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2.特集:バイオインフォマティクスの動向

ライフサイエンス・医療ユニット 庄司真理子、茂木伸一

2.1 はじめに

2001年 2月に国際解析チームとセレラ社からそれ

ぞれヒトゲノム配列の概要が報告され、 60以上の生物

種のゲノム配列が決定されてきていることから、遺伝

子発現解析、タンパク質の構造決定、プロテオーム解

析、分子間相互作用解析等をはじめとする、いわゆる

ポストゲ、ノムシークェンス研究が本格化してきた。これ

らの研究において、膨大で多種多様な生物情報を効

宅よ三整一理!館前L、乏のー生物空泊三医?主的意味玄!明ー

ら均三l;i二る主主主)&::、ー璽支あ仏ー三?でfオ~1_~之:才オ'?Tゴ2_Z-_
Lf?Jg j!!f9_r:~_~tj~~) が必要不可欠となっているQ

本稿では、ヒトゲ、ノム研究を中心とするバイオインフオ

マティクスの概要を説明し、この分野の課題を述べる。

2.2 バイオインフォマティクスの定義

バイオインフオマティクスは、生命科学に情報科学

的な視点や概念を導入した研究分野であるが、近年、

この用語の意味する範囲は広がってきている。

東京大学医科学研究所の高木利久教授は、バイ

オインフォマティクスを以下のように定義づけている。

調べるべき、あるいは、実験で確かめるべき膨大

な探索空間(例えば、遺伝子やタンパク質の数、ある

いは、それらの相互作用の組合せ、など)を狭めてく

れる情報技術およびそのための基礎理論

米国では、国立衛生研究所(NIH)の生物医学情

報科学技術イニシアチブ、(BISTI)コンソーシアムが、

バイオインフオマティクスとコンビュテーショナルバイオ

ロジー(ComputationalBiology)としづ用語を使い分け

て定義している。
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バイオインフォマティクス:

生物学、医学、行動学、健康に関するデータの取

得、蓄積、体系化、データベース化 (archive)、解析

及び可視化を含めた展開のためのコンピュータツー

ル及びアプローチの研究、開発または応用

コンビュテーショナルバイオロジー:

生物学、行動学及び社会システムの研究に関する

データ解析手法、理論的手法、数学的モデリング

技術及びコンピューターシミュレーション技術の開

発及び応用

両者とも本質的な概念は同様であり、 NIHでは当

面の課題を具体的に表しているものと言える。本稿で

は、 NIHの定義するバイオインフオマティクスの事項を

中心に述べる。

2.3バイオインフォマティクスの位置づけと分類

2.3.1 バイオインフォマティクスの位置づけ

バイオインフォマティクスは、主にゲノム解析を活用

したライフサイエンス分野の研究を支える基盤技術の

ーっとして重要な役割を担っている(図表1)。

2.3.2ポストゲノム研究におけるバイオインフォマテイ

クスの分類

図表 2には、ポストゲノム研究の方向性と、それに対

応するバイオインフォマティクスのデータベースおよび

データ解析手法を示した。ポストゲノム研究は、「構造

の世界」の研究から「関係性の世界」の研究へ移行し

てきており、さらに、生命のシステム的な理解を目指し

て、細胞や個体の機能 (1機能の世界J)の研究を志

向している。

「構造の世界」には、 DNA塩基配列やタンパク質立

体構造などの解析が分類される。この解析で一般的

に用いられるデータ解析手法の一つに、ホモロジー

(相同性)検索がある。これは、配列を比較し、そのホ



モロジーから遺伝子の構造や機能などの知識を抽出

する方法である。この他にも、遺伝子配列に観察され

る統計的な特徴から遺伝子の位置を推定する手法な

どが開発されてきている。

「関係性の世界jには、遺伝子のスイッチのオン・オ

フを見る遺伝子発現解析や、タンパク質問などの相

互作用を見る分子間相互作用解析などが分類される。

ここでは、種々の条件下における遺伝子発現情報に

よる遺伝子分類や、アミノ酸配列から予測されるタン

パク質の物理化学性などを基に細胞内でのタンパク

質の挙動を予測する細胞内局在位置予測とし、った解
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析が行われている。

