
研究計画・目的 

国内の亜熱帯地方において未利用となっている植物遺伝資源を調査・サンプリングすると共

に、収集資源を用いた高効率な物質生産基盤の整備と次世代型ゲノム育種法の確立に向けたデ

ータサイエンスに基づく研究課題を実施する。収集する植物サンプルについては、代謝や遺伝

子発現などの高品質オミックス情報解析、画像解析などの深層学習、AIテキストマイニングを

実施し、環境応答性や成長、物質生産に関わる予測技術を開発する。学術文献に対する自然言

語処理と網羅的オミックス解析の融合により、生命科学における新たなデータサイエンス基盤

を創出・標準化する。さらに、物質生産性に関わる因子（遺伝子、化合物など）をネットワー

ク化することで、ゲノム改変により物質生産能力を向上・デザインするための知見を導出する。

また、取得した大規模・網羅的情報を統合した知識ベースを構築する。 

 これらの目標達成を加速化するために、沖縄県の本島・離島における調査・サンプリング、お

よび、国際農林水産業研究センター（石垣島）テキサス州立大学（アメリカ）、トロント大（カ

ナダ）、成功大学（台湾）、パヤオ大学（タイ）等との共同研究を展開する。 

 

研究活動 

獲得している外部資金である JST 未来社会創造事業 （２件）、JST 産学共創プラットフォー

ム共同研究推進プログラム（１件）、NEDO ムーンショット、科研費・基盤（B）などの研究

課題と密接に連携しつつ、我が国が保有する有用遺伝資源の探索を展開した。 

 研究目標達成に向けたデータサイエンスによる実施項目としては以下を展開した。AI による

画像解析基盤を整備し、生体内の有用成分含量を予測するための解析プロトタイプの構築を目

指すと共に、世界に先駆けて整備・活用してきた AI テキストマイニング解析基盤を拡張し、

学術文献から有用遺伝子の生物学的機能を迅速かつ高精度に抽出するための解析システムの開

発を目指した。また、大規模ゲノム解読技術を整備し、世界の食糧生産量の飛躍的向上に貢献

し得る新たな農作物ゲノムデザインに向けたオミックス解析の確立を目指した。 

 また、フィールド利用による研究目標達成として、沖縄県の離島における遺伝資源の調査・

サンプリングを実施した。また、国際農研（石垣島）において、イネ栽培品種を栽培・調査・

交配を行い、有用形質に関わる遺伝子探索を目指した。 

 

研究成果 

 データサイエンスのアプローチから、AI による画像解析基盤を整備し、生体内の有用成分含

量を予測するための解析プロトタイプを構築した。また、AI テキストマイニング解析基盤を拡

張し、テキストマイニングにおいて、新規の遺伝子名や化合物名にも対応して、それらの生物

学的機能が記述されている文を抽出・要約するためのプロトタイプを開発した。また、スパコ

ンを活用し、大規模ゲノム解読技術を整備し、巨大ゲノムをもつ生物種のゲノム解読を行った。 

 フィールド調査からは、我が国の亜熱帯地域に自生する有用植物種の調査を行った。そして、

国際農研（石垣島）において、亜熱帯地域に自生する樹木の枝や果実を採取し、それらを用い

た栽培試験を開始している。イネ栽培品種を栽培・調査・交配を行い、今年度も引き続き、有

用形質に関わる遺伝子探索を進めている。 



 以上の研究活動により、査読付き論文発表（３報）、著書出版（英語、１冊）、シンポジウム

主催および話題提供（２件）などを行った。著書出版は、植物バイオインフォマティクスの初

学者向け教科書の位置付けであり、エディターとして内容の取りまとめを行うと共に、３章の

執筆を行った。 
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今後の展望 

グリーンバイオｘデータサイエンスのアプローチによるSDGsの達成に向けた国策が多くの

国で展開しており、我が国は、その両面において遅れを取っている。我が国が保有する植物遺

伝資源は豊富であり、バイオエコノミーやバイオファウンドリー、二酸化炭素資源化、食糧増

産、環境浄化などを推進するための遺伝子資源も多く含まれると期待される。この我が国の植

物遺伝資源と、AI テキストマイニング、AI 画像解析、高品質オミックスデータ解析を有機的

に組み合わせることにより、グリーンバイオ DX が促進されることが明らかである。今後、在

外研究機関中に取得した植物資源やオミックス情報、知識情報を統合解析することにより、植

物を活用した SDGs 達成を目的とした研究を展開する。 

 

教育への効果 

 我が国は、データサイエンスを推進可能な人材が少なく、植物科学分野において、それらに

精通する人材の教育と輩出が求められている。講義において、基礎的な AI ツールの利活用な

どのリテラシー教育を実践することにより、AI を積極的に活用し、さらには、開発にも貢献す

る人材を育成する。 

特に、データサイエンスの中心的な解析手法である機械学習や AI は、従来の統計数理では

モデル化が困難であった複雑な現象を扱い得る手法として注目されている。蓄積している多様

な生物種のゲノム情報をビッグデータとして用いることで、たとえば、SDGs の達成に資する

革新的な農業資材（品種、植物の生長を促進する微生物利用など）の開発や石油資源からのシ

フトが可能となると期待されている。しかし、生物学分野において、これらの手法の適用によ

るめざましい成果はない。このことは、これらの手法が、従来の生物学分野で扱う以上の規模

の実験データ、いわゆるビッグデータを要求することに起因する。推進している高品質ビッグ

データの整備では、その蓄積量（現時点で 15 植物種・8 万 run 以上の RNA-Seq データ））は

世界的にも突出した規模となっている。これらの高品ビッグデータを AI を用いてハンドリン

グするための教育が展開できる。 

より具体的には、人類が突破すべき喫緊の課題（SDGs など）のうち、植物科学・生命科学・

農学分野が取り組むべき課題として、脱化石資源による温暖化抑制、食糧の量産と質向上、環

境保全（土壌・海水・生態系）、フードロスのないサプライチェーンの確立などがあるが、これ

らの問題解決の糸口として、光合成植物の生産能の高度利用化が注目されている。光合成植物

は、水と二酸化炭素を源材料として光エネルギーにより炭水化物を合成する能力をもつ。さら

に、植物は、窒素、リン酸、カリウムを始めとする無機質肥料を吸収し、複雑な有機化合物を

合成する代謝システムを進化させてきた。環境・生態系において、植物は二酸化炭素を資源化

する、すなわち、二酸化炭素を原材料として活用し、合成した化合物を生体内に蓄積する機能

を唯一保有する生物種である。植物の生成物質は、人類活動に不可欠な食糧や有用物質（ゴム、



燃料、医薬品、パルプなどの原料・資材）として活用されてきた。特に、これらの有用物質に

は、人工的に合成困難な物質も多く含まれる。このことから、植物を有用物質の生産デバイス

（バイオファウンドリー）として活用するバイオエコノミーの拡大が国家戦略として多くの国

で進められている。在外研究活動により探索した有用植物遺伝資源をデータサイエンスにより

マイニングし、有用遺伝子の探索とバイオファウンドリー・高度利用化に向けた教育・研究が

可能となる。 


