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研究成果の概要 

【A01】がんのシステム的統合理解の新展開の達成度 

大規模オミクスデータとフェノームデータに基づき、がんゲノムを疾患単位やヒト集団として

捉える「全ゲノム・ヒト集団の俯瞰的な研究」と、がんゲノムの機能的理解を目的した「ゲノム

の局所に関わる研究」を、ゲノム解析の革新とスーパーコンピュータにより近接させ、【A02】の

人工知能技術や数理モデリング・遺伝統計学とあわせ、その両者をシステム的に統合解析してい

くことで、がんのシステム的統御からの逸脱に関する理解を深化させた。計画研究では、がんの

細胞文脈、進化と多様性、ノンコーディング RNA に絞り、がんを時空間・位相的に解析するこ

とで、期待をはるかに超えたいくつかの成果を得ることができた。 

【A02】がんビッグデータ ― 情報解析の革新と ELSI の達成度 

大規模なスーパーコンピュータ活用による数理モデリング・データ解析・遺伝統計学・疫学など

の数理的手法などをがんビッグデータ等に邂逅させるとともに、Cognitive Computing（人工知能）

などの新たな革新的情報技術を導入やネットワーク構造を対象とした説明可能な人工知能技術

の開発により、俯瞰情報とシャトルしながら行うがんのシステム的理解の方法を格段に飛躍さ

せた。また、ゲノム解析の革新により個々人の全ゲノムへのアクセスが可能になり、またモザイ

ク状態の細胞系の遺伝子変異や未病状態の個体の造血幹細胞に加齢により蓄積していく変異の

全貌が見えてきた。それと呼応して、がん研究とその成果の応用について、新たながん領域の

ELSI 研究を構築し、がん研究との融合と整合を図り、急激に進歩するがんビッグデータ社会に

臨む学問的体系の構築に向かうことができた。 

【公募研究】共同研究をベースにして、研究項目を補完する提案が採択され、ノンコーディング

領域、細胞文脈、エピゲノムなどに関して、常識を超えた研究成果が得られた(片岡・Nature 2020; 

大澤・Cell Rep 2019; 松本・Cell Struct Funct 2018; 前原・Nat Cell Biol 2019 等多数)。革新的情報

技術や数理的方法論を導入したがん共同研究（松井・EMBO J 2020）、及びがん ELSI 研究は班員

外の研究者も巻き込んで行われた。 

 

研究分野： 

キーワード：がん、システム生物学、ゲノム科学、バイオインフォマティクス、人工知能 

 

１．研究開始当初の背景 

がんオミクス研究にスーパーコンピュータを駆使した数理/統計モデリングやデータ解析の手

法を融合させることで、がん研究を大きく加速し、規模を拡大し、がん研究の歴史に画期的成果

を出した。しかし、次世代シークエンサー等の急速な発展と共に、同種類のがん検体だけでなく、

一人の患者の同じがん組織内においても想像を超えたがんの多様性が見いだされ、がんのシス

テム異常の複雑さの本態が見えてくるにつれ、がんの発生、進展過程、診断、予防、治療戦略な

どについて、従来の考えを変え、本領域の提案となった。 

 

２．研究の目的 

1. 個体レベルまた同一個体内における驚くべき腫瘍内多様性が明らかになり、浸潤・転移能・
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治療抵抗性獲得をもたらすがんゲノムの進化の仕組みを究明し、ドライバー変異の多様性や