「機能の世界Jには、細胞問でのシグナル伝達や個

体発生のメカニズムなど、の解析が分類される。ここで

の有効なデータ解析手法は、ほんの一部を除いてま

だ開発されていない。

現在は、「構造の世界jの研究開発に関しては、 重

点的に公的資金が投入され、整備が進められている。

しかし、 「関係f生虫世界jff機能りー世界ムー主q，ζ〔機

能り一世界一J.E;長ける_T三一空ーマ三土Z整備_-¥¥一三三ls解杭

手法~C!?_?S_規模な取組民主ど!~主企ど主/)なずり民

階1ごあ~，苧:今ー後段戦略的ーな推進友第点必要支\ある旦

図表 1 ライフサイエンス分野におけるバイオインフオマティクスの位置づけ

革新的な予防・診断・治療技術の開発など

(ゲノム創薬、テイラーメイド医療、再生医療、機能性食品、予防・診断技術など)

(科学技術動向研究センター作成)

図表 2ポストゲ、ノム研究におけるバイオインフォマティクスの分類

研究概要 データベース データ解析手法
進研

DNA塩基配列、遺伝子多型、 ホモロジー(相同性)検索、 行究

配列
タンパク質アミノ酸配列、 遺伝子発見、モチーフ抽出、

ー
中開

発立体構造
タンパク質立体構造など タンパク質立体構造予測など カT

関係性の 発現

局在
世界

相互作用

機能の世 細胞機能

界 個体機能

(東京大学医科学研究所高木利久教授の資料をもとに科学技術動向研究センターで作成)
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2.4バイオインフオマティクスの現状

2.4.1データベース

(1 )データ量の増加

解読された DNA塩基配列などは、公共データベー

スである GenBank(米)、 EMBL(欧)、 DDB](日本 DNA

データノくンク:DNA Data Bank of ]apan)のいずれかに

登録することになっている。三者のデータベースは相

互にデータのやり取りを行っているため、データ内容

はほぼ同じになっている。近年、 mRNAの部分配列

(EST)が多数登録されたことや、各種生物の DNA塩

基配列が次々と明らかにされたことを反映して、ここ数

年り;ぢ三空量(J)増加ーは著ーしえ、 2001年 1月には約 111

億塩基、 2001年 10月には約 141億塩基の配列が登

録されている(図表 3)。

データ構築の際には、単に塩基の文字列を羅列す

るだけでなく、遺伝子領域の位置やその構造や機能、

またその遺伝子に関連する文献など、解析の結果分

かった事項の注釈づけ(アノテーション)を行い、それら

の情報も併せてデータベースに収録している。今後は、

ここに示した配列データ量が増加することに加えて、配

列データのアノテーションを質、量ともに充実させること

が重要で、あるQ

図表 3DDBJに登録されている塩基数の推移
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(DDBJのデータをもとに科学技術動向研究センターで作成)
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また、様々な条件の組合せによる遺伝子発現や分

子間相互作用のデータなどが加わることにより、データ

は複雑民v仁三る~Q. 従って、 1j至理.~Z."t.今良子一~_':"-:YJ面支、

1主人賞ι高速化~T'.1_~手~?;容量り-増ガHが必要I_;なるJ

また〉ー喧定者J主主.る;之ど空-----ミイ豆ミイーりー夏新t;:J:'り，高品
質主_T:~!!_玄蓄月責J....，lご:y_~:;~と~重要な号車J題で、ある。

(2)データベースの例

図表 4には、ゲノム研究等で利用される代表的なデ

ータベースを示した。 一般に、タンパク質に比べて

DNAの方が精製しやすく、 DNAシークエンサーを用い

ることにより配列を比較的容易に決定できることから、

DNA塩基配列のデータベースが最も規模の大きいも

のになっている。 DNA塩基配列の公共データベース

には、 (1)で述べたデータベースのほか、ヒト遺伝子の

DNA塩基配列や一塩基多型(SNPs)のデータベース

などがある。

また、タンパク質のアミノ酸配列、機能を予測するた

めに有用なモチーフ配列、立体構造のデータベース

などがある。このようなデータベースは世界に約 400種

類あると言われている。なお、 NucleicAcids Research 

誌の毎年l月1日号が、各種データベースの特集号に

なっている。

また、我が国に関して言えば、パスウェイデータベー

ろなとい三?注?り-<でご空...--.::二主主除_~_'-~:L_処国企らÍl.顛
繁にアクセスされるデータベースは数少ないと言われ

ている。ポストゲノム研究において我が国が主導権をと

っていくためには、あ_9.程度り規.模と独且の同容ーをーも

了") .支三-?_~~~再生構句集!でて:てに我が国主~.2世界ーI;J青.報室
発信していくことが必要であろう。
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図表 4 データベースの例

