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理研ゲノム科学総合研究センターと東大医科研ヒトゲノム解析センター

が共同でヒトゲノムドラフト配列統合データベースを作成・公開 

 理化学研究所ゲノム科学総合研究センター（GSC）・ゲノム構造情報研究グループ

（榊佳之プロジェクトディレクター、矢田哲士研究員ほか）と、東京大学医科学研究

所ヒトゲノム解析センター・ゲノムデータベース分野（高木利久教授）は共同で、ド

ラフトシーケンスが終了した「ヒトゲノム」の配列情報をゲノム研究に利用しやすい

形式で公開することを目的に、新しいデータベースを作成し、両センターのホームペ

ージ上で 18日から公開します（http://hgp.gsc.riken.go.jp, 

http://www.hgc.ims.u-tokyo.ac.jp）。このような一般に使いやすい形でヒトゲノムド

ラフト配列データが提供されたのは、世界で初めてです。 

 

 

1.背  景 

 「国際ヒトゲノムシーケンス決定コンソーシアム」は平成 12年 6月 26日、ヒト

ゲノムドラフト配列の終了を宣言しましたが、その内容は DNA断片ごとの配列情

報しかなく、一般に分かりやすい形では公開されていませんでした。このため、理

研 GSCゲノム構造情報研究グループと、東大医科研ヒトゲノム解析センター・ゲ

ノムデータベース分野では、ヒトゲノム情報を有効に活用するため、配列情報を利

用しやすい形でまとめる作業を共同で進めていました。 

 

2. 成果及び今後の展開 

 両グループは、DNA断片ごとの配列情報をコンピュータ上で独自の手法で編集

し、ゲノム全体に整列化させた統合データベースの作成に成功しました。HGREP

（Human Genome Reconstruction Project）と名付けられたこのデータベースは、

染色体の領域ごとにドラフトシークエンスのもとになったクローン情報、クローン

同士の重なりの様子、クローンの配列データ、さらにそのデータに基づく遺伝子予

測などの関連情報を参照・検索できるようになっています。 

 全体では、大腸菌を用いてクローン化したヒト DNA断片 23,032のドラフト配列

を解析し、そのうち 17,277クローン（DNA断片）について整列化を行いました。

これらのクローンは全体でヒトゲノムの約 60％を占めていると予測されています。

残りの 5,755クローンの情報については、現段階では染色体上の位置などが正確に

特定できていませんが、それらの重なりの様子は既に解析済みで、併せてデータベ

ースに格納されています。 

 研究チームでは、今後これらの未帰属クローンの位置の特定や、さらなるデータ

の注釈付けを続け、より完成度の高いものを作成し、多くの研究者の利用に供する

予定です。 



 

 

<参  考> 

 理化学研究所ゲノム科学総合研究センター・ゲノム構造情報研究グループは、先

に 21番染色体解析の中心的役割を果たすなど、英・米の 5大シークエンシングセ

ンターに並ぶデータ生産・処理能力を持つ我が国最大のシークエンシングセンター

で、今回の国際ヒトゲノム計画によるドラフトシークエンス全体の約 6％のデータ

を生産しました。一方、東京大学医科学研究所ヒトゲノム解析センター・ゲノムデ

ータベース分野は、これまでヒト SNPsデータベース、微生物ゲノム比較データベ

ースなど、数多くのデータベースを構築した我が国を代表するデータベース開発部

門であります。今回の成果は、この両者の特色を活かして生まれたものです。 

 

 

（問い合わせ先） 

独立行政法人理化学研究所 ゲノム科学総合研究センター 

ゲノム構造情報研究グループ  

プロジェクトディレクター        榊  佳之 

Tel ： 042-778-9923 / Fax ： 042-778-9924 

Tel ： 03-5449-5622 / Fax ： 03-5449-5445 

（東大医科研） 

 

東京大学 医科学研究所 ヒトゲノム解析センター 

ゲノムデータベース分野   教授     高木 利久 

Tel ： 03-5449-5613 / Fax ： 03-5449-5434 

 

（報道担当） 

独立行政法人理化学研究所 広報室      嶋田 庸嗣 

Tel ： 048-467-9272 / Fax ： 048-462-4715 



 

 
 


