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研究要旨 

本事業では、「創薬ターゲットの枯渇問題」を克服すべく、動物からではなくヒトの情報から創薬ターゲ

ット分子を探索する AI の開発実装を目的とする。 

令和３年度は、肺がん手術検体及びバイオプシー検体のオミックス解析を行うとともに、神奈川県立循

環器呼吸器疾患センターで IPF を含む間質性肺炎患者の臨床情報（オミックスデータ及びそれと紐づけ

られた診療情報）を引き続き収集した。これまでに本事業で開発された患者層別化 AI を用い、大阪大学

で収集された臨床情報の解析を行うことで IPF の特徴に該当する診療情報の項目に紐づけられる血中タ

ンパク質をデータ駆動的に複数個見出したが、これらのタンパク質の上流因子を阻害することにより

EMT（上皮間葉転換）が抑制されることを確認した。さらに、本事業の成果であるデータベースやAIを

広く共有するための基盤であるオープンプラットフォームに新たに 9 つの AI ガジェットと大阪大学コホ

ートデータ（匿名加工済み診療情報、プロテオームデータ）を搭載した。 

 

 

Ａ．研究目的 

医薬品開発において、近年国内外を問わず創薬ターゲットの枯渇が問題となっている。現在残されている

のは高難易度の創薬ターゲットのみであるがために、新薬の研究開発には多額の費用が必要となっており、

これが高薬価、ひいては医療費の高騰の要因となっている。 

更に、臨床試験段階で期待していた薬効が得られず開発が中断する例が増えていることも問題点として挙

げられる。特に医薬品開発の 70〜80%が Phase2 で中止となっており、この約 60%が、薬効が得られなかった

ことが原因との報告がある。つまり、「動物では効くが、ヒトでは効かなかった」という事案が多発してい

る。これは現在の創薬研究開発スキームの限界であると考えられる。 

このような現状を打開する解決策として、人工知能（AI; Artificial intelligence）が注目されている。

AI のパフォーマンスと可能性に創薬・医療・ヘルスケア分野が大きな期待を寄せており、今後国際競争が激

化することが必至である。 

これらの現状を背景に、本事業では、「創薬ターゲットの枯渇問題」を克服すべく、動物からではなくヒ

トの情報から創薬ターゲット分子を探索する AI の開発実装を目的とする。つまり、臨床情報（=電子カルテ

を始めとする診療情報＋オミックスデータ）を収集・利用して創薬ターゲットを探索する AI手法の開発をお

こなう。本事業では、対象疾患として難病指定の IPF（特発性肺線維症）を含む間質性肺炎及び部位別がん

死亡者数１位である肺がんを選択し、これらの臨床情報収集とそれを支援する基盤構築、異種かつ大量のデ

ータを統合して創薬ターゲット候補となる生体分子群を自動的に抽出する AI手法の開発を行う。また、本事

業で作成される IPF/肺がんの疾患統合データベース、機能分子を特定するための AI 及び知識ベース等を多

くの研究者等に利用してもらうための環境（オープンプラットフォーム）の構築を目指す。 

 

Ｂ．研究方法 

1. 臨床情報の収集と機械可読表現の開発：肺がん手術検体及びバイオプシー検体のオミックス解析を行う

とともに、大阪大学医学部呼吸器・免疫内科バイオバンク、大阪大学医学部附属病院医療情報部大阪大学病

院バイオバンク及び神奈川循環器呼吸器疾患センターで IPFを含む間質性肺炎患者の臨床情報を収集した。 

 

肺がん手術検体・バイオプシー検体のマルチオミックスデータ収集 

国立がん研究センターにおいて収集された肺がん手術検体及びバイオプシー検体（検体採取・処理・保存

は国立がん研究センターにおけるプロトコルに則って行われた）を用いて、下記のオミックスデータを収集

した。オミックスデータ取得はタカラバイオ株式会社への外部委託により実施した。 
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・ 全ゲノム解析 