データベースの データベース名称 データベースの主な内容 データベース名称

主な内容 (運用国) (運用国)

GenBank(米)、 SWISS-PROT 

DNA塩基配列 EMBL(欧)、 アミノ酸配列 (欧)、

DDBJ(日) PIR(米)

ヒト遺伝子の
UniGene(米)

アミノ酸配列
Pfam(欧)

DNA塩基配列 ドメイン

一塩基多型
dbSNP(米)、 アミノ酸配列 PROSITE(欧)、

JSNP(日) モチーフ BLOCKS(米)

OMIM(米)、 タンパク質
PDB(米)、 SCOP

遺伝病 (欧)、
Mutation Database (欧) 立体構造

CATH(欧)

総合的なヒトの配 HGREP(日)、
パスウェイ

KEGG/PATHWAY 

列情報 Ensembl(欧) (日)

ヒトの総合情報
LocusLink/Refseq (米)、

文献 MEDUNE(米)
GDB(カナダ)

(科学技術動向研究センター作成)

(3)データベースの統合化 ることなどを検討している。

バイオインフオマティクスを用いた解析では、一種

類のデータベースだけを用いることは少なく、様々な 図表 5 データベース総合検索システムの例

データベースや検索システ

ムを組み合わせて行われる。そのため、各種データ

ベースや検索ソフトウェアをWeb上でリンク付けさせる

ことによって統合化したシステムが構築されてきている。

代表的なデータベース総合検索システムの例を図表

5に示した。

データベースの統合化に関する課題としては、デ

τ?!-:::_三ÄIりー乏でて空去:_~友~全検;寒ゑ{全 0)記述友
式などの標準化や統ーが図られていないことが挙げ

られる。そのため、研究対象ごとに特有な概念や用語

を使うのではなく、統制主ました語集?と起述友法J;よゑ
性悪ー的立理論ーー(丈/上主主主τ)-~-~襲築り重要注も指摘
されている。

例えば米国では、 INCOGENや Oracleなど 40以

上のバイオ企業および情報系企業等から成る

Interoperable Informatics Infrastructure 

Consortium(I3C)が発足し(2001年 1月)、ライフサイ

エンス分野におけるデータ交換・管理等における標

準化を推進する活動に取り組み始めている。 13Cでは、

XMLによるデータ記述や、通信プロトコルを標準化す

デタベス総合

検索システム
サービス提供機関

DBGET(日)
京都大学化学研究所、東京大

学医科学研究所

Entrez(米)
米国国立バイオテクノロジー情

報センタ (NCBI) 

SRS(欧)
欧州分子生物学研究所

(EMBL) 

(科学技術動向研究センター作成)

2.4.2 ハードウェア

2.4.1.(1)で述べたように、バイオインフォマティクス

では急速なデータ量の増加などから、ハイパフォーマ

ンスコンヒoュータ(スーパーコンヒ。ュータ)を基盤にした

高広な噴ー顎K23TJA構築りー必要~t生ーむ高主?J;"_~_'.る。
ゲノム解析に必要とされるコンピュータの性能は、図

表 6のように試算されている。また、生命系のような複

雑な系を記述し、シミュレーションする技術などの展

開も含めると、 1~女三と弘数壬台_ï?_~0__1__五:台
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-t立-t.~主主5並乏リ:機:芝、ー数土 Te旦_n91?!，___/，!_~Q_数百ー
工~_r:<:t__f1 9_P_~ーが必要とされている (1ゲノム情報科学にお

ける我が国の戦略についてJ(2000年 11月、科学技

術会議ライフサイエンス部会ゲノム科学委員会))。

一方、 2001年 11月に発表された世界中のハイパ

フォーマンスコンピュータのランク付けTOP500におい

て第一位である A~q__Y{hi!~dちーピ二土住能_L~，_~I_~!，_~
.fl_qR~_ で、あるO

またバイオインフォマティクスでは、並列処理アルゴ、

リズ、ムや並列コンピュータの開発が進められているが、

その一方で、ハイパフォーマンスコンピュータ上で、動

1t:士る'Z1:!Uとご士会f旦ピー旬並刻化型軽LIt¥二となと苫ー三

Zl面jり対&ーだj主主~----q-~亙と三:Þれ:I).:-'_~9__ (注:flops

は 1秒間に浮動小数点計算を何回行えるかとしウ、

計算機の演算性能指標の一つ。 Tera=1012) 

