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 生命科学におけるビッグデータ時代�

•  次世代シーケンサーなどの高速解析機器
の普及により、ゲノム情報などデータ爆発
の状況になっている。�

Next Generation Sequencers �



農学系領域での統計科学教育�
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東京農⼯工⼤大学では、ゲノム科学を学ぶ学⽣生に対して、�
その解析技術を個別指導する「ゲノム科学⼈人材育成プロ
グラム」を2011年年から実施。�
�
その中で、⼤大規模データ分析に関する教育を実施し、統
計科学、情報科学に関する⼈人材育育成を実施している。�



農学系領域での統計科学教育�
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農学に限らず、⽣生命科学領領域全般に⾔言えることであるが、
もともと、数学や情報処理理に関する基盤が弱い。�
�
教養課程でも、ほとんどの学⽣生は、数学的な基礎科⽬目、
プログラミングを学ばずに、応募してくる。エクセル、
ワードが使えるのでやっとというのが情報系の教育、数
学系でもΣ記号、∫記号などが出せないレベルの学⽣生もい
る。�
�
そもそもが、研究においてそのような作業が発⽣生すると
いう認識識すらない。�
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農学系ゲノム科学⼈人材育成プログラム�
では、⼤大学院⽣生からゲノム科学（ゲノミク
ス、プロテオミクス、メタボロミクス、バ
イオインフォマティクスなど）を必要とす
る研究課題を募集します。�
�

採択された場合、研究室の個々の研究テー
マを実施しながらに関する知識識と技術を、
主指導教員に加え、ゲノム科学分野を専⾨門
とする特任教員及びリサーチメディエー
ターとの連携による個別指導を受け習得す
ることができます。�

農学系ゲノム科学⼈人材育成プログラムの概要�



東京農工大学農学系ゲノム科学人材育成
プログラムのウェブページ�

6



CLCゲノミクスワークベンチ�
解析システム�

講習会⽤用パソコンMacBook  Air�

ゲノム科学⼈人材育成プログラムで⽤用いる設備�

⾼高性能質量量分析装置�
LTQ  Orbitrap  XL�
ABSciex5800�

１回の分析で数百〜～数千種類の
蛋⽩白質同定が可能�

プログラム参加学⽣生は、最新のゲノム科学機器の 　
原理理と使い⽅方・⼤大量量データの取得⽅方法・膨⼤大なデー
タの解析⽅方法、及びその応⽤用技術と知識識を学ぶ�

次世代ゲノムアナライザー�
イルミナGAIIx�

１回の分析でDNA塩基30億個の
配列列決定が可能�

MiSeq�
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平成26年年度度公募予定�

第⼀一回⽬目 　�
平成26年年4⽉月21⽇日〜～�
 　 　 　 　 　 　5⽉月９⽇日�

第⼆二回⽬目 　�
平成26年年10⽉月半ば頃�
�
�
年年2回研究課題を�
公募します。�
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ゲノミクス分野�

実践的先端研究人材育成プログラムの実施内容	
 

専攻・講座・研究教育分野／研究室の枠を超えた
先端技術・知識識の個別指導�

⼤大学院学⽣生の応募者から選考�

プロテオミクス分野�

メタボロミクス分野�

インフォマティクス分野�学
⽣生
と
指
導
教
員
の
マ
ッ
チ
ン
グ
�

分野の異異なる
学内の学⽣生が
本来所属する
指導教員�

研
究
教
育
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施
法
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容
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整
／
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究
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財
等
�

⽣生物⽣生産専攻�

応⽤用⽣生命化学専攻�

学内�

環境資源共
⽣生科学専攻�

農業環境
⼯工学専攻�

農林林共⽣生社
会学専攻�

連携⼤大学�

応⽤用⽣生物化学⼤大講座�

⽣生物機能化学⼤大講座�

研究室1�
研究室2�
研究室3�

⽣生命⼯工学
専攻�

リサーチメディエーター：適宜必要に応じて専⾨門的観点から学⽣生・指導教員に助⾔言・指導を⾏行行う教員�

⽣生物シス
テム⼯工学
専攻�

獣医学研究科
（岐⾩阜連⼤大）�

共同先進健康科
学専攻（早稲⽥田
共同⼤大学院）�



基礎技術レベル�
（3ヶ⽉月）�
�
�
応⽤用技術レベル�
（3ヶ⽉月）�
�
�
�
アドバンスレベル�
（3ヶ⽉月）�
�
�
�
専⾨門家レベル�
（3ヶ⽉月）�
�
�
プロレベル�
（3ヶ⽉月）�
�
�
�

農学系ゲノム科学におけるビッグデータ解析の実施内容�

E1:UNIXの操作・データ解析環境の⽴立立ち上げ・スクリプト作成（Perl/Ruby/
Python）�
 　FreeBSD,  Linux  の操作、インストール、Perlなどをもちいたテキスト処理理�
�
E2:DNA配列列アセンブリ・メタゲノム解析・データベース構築（SQL）�
 　Velvet,  Oases,  Trinity  などの操作とデータアセンブリー⽅方法、原理理�
 　MySQL,  PostgreSQL  を⽤用いたデータベースの構築と、クエリ、集計�
�
�
E3:RNA-‐‑‒Seq解析・ChIP-‐‑‒Seq解析・統計解析（R/MatLab）�
 　発現定量量データの取得と統計解析、パラメトリック検定、ノンパラメトリック検
定、多変量量解析、機械学習、クラスター解析、グラフックスによる視覚化。�
�
E4:上記以外のデータ解析法（QTL・カスタムライブラリの解析）�
 　遺伝統計解析、統計モデリング（⼀一般化線形モデル、⼀一般化加法モデルなど）、
モンテカルロシミュレーション、マルコフ連鎖モンテカルロ法、遺伝学的系統樹解
析�
�
E5:新規データ解析法の開発実装（C/C++/Java）�
 　Perl,  Python,  Ruby,  C，C++，Javaを⽤用いた新規アルゴリズムの実装。 　�



インフォマティクス  実施例例�
A1･E1:  基礎技術レベル�

A2･E2:  応⽤用技術レベル�

B3:  アドバンスレベル�

A4･E3:  専⾨門家レベル�

A5･E4/E5:  プロレベル�

例例  ゲノム試料料の評価�

例例  ゲノムアナライザーの稼働�

例例  ⼩小型ゲノム解析�

例例  パスウェイ･トランスクリプトーム解析�

例例  オントロジー解析、新規解析法の実装�



現在までの実施状況（指導した人数）�
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2011年度
第1期（7〜9月） 12名（うち7名を担当）
第2期（10〜12月） 14名（うち8名を担当）
第3期（1〜3月） 11名（うち7名を担当）
2012年度
第1期（6〜8月） 27名（うち20名を担当）
第2期（9〜11月） 27名（うち20名を担当）
第3期（12〜2月） 31名（うち23名を担当）
2013年度
第1期（6〜9月） 25名（うち16名を担当）
第2期（11〜2月） 29名（うち20名を担当）
201⒋年度
第1期（6〜9月） 29名（うち23名を担当）
第2期（11〜2月） 14名（うち14名を担当）

合計(延べ)                      219名（158名）/4年

�



2014年度の実績�
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学生の学会発表 38件
論文投稿、受理����������3件�
講習会、実習�������������5回�
セミナー            �  ����3回

平成26年度ゲノム科学人材育成プログラム
研究報告会
平成26年12月12日

11人による発表



さらなる充実へ� 14

今後の課題�
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・大学の正式カリキュラムでないので、
講義などじっくりと教え込む機会がない。

→�正式カリキュラム化への努力

・よい教科書がない

→�現在執筆中


