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 ライフサイエンス分野では、研究サンプルを最初に丸ごと測定してデータベース化し、後からそのデータ

を詳しく分析していく「オミックス研究」というスタイルが主流となりました。このため、各研究ラボでは

研究対象をモノとして扱うだけでなく、情報化されたデータベースとしても扱えることが不可欠です。さら

に各ラボの主宰者は、それら多数のデータベースを仲立ちにして、他の研究者との国際的な連携関係を築い

ていかねばなりません。生命情報基盤研究部門では、このようなラボ環境を誰もが享受できるバーチャルラ

ボセンター（理研サイネス）をインターネット上に構築し、データベースの統合化までを繋ぐ国家プロジェ

クトを推進します。

豊田哲郎
（とよだ・てつろう）
部門長
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　近年のライフサイエンス研究は、大規模データ

ベースを核として遠隔地や海外の研究者とグローバ

ルな連携関係を築きながら研究を進めていく点に特

徴があります。これは、現実空間に存在するラボで

の活動というよりも、空間を超越したバーチャルな

ラボ内に遠隔地から大勢が参画して、そこでデータ

や意見交換しながら共同研究しているイメージに近

いといえます。実はこのバーチャルな関係こそが、

研究活動体の本当の実態を表しており、"虚実の逆

転現象"が起きていると言われています。

　現在、ほとんどの研究者は電子メールを駆使して

このバーチャルな活動を行っているため、電子メー

ルではできないことが彼らの活動の限界となってい

ます。例えば、大型のデータベースを電子メールで

扱うことはできません。このため、各研究者はメー

ル以上のことをしようとして独自の情報システムを

個別に立ち上げて、自らの研究コミュニティを支え

ているのが現状です。しかし、この様にシステムを

個別に構築することは、開発コストだけでなく、運

用コストまで各研究者の負担として長期的に重く

圧し掛かるため、研究者達の足かせになってい

ます。

　そこで当部門では、強力なデータベース構築機

能、機密情報が管理できる電子ラボノート機能や、

メール機能など、国際的な連携研究に不可欠な機

能を具備し、高いセキュリティで堅牢に守られた

バーチャルラボを無数に構築する技術を開発し、

「理研サイネス（RIKEN SciNeS：RIKEN Life 

Science Networking System）」という名称で、

バーチャルラボの試験レンタルを開始しました。

この理研サイネスは、仮想的なデータだけでなく

現実的な物品にいたるまで、すべてに固有のIDを

割り当てて管理し、虚実の世界がシームレスに統

合化されたバーチャルラボを提供します。理研サ

イネスによって、バーチャルラボのオーナとなっ

た研究者は、そこでのバイオインフォマティクス

や連携研究を主導できる優位な立場に立つことが

可能になります。
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 組織の壁を超えて連携力を強化する組織の壁を超えて連携力を強化する

【図１】　データベース総合インキュベーションセンター（理研サイネス）が提供する連携機能

データベース構築から公開化までのインキュベーション機能を理研サイネスが提供し、国際標準規格に準拠し

たインターフェースで公開することで、世界的なデータベース統合のためのサイバーインフラストラクチャー

の形成にも貢献する。理研サイネスの試用版は http://database.riken.jp/ から公開中。　　　　　　　　
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　これからの日本が総合力を発揮して国際的な競

争に打ち勝っていくためには、組織の壁を超えて

連携力を強化する必要があり、国内外の連携体制

を機動的に構築できる我が国発の情報基盤が必要

です。これまでの日本では、優れた情報基盤を国

際的に提供することの意義が十分認識されておら

ず、日本の研究者が核となって主導権を発揮でき

る優れた連携システムを整備することが急務と

なっていました。理研サイネスは、国際標準規格

であるセマンティックウェブ技術に準拠して開発

された理研独自の技術であり、遠隔地に分散した

ライフサイエンス研究者たちを結びつける情報基

盤として、今後はさらに、トランスレーショナル

リサーチの分野における情報連携基盤としての利

用に期待が高まります。現在、理研免疫・アレル

ギー科学総合研究センターと連携して、専門医と

臨床医をつなぐネットワーク構築に理研サイネス

の基盤を活用する計画です。また、理研バイオリ

ソースセンターとの連携では、国際的なマウスリ

ソース表現型データベースの統合化でも日本の連

携拠点としての役割を理研サイネスが担っていく

予定です。
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 データベースの構築から統合化までを円滑につなぐ

【図２】　理想的な生命情報基盤に求められる機能　－（理研サイネスが有する機能）

◇コラボレーション・レビュー機能

◇メッセージ機能

◇電子ラボノート機能

◇コミュニティ機能

◇プロジェクト運営機能

 ○オントロジープロジェクト

  ・オントロジー構築機能

  ・異種オントロジー間対応付け

  　支援機能

 ○データベースプロジェクト

  ・データベース構築機能

  ・データベース公開機能

  ・文書タグ付けルール設定機能

  ・自動文書タグ付け機能

  ・Wiki機能

 ○データベーステンプレートプロジェクト

  ・データベースウィザード機能

◇リポジトリ機能

 ・ライブデータベースリポジトリ機能

  

大規模データを介した連携研究のためのインキュベーション基盤
大規模データを介した共同研究のための理研サイネス　"ライフサイエンスネットワーキングシステム"

  連携化支援機能  連携化支援機能

◇解析ツール拡張機能

 ・データ自動解析機能

 ・データ可視化機能

◇一括ダウンロード機能
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◇データフロー制御機能

 ・ラボラトリーオートメーション

◇自動更新機能

 ・自動セマンティックウェブ変換機能

 ・データベース自動統合更新機能

◇推論検索機能

 ・推論検索エンジンGRASE(PosMed,etc.)

 ・階層構造一括検索機能

 ・塩基配列または化合物構造のような

 　キーワード以外の検索

◇安定した運用

 ・スーパーコンピュータとの連携

 ・さまざまなサービスの機能

◇災害対策

◇システムメンテナンスとサポートスタッフ

　研究論文の成果発表では学術雑誌という専用の

発表メディアが発達しているのに対し、データ

ベースの成果発表では、個々の研究者が自らウェ

ブサイトを立ち上げてサービスしなければならず、

発表後も継続的にサービスを維持するための運用

コストやデータベース統合化にかかるコストが大

きな問題となっていました。理研サイネスはこの

問題を根本解決する切り札として期待されます。

　このため、理研サイネスは、個々の研究者が

データベースを発表するための「新しいタイプの

学術メディア」となることが期待されており、こ

の基盤から公開されたデータベースは統合化も容

易であるため、現在、文部科学省が推進している

統合データベースプロジェクトでも、理研サイネ

スを使って理研のデータベース公開化と統合化が

推進されており、統合データベースセンターへの

データの受け渡しを円滑に行っています。

理研サイネスの特徴

①数万個以上の個別データベース構築活動を、大

勢の研究者がインターネット経由で並行して実

施できる。

②大規模なデータを介した業務フローを柔軟に設

定でき、人的連携や自動処理を容易化できる。

③各活動群をセキュリティの高い状態で区切り、

未公開の状態でデータベース構築ができる。

④構築したデータベースをその基盤から直接公開

できる。

⑤公開後も、研究者がシステムの維持コストを負

担することなく、その基盤でコンテンツを継続

的に更新することができる。

⑥複数の世界標準形式に準拠したデータ配信が

容易
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【図３】　医療サイネス（医療連携研究情報基盤）の提供計画（平成２２年度～）




