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新学術領域「システム癌新次元」（複合領

域：４７０１）は、2010年から５年間展開してき

ました新学術領域「システムがん」（複合領域：

４２０１；2010年度～2014年度）を深化させる

ことを目的に提案いたしました。2009年当時、私

はがんに限らず、生命をシステムとして理解する

ため、スパコンを使った計算システム生物学の研

究に没頭していました。そのときがん研究のトッ

プランナーの方々に「これまで我々はがん関連遺

伝子のジャングルを這い回って研究していた。こ

れを続けても限界だ。」といわれ、数学とスパコ

ンを駆使した大規模データ解析と数理モデリング

をがん研究に融合する「システムがん」の着想を

得ました。その結果、がんのシステム異常の俯瞰

的理解が飛躍的進み、がん研究の歴史に刻まれる

発見もありました。また、同種のがんだけでなく、

一患者さんにおいても想像を超えた生体空間時間

的多様性が明らかになるにつれ、美しいがん生物

学の終焉が見えてきました。がんの理解は、もは

や生物学・医学の領域から昇華し、新しい次元へ

のオデッセイが始まったと考えています。

私達が経験したことのないデータ量の世界に

突入し、ゲノムデータだけでも既に数百ペタバイ

トになっています。がんの全ゲノム解析をすると

数千～数百万の変異が見つかってきますが、その

生物学的・臨床的解釈は難しく、途方に暮れてし

まう毎日でした。これまでは、エクソンという全

ゲノムの1.5%内外しか調べていなかったことがほ

とんどですが、全ゲノムシークエンスによって、

エクソン以外の複雑な異常が、遺伝子の機能に決

定的な変更を加えてしまうこともわかってきまし

た。機能を持ったノンコーディングRNAの未踏

の地の出現は、エクソンだけをみてきた者にとっ

て「我々は井の中の蛙だった」ことを知らしめさ

せられました。さらに、がんに関する論文は2014
年だけで20万報を超え、急増しています。文献検

索をして論文を読む、データベース検索をすると

いったこれまでの方法が通用しなくなっています。

まさに人智を超えた領域に踏み込んでいます。

また、Germline、すなわち胚細胞に刻まれた

遺伝情報、言いかえますと、皆さんが、親子で継

承するゲノムDNAには、バリアント（変異）の

存在が良く知られています。そのバリアントは、

一人一人の個性を生み出している源であることも

ご存知の通りです。しかし今、何万人もの全ゲノ

ムシークエンスデータが蓄えられその情報解析が

進んできました。その結果、この「胚性バリアン

トの効果」は予想より遙かに大きいという、「不

都合な事実」に直面することになりました。その

象徴的な出来事は、女優で映画監督のアンジェ

リーナジョリーさんの予防的乳房摘出手術、さら

に最近では卵巣・卵管摘出手術の報道でした。わ

ずか125年前の明治時代、平均寿命は50才（M25:
男43､女44）以下でした。

領域代表者 宮野 悟

東京大学医科学研究所ヒトゲノム解析センター
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しかし、男女とも80才近くになった今、この