図表 6主なゲ、ノム解析に必要とされるコンビュータ

性能

ゲノム解析 性能(flops)

タンパク質ファミリー分類 Tera 

系統発生図 10 Tera 

シークェンスアセンブリ 102 Tera 

シークエンス比較 >102 Tera 

遺伝子モデリング 105 Tera 

(米国 DOE の科学シミュレーションイニシアチブ

(SSI:Scientific Simulation Initiative)レポート rAdvanced 
Computational Structural GenomicsJの2000年のデータを

もとに科学技術動向研究センターで作成)

2.4.3 データ解析手法とソフトウェア

データベースから目的とする知識を発見するデータ

解析手法とそれを実行するソフトウェアの例を図表 7

に示した。
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図表 7主なデータ解析手法とソフトウェア

解析手i去 11 解析の概要とソフトウエアの例

ホモロジ-1配列を比較し、そのホモロジー(相

検索 l同性)から知識を抽出する方法で、

最も一般的に行われている解析方

j去。 BLAST FASTA 、

Smith-Watermanなどのほか、弱い

相同性をも抽出する感度の高いプ

ログラムである PSトBLAST や

SAMT99などがある。

遺伝子発 l遺伝子配列に観察される統計的な

見 l特徴に着目した推定方法。ホモロジ

一検索では発見できない未知の遺

伝子配列を抽出する方法で、

GENSCANやD1G汀などがある。

モチーフ抽 IDNA結合部位や酵素活性中心など

出 1の機能部位がもっ特徴的な短い配

列(モチーフ)を見つけだす方法。ア

ミノ酸配列のモチーフを集めた

PROSITEなどのデータベースに対し

て配列を比較する手法などがとられ

ている。

細胞内局 lアミノ酸の疎水性指標や電荷などの

在位置予 l物理化学性や局在化シグナルなど

j則 の配列を基に、タンパク質が生合成

された後、細胞内のどこへ行くかを

予測する。シグナル配列の位置を

予測する SignalP、局在位置を予測

する PSORT、膜貫通領域を予測す

るSOSUI、TMHMMなどがある。

タンパク質 l配列の相向性からタンパク質の立

立体構造 1体構造を予測するホモロジーモデ1)

予浪IJ Iングとして、 Swiss-Model、

MODELLERなどがある。また、立体

構造の比較から類似性をみる

DAしI、MODBASEなどがある。

(実験医学「ゲノム医科学と基礎からのバイオインフオマテ

ィクス(Vo1.19No.11(増干IJ)P.61-師、 P.73-81)Jを参照し、

科学技術動向研究センターで作成)
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2.4.4バイオインフォマティクスの産業化 2.5 バイオインフォマティクス推進への取組

近年、先進国を中心にバイオベンチャー企業の活 2.5.1 政策的な取組

動が盛んであり、 2000年には、我が国に約 160社、米

国に約1，300社、欧州に約 700社のバイオベンチャ

ー企業が存在する。

バイオインフオマティクス分野で、は、既存のツール

やデータベースを利用者向けにカスタマイズしたデ一

空ターごzλ'/7守上守王7τ?笠主提提-供色.士る
企業業-なとだ:活活-躍L:玄玄どるL ゲノム情報を用いた実際の

研究開発では、公表されている公共データベースや

ソフトウェアだけでは不十分で、あり、高度なセキュリテ

ィ、 J解析.7-1:::"三丘り高速1七)~.研究内室g~即L立Z.~1_

管理主J手三.j.:._1:.検案玄援を:主主主主左足要玄ーされるーた
めである。欧米の主なバイオインフォマティクス関連の

バイオベンチャー企業を図表 8に示した。

図表 8 欧米の主なバイオインフォマティクス関連ベ

ンチヤー企業

会社名 主な事業内容

Incyte Genomics (米) cDNAデータベース、遺伝子

発現(DNAチップ)など

分泌タンパク質、膜タンパク
Human Genome 

Sciences(米)
質データベース、遺伝子薬

開発など

ゲノムデータベース(ヒト、マ

Celera Genomics (米) ウス、ショウジョウパヱ)、プ

ロテオーム、 SNPなど

Gene Logic(米) 遺伝子発現データベースな

ど

CuraGen(米) 遺伝子発現データベース、

SNPデータベースなど

Genset(イム) SNPデータベースを用いた

疾患解析など

deCODE genetics 臨床データベース、家系デ

(アイスランド) ータベース、多型性データベ

ースなど

(rゲノム医学の最先端と世界のバイオベンチャー『ゲノム

情報系ベンチャー(p.96-102U羊土社(2001年)Jをもとに

科学技術動向研究センターで作成)

