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１．共同研究拠点の概要 ※事後評価報告書より転記 

［共同研究拠点の目的］ 

 革新的なゲノム解析装置（次世代シーケンサー）の登場により、短時間で膨大なゲノム解析が

可能になった。この超ハイスループット技術により、個体差の全ゲノムスケールでの比較や、特

定環境中に存在する全遺伝子の解析（メタゲノム解析）等が可能になり、基礎から応用までパラ

ダイム転換が起こりつつある。この新規基盤技術は、動植物、微生物などすべての生物を研究対

象とする農学分野においても、ゲノム情報の解析、生物機能の解析から新機能を有する生物の育

種に至るまで、研究の新展開に大きく貢献する。そこで生物資源ゲノム解析拠点では、次世代シ

ークエンサーを用いて、生物資源ゲノム解析、遺伝子発現解析を行い、生物機能解析への貢献、

農業分野における分子育種研究への取り組みを支援・共同研究することを目的とする。 

 申請拠点は、センター内に設置する運営委員会での議論と企画に沿って、国内の研究者から遺

伝子解析を主とする研究テーマを募集し、期待される成果、緊急性などをもとに課題を選択、共

同研究を推進する。申請施設が保有する2台の次世代シーケンサー (イルミナ社 HiSeq2500, 

Genome analyzer IIx)用いて、いままでに蓄積した解析技術におけるノウハウを提供する。 

 また、拠点の目指す役割として、共同研究における次世代シーケンサー技術の適切な利用法、

応用の助言とともに、同装置を用いたゲノムde novoシーケンス、リシーケンス、 RNA-seq、ChIP

解析など、網羅的な遺伝子関連解析を行い、共同研究を推進する。これにより主として農学分野

における研究の推進と新たな研究領域の開拓に貢献する。 

この技術は生物を分子レベルで解析する研究には欠かせないものとなりつつあり、国内における

同装置の使用を希望する研究者は多い。一方、既存の遺伝子研究関連共同利用・共同研究拠点で

ある筑波大学遺伝子実験センターや岡山大学資源生物科学研究所は、どちらも植物遺伝子の機能

解析を研究分野としている。また、ゲノム解析の共同研究が可能な研究施設としては国立遺伝学

研究所、理化学研究所が挙げられるが、需要を満たすに至っていない。さらに、テーラーメード

医療につながる個々人のゲノム解析が一般的となりつつある医学分野での利用率が高まっている

状況に比べ、モデル生物のほか多種多様な非モデル生物を扱うことから次世代シークエンサーの

利用が欠かせない農学分野では、専門の利用施設が存在していない。そのため、特に農学分野に

おける次世代シークエンサーを用いた生物資源の遺伝子解析を行える共同研究拠点が求められて

いる。 

 本学は国内唯一の農業大学として榎本武揚が設立し120余年にわたる歴史を持つ。その建学の精

神は初代学長横井時敬の言葉にある「人物を畑に返す」である。現在では、生物の総合大学とし

て基礎から応用まで広い範囲の農学分野の教育研究を行っている。その中で、生物の基本である

ゲノム解析について先端技術を利用し網羅的に解析を行ってきた実績を持つ。今回の拠点申請に

より、農業大学として関連研究分野の研究者コミュニティとともに研究者の研究推進に貢献する

ことを目指している。 

 

 



 