「胚性バリアント」は人の生涯において「個

性」という言葉では見過ごせない極めて大きな

影響を与えることになりました。また、0才～

80才までの50,000人以上を対象にしたゲノムバ

リアント解析から、実は、私たちの身体の組織

や臓器を構成している正常な細胞で、いつの間

にか「新たにクローナルな変異が生じている」

という事実が明らかになりました。５０歳をす

ぎたころからがんはあなたに巣くい始めると

いってもよいでしょう。ゲノムは一生変わらな

いというのは正しくなくなったわけです。私た

ちは年齢を重ねていくことから逃れることはで

きません。論文誌Cellに 2013に発表された

“The Hallmarks of Aging”という総説には、

９個の「老化の特徴」が示されており、この

「衰え」の細胞特性は、がんの病態の特性その

ものでした。さらに、これら「９つの特徴」は

がん以外の生活習慣病の細胞機能の変化そのも

のでもあり、細胞文脈(cellular context)という

変調を生み出しています。細胞文脈は、ゲノム

の情報だけでこれを理解できるものではありま

せん。細胞文脈の理解には、遺伝子と蛋白、そ

してその機能ネットワークという３次元でとら

えられるものでなく、そこには時間軸、即ち加

齢という尺度を加えた新次元的アプローチが必

要となっています。

私たちはこのような「不都合な事実」に立ち

向かわねばならない状況になったわけです。先

の5年間の「システムがん」の取り組みの中で、

私たちは、この「不都合な事実」を目の当たり

にし、これに対応すべく、倫理、社会的な取り

組み即ち「倫理的法的社会的課題 (ELSI:
Ethical, Legal and Social Issues)」の重要性を

強く受け止めました。しかも、この「ELSI」の

取り組みは、基礎研究とリアルタイムで、両輪

で推進されなければ意味がないと認識するに至

りました。がんの新発見に直面する未遭遇の高

齢化社会が登場し、社会学が深く関わる時代が

始まりました。

2014年度に終了した「システムがん」では、

数理的方法論とスパコンで大規模データを詳細

に俯瞰することはできるようになりました。し

かし、数千～数万の多数の試料検体データ、ノ

ンコーディングＲＮＡを含む数万遺伝子からな

るネットワークは、ただただ複雑です。

全ゲノムシークエンスの結果、機能が不明で

ある膨大な数の変異が現れてきました。しかし、

現在、文献を調べようにも、Medlineには2000
万報以上。報告には間違いもあります。

COSMIC (Catalogue of Somatic Mutations in
Cancer）に報告されている遺伝子変異だけでも

「目」と「手」で調べることは無理です。シス

テムがんの成功は、私の目からみますと、班員

研究者の超人的能力と努力により、複雑・大量

の俯瞰情報から「多くの知見と深い洞察力」に

より初めて実現されたものと思います。

WGA Result: 
Drugs Identified

Watson’s Inference:
• KRAS and NF1 have actionable alterations.
• Three drugs (Trametinib, Palbociclib, Vemurafenib) are  

suggested, which are approved for other cancers.

Actionable 
Alteration
s

D/P Approved for 
Colorectal 
Carcinoma

Investigational 
for Colorectal 
Carcinoma

Approved for Other 
Cancers

KRAS
A146V

P Trametinib
Palbociclib(PD-0332991) 
Vemurafenib

NF1
R2450*

P Trametinib Vemurafenib

図１
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「システム癌新次元」の第一の戦略は、

「システムがん」を推進させた基盤ソフトウェ

アを新たなスーパーコンピュータで発展させる

こと、第二の戦略は人智を超える方法論を導入

することです。東京大学医科学研究所ヒトゲノ

ム解析センターには2015年4月からShirokane3
というスーパーコンピュータが稼働をはじめま

した。計算能力は414TFLOPS、Lustreとよば

れる高速ディスクアレイは12PBあり、100PB
まで拡張可能なストレージが用意されています。

さらに、理化学研究所計算科学研究機構の

「京」コンピュータも利用でき、さらに現在開

発が進んでいるポスト「京」を利用可能だと考

えています。第二の戦略の一つとして、東京大

学医科学研究所に2015年7月から導入された

IBM Watson Genomic Analytics (WGA)があ

ります。Watsonは自然言語（英語）を理解し、

学習し、推論し仮説を重みつけして提示する、

学 習 す る デ ー タ ベ ー ス の よ う な も の で

Cognitive Computingとよばれる技術が使われ

ています。導入時の学習内容（New York
Genome Centerで訓練）は、2000万件超の

Medlineデータ（文献アブストラクト）、1500
万 件 超 の 薬 の 特 許 デ ー タ 、 COSMIC
(Catalogue of Somatic Mutations in Cancer,

UK)というがんにおける体細胞変異データベー

ス、 ClinVar (Genomic Variationとhealthに
関する情報, NIH USA）、 National Cancer
Institute Pathways (NIH USA)などのデータ

を学習しています。WGAの雰囲気だけですが

お伝えします。試料は大腸がんの細胞株を用い

ています。エクソーム解析で体細胞変異が230
出てきました。この変異リストをWGAにアッ

プロードすると10分程度で図１のようなドラバ

―遺伝子の候補と分子標的薬の候補（選ばれて

きた理由も含め）が得られます。また図２のよ

うにパスウェイによる説明をでてきます。全ゲ

ノムシークエンスをして100万ほどの変異候補

をいれても30分程度でドラバ―遺伝子と薬が、

文献やデータベース情報による理由とともに提

示されます。人智を超えられるかもしれないと

いう期待感が現在高まっています。

このような目標を掲げ、６人の研究者が

「システム癌新次元」を構想しました（図３）。

それぞれの学問的バックグラウンドは、稲澤譲

治（血液内科）、高橋 隆（外科）、小川誠司

（血液内科）、岡田随象（ゆきのりと読みます。

リウマチ）、武藤香織（社会学）、宮野 悟

（数学）と多様です。

Watson’s Inference:
• KRAS and NF1 have actionable alterations.
• Three drugs (Trametinib, Palbociclib, Vemurafenib) are  suggested.
• Because their targets are downstream of KRAS and NF1 on the pathway.