近年、バイオインフォマティクスは、ゲノム研究の推

進を図るために必要不可欠なものとして、世界各国で

政策の重点化が図られている。我が国及び米国にお

けるバイオインフオマティクスの主な推進拠点を図表9

に示した。そのほかにも、大学を拠点とした取組が活

発に行われてきている。

我が国では、第 2期科学技術基本計画(2001年 3

月、閣議決定)において、ライフサイエンス分野で、重

点的・戦略的に取り組む課題のーっとしてバイオイン

フオマティクスが挙げられている。「平成 13年度科学

技術の振興に関する重点指針J(2000年 6月、科学

技術会議政策委員会)でも、バイオインフォマティクス

は重点化項目のーっとして挙げられ、 2001年度予算

支民J_9_1dl意目がー社主ーさ払た9_2001年度より、文部科

学省では科学技術振興事業団にバイオインフオマテ

ィクス推進センター(東京都千代田区)を、経済産業

省では生物情報解析研究センター(東京都江東区)

及び生命情報科学研究センター(東京都江東区)を

新たに発足させている。また、 87社の民間企業が参

画しているバイオ産業情報化コンソーシアム(jBiC)で

は、産学官連携のもと、バイオインフォマティクスの研

究開発が進められている。

17 
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図表 9 日米におけるバイオインフオマティクス推進のための主な拠点

日本 I ~ 文部科学省寸ー国立遺伝学研究所生命情報・ DDBJ研究センター

ト東京大学医科学研究所ヒトゲノム解析センター

ト京都大学化学研究所バイオインフォマティクスセンター

←理化学研究所ゲノム科学総合研究センター

」科学技術振興事業団バイオインフォマティクス推進センター

~ 経済産業省 T 産業技術総合研究所・生命情報科学研究センター(CBRC)

」産業技術総合研究所・生物情報解析研究センター(JBIRC) 

バイオ産業情報化コンソーシアム (JBiC)

米国 I~ 健康福祉省(DHHS)

etc. 

国立衛生研究所(NIH)

ト一国立医学図書館(NLM)

L 国立バイオテクノロジー情報センター(NCBI)

仁国立パ仰デイカルイメ-~/Jf バイオむ幻M研究所(NIBIB)

国立一般医学研究所(NIGMS)

しバイオインフオマティクス・コンビユテーシヨナルバイオロジーセンター(CBCB)

ト一国立ヒトゲノム研究センター(NHGRI)

」一生物医学情報科学技術イニシアチブ(BISTI)コンソーシアム

》 エネルギー省(DOE)

生物・環境研究局(BER)

》 全米科学財団(NSF) etc. 

米国では、国立衛生研究所(NIH)を中心に早期より

バイオインフオマティクスの推進が活発に行われている。

米国のバイオインフォマティクスの中核を担うNCBIをも

三一円_"-M__c!!__?_QQJ__年産壬算ーl主砲2一億生，~9_Q_万~t:'!.Uj約
290 '億四iである。また、 2001年にはバイオインフオマ

ティクス研究を助成する機関として、バイオインフォマ

ティクス・コンピュテーショナルバイオロジーセンター

(Ç~ζ回出新設さ品λ却害度は前I_J ， Q9_9__ _;Q}/l:.必:Þ__n

(意同i主主主主どJ_;助成ー士五ζ主と1::Iy_:_{29_そのほか、

エネルギー省(DOE)、全米科学財団(NSF)、国防総省

高等研究計画局 (DARPA)などにおいてもバイオイン

フォマティクス分野の研究推進が取り組まれている。

欧州では、欧州分子生物研究所(EMBL)及びその

中の機関の一つである欧州バイオインフオマティクス研

究所(EBI)、さらにサンガーセンター(英国)などを中心

に推進が図られている。 ?_9_QQ__~_c!!_欧州~;長はるー公的

なィ_~:i主1とZ_~_~_z:~t7_~_T算l主;，__l__億竺三旦〔約一100

18 科学技術動向 2001年 12月号

(科学技術動向研究センター作成)