胚細胞変異が体細胞性変異のクローン選択に及ぼす効果を解明すること、並びに、個体内に

存在するモザイク性による多層的な遺伝学的多様性と発がんとの関連性を究明することが喫

緊の課題となった。 

2. 当時、ロングノンコーディング RNA(lncRNA)についてはごく少数のものしか手をつけるすべ

がない状態であった。lncRNA は、ゲノム領域の 70% 以上から転写されている。それらが、

がんの病態にどのようにシステム的に関わっているか解明するという巨大な未踏の領域が眼

前に現れた。 

3. がんの悪性度について、細胞や個体の時間的・空間的多様性を考慮して、がんの細胞文脈の

システム的統合理解を図ることが、がん診断と攻略には必須であることが見えてきた。 

4. 大規模データを解析し、数理モデリングや遺伝統計解析などにより全体像を様々な観点から

俯瞰する技術は京を含むスーパーコンピュータ上で磨きあげられているものの、そこから１

～３の解明と攻略に向けて的確に目標地点へと、データ解析結果や知識情報に基づいて誘導

する技術の欠如が前進を阻んでおり、その解決が急務となった。実際、これまでの成功例は

優れたがん研究者の洞察が誘導したものであり、結果として一部の俯瞰情報しか使えていな

かった。加えて、がん関連ビッグデータが誕生し、多様性をもったがんの病態の原因を探し

出すことは人智・人力を越える世界に放り込まれてしまっていた。 

5. ほぼほとんどの人が人生の中でがんに直面する。最先端のがん研究が、がんの予防や治療後

の予後に明確に影響することが明らかとなり、ビッグデータがもたらす未だ遭遇していない

社会的課題も含め、システムがん研究は ELSI 研究とともに行うべき領域であるとの考えに

至った。 

 

３．研究の方法 

スーパーコンピュータの能力の増大とデータの超大規模化により俯瞰情報は広大になり、目

標地点を見出して相互にシャトルする技術的・科学的すべがあまりなく、上述の例のように人

智・人力を超えたものとなっている。そのため、本領域の格段の発展・飛躍的な展開を目指すた

めに、人工知能分野で開発され現在、様々な社会領域で注目されている IBM Watson が実装して

いる Cognitive Computing などの革新的情報技術を新たにがん研究に融合し、がんの全体象を把

握した上で、その細部へと自在にシャトルする術を獲得することである。この５年間のうちに世

界においてシステムがん的な研究が広く行われるようになり、我が国においてがん・数理情報・

スパコンを融合したシステムがん領域が立ち上がったことは、タイムリーかつ適切な判断であ

った。本領域の独創性は、そのボトルネックを、ビッグデータ活用と Cognitive Computing など

の革新的な技術導入とスーパーコンピュータのさらなる大規模化により解決し、がん ELSI 研究

を構築・融合することでシステムがんを新次元にもっていくことである。 

 

４．研究の成果 

本領域は２つの研究項目【A01】と【A02】を近未来に対して定義し、過去の研究パラダイム

の延長線から飛翔し、がんに限らず生命科学を新たな次元へと昇華させようという強い意志を

もった我が国のトップランナー達の計画研究へ参加を得て、想定を遥かに超える科学的成果を

創出し世界を驚愕させた。 

なかでも、小川等による、一見正常に見える食道組織は、加齢に伴いがん遺伝子の変異を獲得

した細胞で再構築され、70 歳を超える高齢者では、全食道面積の 40％から 80％が、こうしたが

ん遺伝子の変異をもった細胞で置き換わっているという「加齢に伴う正常組織の遺伝子異常と

がん化のメカニズムの解明」(Nature 2019)は、その重要性から Nature に解説記事が同時に出版

されたほどに重要視された。また、再生不良性貧血の寛解後、12 年を経てまるで歴史における

民族の興亡のように、クローンが進化し骨髄異形成症候群へ移行する発見(N Eng J Med 2015)は、

人がいつからがんといえるかについて社会的な課題を提示することもになった。さらに潰瘍性

大腸炎による上皮再構築メカニズムと発がんとの関係を解明では IL-17 シグナル経路に変異を

獲得した上皮細胞は発がん過程で陰性に選択されるという成果(Nature 2020)も、今後のがん研究

だけでなく他の生命科学へ強烈なインパクトを与えた。こうした研究は、ゲノムデータ解析パイ

プライン Genomon とスーパーコンピュータを駆使するなかで、超人的な研究者達の努力の成果

といえる。また、2015 年の研究開始当時、世界最高レベルであった人工知能技術を（計画段階

では Cognitive Computing と呼んでいた）を研究開始時点で北米を除いて初めて導入し、がん研

究への融合に挑戦した。自然言語処理とビッグデータ解析を得意とする Watson for Genomics は、

がんゲノム研究の様々の場面で活躍し、また課題を提示することで人工知能活用に多くの知見

をもたらし、その社会的な影響力は極めて大きかった。 

ロングノンコーディング RNA(lncRNA)への挑戦は、文部科学省「京」コンピュータプロジェ
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クトの協力を得て、まさにこの「京」を駆使することで初めて得られた発見となった。iPS 細胞