pathway

図２
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この新学術領域は「システム癌新次元」と称

しておりますが、私達が創ろうとしているもの

は、「がん」という比較的私達班員がよくわ

かっているつもりになっているテーマをとりあ

げ、スーパーコンピュータ「京」やポスト

「京」を駆使し、大きな可能性を秘めたビッグ

データ、さらには高度に発達した人工知能シス

テムが引き起こす、私達が遭遇したことのない

新次元研究の端緒となることを目指したもので

す。私どもは、がんにかかわらず、生命科学、

さらには、他の分野における、深い基礎を作る

ことができる学問パラダイムの構築を第一の目

的にしています。

「システム癌新次元」の領域を代表して
東京大学医科学研究所
宮野 悟

図３システム癌新次元連携体制

計画研究
A01-1

がんの細胞文脈のシ
ステム的統合理解

計画研究
A01-3

がんのシステム的
統御逸脱とncRNA

計画研究
A01-2

がんゲノム多様性
のシステム的統合

研究

研究支援班（解析支援・講習）

公募 オミックス研究 公募 がんELSI研究

計画研究
A02-1

がん遺伝統計解析の
ゲノム創薬展開

全ゲノム解析
ノンコーディングゲノム

計画研究
A02-2

Supercomputingと
革新的情報技術

システム生物学・ﾊﾞｲｵｲﾝﾌｫﾏﾃｨｸｽ・
遺伝統計学

公募 情報解析研究

計画研究
A02-3

がんゲノム解析の先端
ELSI研究

稲澤譲治

高橋 隆

小川誠司

武藤香織

岡田随象宮野 悟

国際活動支援班
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A01 がんのシステム的統合理解の新展開

A01-1 がん細胞文脈のシステム的統合理解によ

る新たながん診断・治療概念の確立

研究代表者 稲澤 譲治 東京医科歯科大学難治疾患研究所 教授

研究分担者 井上 純 東京医科歯科大学難治疾患研究所 講師

研究分担者 村松 智輝 東京医科歯科大学難治疾患研究所 助教

研究分担者 谷本 幸介 東京医科歯科大学難治疾患研究所 助教

連携研究者 石川 俊平 東京医科歯科大学難治疾患研究所 教授

A01-2 大規模シークエンスによるがんの遺伝学

的・生物学的多様性のシステム的統合研究

研究代表者 小川 誠司 京都大学大学院医学研究科 教授

連携研究者 吉田 健一 京都大学大学院医学研究科 助教

連携研究者 片岡 圭輔 京都大学大学院医学研究科特定助教

A01-3 肺がんの分子病態をノンコーディング

RNAから俯瞰するシステム的統合研究

研究代表者 高橋 隆 名古屋大学医学研究科 教授

研究分担者 梶野 泰祐 名古屋大学医学研究科 特任助教

研究分担者 柳澤 聖 名古屋大学医学研究科 講師

研究分担者 中杤 昌弘 名大病院 病院助教

研究分担者 長田 啓隆 愛知県がんセンター研究所 室長

A02 がんビッグデータ ― 情報解析の革新とELSI

A02-1 遺伝統計学によるがんシステムのモデル

化とゲノム創薬手法の開発

研究代表者 岡田 随象

東京医科歯科大学大学院医歯学総合研究科 テニュアトラック講師

研究分担者 藤本 明洋

理研統合生命科学研究センター チームリーダー

研究分担者 鎌谷 洋一郎

理研統合生命科学研究センター 上級研究員

研究分担者 浦山 ケビン 東京医歯大院 テニュアトラック講師

A02-2 スーパーコンピューティングと人工知能

応用技術によるがんシステムの新次元探索

研究代表者 宮野 悟 東京大学医科学研究所 教授

研究分担者 井元 清哉 東京大学医科学研究所 教授

研究分担者 山口 類 東京大学医科学研究所 准教授

研究分担者 白石 友一 東京大学医科学研究所研 助教

研究分担者 島村 徹平 名大院医学系 特任准教授

研究分担者 玉田 嘉紀 東大院情報理工 助教

連携研究者 樋口 知之 統計数理研究所 所長

A02-3 ゲノム解析の革新に対応した患者中心主

義ELSI（倫理・法・社会的課題）研究の構築

研究代表者 武藤 香織 東京大学医科学研究所 教授

研究分担者 丸 祐一 鳥取大地域学 准教授

研究分担者 東島 仁 信州大医学系 特定雇用助教

研究分担者 井上 悠輔 東京大学医科学研究所 助教
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計画研究班の構成

外部諮問委員

中村 祐輔 シカゴ大学教授

北川 源四郎 大学共同利用機関法人情報・システム研究機構長

鎌谷 直之 株式会社スタージェン会長
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新学術領域研究「システム癌新次元」ニュースレター No.１
発行日★平成２８年３月１７ 日 （初版）
発行★がんシステムの新次元俯瞰と攻略
領域代表者★宮野 悟
 東京大学医科学研究所 ヒトゲノム解析センター DNA情報解析分野
 〒108-8639 東京都港区白金台4-6-1
 TEL: 03-5449-5615 FAX: 03-5449-5442
 E-mail: miyanolab-jimu@edelweiss.hgc.jp

システムがんの研究内容、構成研究者情報、発
表論文、研究集会などの詳しい情報はこのWeb
サイトでご覧ください。

システム癌新次元で用いられるデータ解析ソフトウェアは、
ヒトゲノム解析センターのスーパーコンピュータで動いて
います。スーパーコンピュータはどなたでもご利用になれ
ます（有償）。

高密度の計算機
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