

TOPICS
世界のゲノム研究の潮流と

我が国での今後の展開について

より大規模にWGS＋オミクス＋リアルワールドデータ

ゲノム

産官学の協力の仕組みゲノムコモンズ

いずれにおいても求められる国の強いリーダーシップ：
産官学・省庁の枠を超えたALL JAPANでの連携を！

予防・健康寿命延長

新しい診断・治療
（さらに精密化・個別化）

※シングルセル・空間ゲノム

メカニズム解明（学術知）

ゲノム編集・オルガノイドへの応用

３．人材育成と社会実装について

２．疾患研究：がん・脳等を例に

基盤インフラ整備（ある程度長期的視野）

喫緊の研究課題

国をあげての研究課題

小規模からでも実施が効果的

＋ ＋
＋

ゲノム分野として直近に取り組むべき
（それが可能な）課題

※ゲノム分野で、欧米中に伍するために、
これから日本が特に力を入れるべき部分
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	スライド番号 1
	スライド番号 2
	スライド番号 3
	スライド番号 4
	スライド番号 5
	スライド番号 6
	スライド番号 7
	スライド番号 8
	スライド番号 9
	スライド番号 10
	スライド番号 11
	スライド番号 12
	スライド番号 13
	スライド番号 14
	スライド番号 15
	スライド番号 16
	スライド番号 17
	スライド番号 18