で有名ながん遺伝子 MYC(iPS 細胞構築では c-MYC を導入)は 1982 年に発見されて以後、２万７

千を超える論文が発表され、MYC を操っていることが知られている遺伝子は数千に及んでいる。

しかし、MYC が様々の細胞でどのように遺伝子群を制御・調整しているかは 38 年の間ミステリ

ーであった。高橋等は、宮野のチームの島村とともに「京」コンピュータ用の GIMLET という

数理的方法を開発し、7,988 の遺伝子ネットワーク（それぞれのネットワークは約 8,000 の遺伝

子からなる）と数万あると考えられていた lncRNA をあわせて解析することにより、MYC を制

御する lncRNA MYMLR（高橋命名）を見出した。その後、生物学的に検証され、MYC を制御す

る初めての lncRNAの発見となった(EMBO J 2019)。その後の躍進は本領域を象徴する成果を次々

に生み出すことになった。 

がんの細胞文脈のシステム的統合理解は、公募研究においても後に触れるように複数の優れ

た研究があった。がん細胞代謝ネットワークは、各患者によって異なっている。2,565 種類の

miRNA を用いたスクリーニング法を開発し、その結果、ストレス応答性転写因子 NRF2 を標的

にするマイクロ RNA miR-634 を同定した。そして、この miR-634 を導入した核酸軟膏製剤化に

も成功した。まさに、「塗るだけで癌が消える!? 癌が治る?!」ことが実現できる可能性が見いだ

した。こうした研究には、岡田及び宮野のチームが協力してきた。 

がんの理解が進むとともに、人工知能、がん、を含めた ELSI(倫理的・法的・社会的課題)研究

を武藤は、計画研究、及び公募研究の研究者、さらには本領域外の研究者とのなかで構築してき

た。論文としてまとめられた成果は今後の ELSI 研究の礎となるものと考えている。アウトリー

チ活動の紙面はないが、2016 年 10 月、米 IBM の最大イベントがラス・ベガスで催されたとき

には、CEO Ginni Rometty のキーノートセッションに GM CEO Mary Barra とともに領域代表者が

呼ばれ、その成果について２万人の聴衆のもとで対談した(40 万人に配信)。その後の挑戦は我が

国の科学・社会・政治・国家戦略へ大きな影響与え、2020 年の現在、世界レベルでは、人工知能

とがん、COVID-19、さらには生命科学研究とは切り離せないものとして認識されることとなっ

た。そこでは ELSI の基礎研究が重要な役割を果たしたことは特筆に値する。 
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【書籍】 

1. 宮野悟，片岡圭亮，高島響子．「新次元の「がんゲノム医療」とゆれる私たちの個人情報へ

のまなざし（Miraikan トークス）」．集英社．（印刷中） 

 

ホームページ等 

【受賞】 

2016 小川誠司 紫綬褒章「腫瘍学研究」 

        2016 小川誠司・宮野 悟「上原賞」「先端ゲノミクスによる癌の分子基盤の解明」 

2016 岡田随象 読売テクノ・フォーラム ゴールド・メダル賞「遺伝統計学によるゲノ 

    ム創薬の研究」 

2017 小川誠司 武田医学賞「成人 T 細胞白血病の分子基盤とがんの免疫回避に関 

わるメカニズムに関する研究」 

2017 高橋 隆 日本癌学会第 26 回吉田富三賞「ヒト肺がんの発生機序に関わる 

  分子機構の解明」 

2017 稲澤譲治 日本人類遺伝学会賞 

2018 岡田随象 井上リサーチアウォード賞「横断的オミクス解析を活用したマイクロ 

RNA 創薬の推進」 

2019 小川誠司  ベルツ賞「骨髄異形成症候群（MDS）の分子遺伝学的基盤の解明 

    と分子診断への応用」 

2020 宮野 悟  ヘルシーソサエティ賞（パイオニア部門） 

 

【ホームページ】「システム癌新次元」http://neosystemscancer.hgc.jp/ 

 

【主催シンポジウム】 

1. International Conference on Cancer Systems Biology Beyond, Sheraton Miyako Hotel, Tokyo, 29/01/20 

2. The Joint Hong Kong-Japan Bioinformatics and Systems Biology Workshop, Tokyo-Gajoen, 19/11/18 

 

【一般向けアウトリーチ活動】 

1. Miyano S. World of Watson, “Keynote Talk”, T-Mobile Arena, Las Vegas, USA, Oct 25, 2016（２万

人；４０万人に配信） 

2. 日本科学未来館イベント 2020 年 3 月 8 日：「どう変わる！？がんとの向き合い方──人と AI

でひらく新たな医療」（ニコニコ動画配信により参加者 7000 名を超え 2000 以上のいけんを
いただく）（集英社より本を出版予定） 