億四よ."f_~む仏:をJQ~_Jmu;!主_L_QQ9__万三三旦(約ー 10

億目)点投資志士}O:I~_:益Q_

2.5.2 人材育成への取組

近年のライフサイエンス分野の研究では、保有する

バイオインフオマティクスツールの品質・性能や、それ

を使し、こなすテクニックが、研究開発の進展に大きく関

係する。そのため、ツーノレを使いこなせる人材や、より

優れたアノレゴリズ、ムやソフトウェアを開発で、きる人材等

の需要が急速に高まっている。しかし、この分野は新

興分野であることから、十分な人材が確保できておら

1\一全国ーともλ材育成り対策お重要課題ーとな?:I~_:9.Q_
「ゲノム情報科学における我が国の戦略について」

(2000年 11月、科学技術会議ライフサイエンス部会ゲ

ノム科学委員会)では、当面の人材育成について必要

とされる事項を以下のようにまとめている。



① 即戦友恒養成:既存の人材を活用するための研

修・訓練プログラムの開発、訓練の機会及びイン

センティブの提供

② ~長期的ーなA材良育成:大学院の専攻や学部の

学科の整備等、研究交流・試行錯誤の「場」として

の拠点形成

①に関しては、例えば、 2001年度より科学技術振興

事業団のバイオインフォマティクス推進センターでは、

東京大学医科学研究所と共同で、実践的な研修プロ

乏，7.主主色るJ，空:ど~~Z.7.~.~講座jJ;;l啓一切~h強め主主
ここでは、研究者を対象に、データベースや解析ソフト

ウェアの利用法を習得するためのプログ、ラムを開催し

ている。

また②に関しては、 2001年度の科学技術振興調整

費により、バイオインフォマティクスの人材育成事業が

始められ、 4つのテーマが採択された。これにより、例

えば慶麿義塾大学では、理工学部に生命情報学科を

新設する「システム生物学者育成プログラム」を開始し

た。本プログラムでは、警部ー教育:~.，jじ主主ー物理工f責報-，

J数主主主基礎~;;おきλー生物ーを型解T9友法と~~τ史実験
と計算機f主主主1車得主堂'.9.0 そして、製薬会社やコンビ

ュータ会社、コンサルティング会社などの産業界へ、年

間 40名程度の学部卒業生、 25名程度の修士学位取

得者を供給することなどを目標としている。

米国においても人材育成は重要課題として取り組ま

れている。 NIHの研究機関において、人材育成への取

組を行っている主な機関には、フォガティ国際研究所

(FII)、国立がん研究所 (NCI)、国立老化研究所

(NIA)、国立一般医学研究所(NIGMI)、国立医学図

書館(NLM)、国立ヒトゲノム研究センター(NHGRI)な

どがある。その中で、例えば NLMでは、エール大学や

コロンビア大学など、 12の人材育成プログラムに助成金

を出資している。

2.6 おわりに

バイオインフォマティクスは、ライフサイエンス分野の

研究を支える基盤技術であると同時に、異分野融合型

の生命科学を担う新しい領域として捉えられる。

現在、 DNA塩基配列やタンパク質立体構造を解析

するためのデータベースやデータ解析手法の整備が

進行中である。今後は、細胞機能子伺ー{杢機ー龍りー研完
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f;求~0.札9，.7::三クー~二J手?去三主解i貫主1去の亦窓
閉発玄戦略的J.~J5t進して-Cv'三必要だあるー。
データベースは全ての解析のもととなるため、データ

には常に高い品質が求められる。アノテーションなどの

乏で-::~，豆務笠L適切な?でご一空ター三三貸一理主維樫~~Y.~
くことが重要である。また、効率的なデータベース検索

やデータ解析には、データベースの統合化などの取

組も必要である。

ハード面については、現在の最高性能のハイパフォ

ーマンスコンピュータで、も、種々のゲノム解析に必要と

主札討生態[;;f主足りな日状況支あ弘主.~y;蛙能主血よ
させることが望まれる。また、ハイパフォーマンスコンビ

ュータ上で動作するアプリケーションの並列化などソフ

ト面での対応も望まれる。

我が国では、バイオインブオマティクス推進のための

拠点形成や人材育成のためのプログラムなどに関する

取組民主主蛤りられ立ばなり支h:る。今後の生命科学

におけるバイオインフオマティクスの重要性を考慮する

と継続的ーな施策だより二層望主ιるι
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