［共同研究拠点における成果及び目的の達成状況］ 

 生物ゲノム解析拠点では、近年その基盤技術としての利用がめざましい、次世代シーケンサー

（高速DNAシーケンサー）を利用し、農学関連分野を中心とした共同研究推進を目指してきた。こ

の新技術は、特に、人という単一生物を対象とした医学、医療分野での利用が急速に高まってい

る一方で、幅広い生物を研究対象とする農学分野での利用は進んでいなかった。しかしながら、

この技術は遺伝情報解析が進んでいない様々な生物（非モデル生物）を研究対象とする農学分野

において非常に強力なツールである。そのため、共同研究を遂行することにより、農学分野にお

ける研究の発展を図ることを目指してきた。その実績として、平成25年度の拠点認定以降、平成

25年度40件、平成26年度64件、平成27年度51件の課題を採択、共同研究を行っている。課題名、

概要、採択課題代表者については各別紙に記載の通りであるが、北海道から沖縄に至るまで地域

的に日本全国にわたっている。また、共同研究機関も国公私立大学、独立行政法人（国立研究開

発法人）、民間機関と幅広く採択を行った。研究内容では、モデル生物を用いた生物機能解析の

研究や、分子育種への応用を目指した非モデル生物の遺伝情報解析といった課題が多く対象とな

った。これらのことは、本拠点が認定を受けた際の留意事項に記された、幅広く研究者の利用に

供すること、農学分野に貢献すること、の2点に留意し事業を行ってきた成果であると考えている。

そのため、共同研究拠点の当初の目的を基本的には達成していると考える。技術的にはDNA, RNA

を試料とし、リシーケンスによる変異体解析、RNA-seqによるトランスクリプトーム解析, 

ChIP-seqによる転写因子解析, RAD-seqによるゲノム構造解析やPBATによるメチローム解析、細菌

のde novo ゲノムシーケンスやメタゲノム解析など各種のサンプル、解析手法を用いてきている。

これらは、随時新しい技術を取り込むことで、共同研究の遂行に貢献することを目指してきた。

一方で、分子育種研究などの取組は、本技術の利用だけでは成り立たないこと、また生物の育成

が必要であることから、研究の成果が得られるためには時間がかかる。そのため、3年間という時

間の中では、まだ採択された課題の成果を十分得るに至っていないケースが多い。今後も引き続

き拠点事業を進めることで、具体的な成果を得ていくことを希望する。 

 本拠点申請時に、日本育種学会、日本農芸化学会、日本繁殖生物学会、日本畜産学会、日本ゲ

ノム微生物学会、名古屋大学鳥類バイオサイエンス研究センターより認定への要望書を頂いた。3

年間の拠点事業において、これらの学会所属の研究者から申請を受け、審査による採択を経て、

共同研究が行われている。さらに、日本遺伝学会、日本植物生理学会、日本進化学会、日本水産

学会、日本繁殖生物学会、日本応用動物昆虫学会、日本土壌肥料学会、日本植物病理学会、日本

動物学会、日本生化学会、日本分子生物学会、日本生物物理学会、日本発生生物学会、日本生態

学会、日本雑草学会など、関連分野の学会に所属する研究者からの申請、共同研究を行ってきた。

このことは、農学および関連研究領域の研究者コミュニティにおいて、本拠点が大きな貢献をし

ていることを示すと考えている。加えて3年間の事業推進において、初めて高速DNAシーケンサー

を利用する機会を得た研究者は非常に多い。このこともまた、この拠点が、農学分野におけるこ

の技術の普及に大きな貢献を行えていることを示していると考える。毎回公募において多くの課

題申請が行われること自体も、関連研究者コミュニティにおいて、この技術の利用の必要性、重

要性を表していると考える。また、技術セミナーを開催することにより、研究者コミュニティに

対し、最新情報の提供などを行う機会を設けた。 

 高速DNAシーケンサーを効率良く運用し、必要な成果を得るためには、３つのハードルを越える

必要がある。それは、専用の試薬の購入、データ解析のための大型計算機、データ解析のための

インフォマティクス技術である。高速DNAシーケンサーの技術について理解があり、利用を望む研

究者にとっても、このようなハードルのために、その利用はなかなか現実とならなかった。そこ

で、本センターが共同研究拠点として、利用機会の提供を目指してきたが、本拠点事業を推進す

るにあたっては、スタートアップ支援により、これら３つのハードルを越えることができたと考

える。具体的には、第一に高速計算機サーバーの導入が上げられる。高速DNAシーケンサーの利用

は、非常に大量のデータ生成を伴うため、通常のパーソナルコンピューターのみでは処理を行う

ことができない。一方で、本学には研究用に設置された大型計算機がないため、支援事業による

サーバーの導入で、基盤整備を大きく進めることが可能となった。さらに、年次を追って研究課

題の増加にともないサーバーの負荷が増大する懸念があったが、複数年にわたる支援事業により

設備増強も行うことができたため、支障を来すことなく共同研究の遂行に努めることが可能であ

った。また、専用の消耗品試薬の購入にあたっても、その負担を軽減し積極的な利用を推進する



 

ことが可能となった。さらに、データの解析にはインフォマティクスの専門的な技術が必要であ

るが、同様に支援事業により、この分野の技術支援を盛り込むことが可能となり、共同研究を大

きく進め、目的の達成に至ることができたと考えている。 

 

２．評価結果 

（評価区分） 

 Ｓ：事業の目的は十分達成された。 

（評価コメント） 

 農学分野を中心として、次世代シーケンサーを用いた生物資源の遺伝子解析に関する共

同研究拠点として着実に実績をあげてきており、関連分野の研究者コミュニティへ大いに

貢献していることから、拠点としての活動が活発に行われ、関連コミュニティへの貢献も

多大であると評価できる。 

具体的には、スタートアップ支援を有効に活用することにより、次世代シーケンサーを

効率良く運用するための専用試薬の購入、データ解析のための大型計算機の整備及びイン

フォマティクス技術を提供し、多くの共同研究の機会を提供することによって、多数の論

文が事業の成果として発表されており、農学分野の遺伝子解析研究の進展に貢献してい

る。また、関連学会などの研究者コミュニティと連携した共同研究が実施されており、単

独の施設ではなしえなかった研究が実現できている点や、関連分野の研究者を招いたセミ

ナーを開催することで、研究者間の情報交換や学術交流の機会を設けたことも、研究者コ

ミュニティへの貢献として認められる。 

今後は、拠点活動を継続的かつ安定的に運営していくためにも、学内の支援はもとより、

外部資金の獲得の方策を検討するとともに、若手研究者の育成や、海外の研究者を含む国

際共同研究など、拠点としての将来方針を明確にすることが望まれる。加えて、農学分野

のみならず、関連の研究分野との異分野融合による新たな学問領域の創出につながること

が期待される。 

 