・ 全エクソーム解析 

・ DNA メチル化解析 

・ ヒストン修飾（ChIP-seq）解析 

・ トランスクリプトーム（RNA-seq） 

 

大阪大学コホートにおける臨床情報収集 

令和元年度までに大阪大学医学部呼吸器・免疫内科のバイオバンクより、同意取得済みの IPF を含む間質

性肺炎患者及び器質的な呼吸器疾患を有さないと診断された方々の血清と、血清にひもつく診療情報（診察

記録、CT 画像及びその読影所見、血液検査値、患者基本情報及び初診時問診票）を大阪大学病院医療情報部

より収集している。当該年度は、COVID-19 の影響により入手が遅れていた呼吸機能検査値及びフローボリュ

ームカーブと MDD結果を同様に匿名化 IDが付与された形で入手した。 

 

 

神奈川県立循環器呼吸器病センターコホートにおける臨床情報収集 

神奈川県立循環器呼吸器疾患センターにおいても、下記の臨床情報（診療情報＋オミックスデータ又は肺

組織や血液）を収集した。診療情報及び血液は同意を得られた対象疾患患者全員より取得し、採血のタイミ

ングから最も近い診療記録と紐づけた。肺組織は、診断の上でクライオバイオプシーが必要と判断された場

合及び外科手術検体が得られた場合においてのみ収集した。クライオバイオプシーを収集する場合、１患者

より数カ所からクライオバイオプシーの採取を行い、縦に半割して一方を病理診断、もう一方をオミックス

データ取得に用いた。採取した肺組織及び血液は、下記のプロトコルで処理・保存し、１ヶ月に１回当所に

輸送（三井倉庫ホールディングス株式会社に委託）し、オミックスデータ取得はタカラバイオ株式会社に委

託した。 

 

収集した診療情報 

 診察記録（97項目） 

 所見 

⁻ 超音波（5項目） 

⁻ 気管支鏡（19項目） 

⁻ 外科生検（16項目） 

⁻ CT画像検査（19項目） 

 検査 

⁻ 血液＋尿（103項目） 

⁻ 生理機能（35項目） 

⁻ CT画像 

⁻ 肺組織 

 クライオバイオプシー：採取後チューブに回収し、速やかに-80℃で保存した。 

 外科手術検体（VATS）：採取後チューブに回収し、速やかに-80℃で保存した。 

 上記と紐づけられた病理所見 

 上記と紐づけられた病理画像からの特徴量 

 

 血液 

⁻ 血清（プロテオーム解析用）：採血後、室温で静かに５回転倒混和し、室温で 30 分間静置した後

にスイング式ローターを用いて、室温、1,300×gで 10分遠心した。上清をチューブに250µLずつ

分注して速やかに-80℃で保存した。 

⁻ 血漿（miRNA トランスクリプトーム解析用）：採血後、室温で静かに１０回転倒混和し、スイング

式ローターを用いて、室温、1,300×gで 10分遠心した。上清をチューブに250µLずつ分注して速

やかに-80℃で保存した。 

⁻ 末梢血単核細胞（PBMC、全ゲノム解析用）：採血後、室温で静かに５回転倒混和し、スイング式ロ

ーターを用いて室温、1,600×gで 20分遠心した。まとめて採血する場合、最初の検体から最後の

検体の時間が１時間以内になるようにした。遠心後、ゲルバリアの上にある細胞層を乱さないよ

うにして血漿層を約半分吸引し、パスツールピペットを用いて、細胞層全量をチューブに回収し

て速やかに-80℃で保存した。 
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肺組織からの核酸（DNA・RNA）同時抽出 

肺組織サンプル（56 症例、80 検体）について、DNA・RNA 同時抽出キット（NucleoSpin RNA、NucleoSpin 

RNA/DNA Buffer Set）を用いて核酸抽出を行った。抽出された核酸はバイオアナライザーを用いて RNA分画

における DNA混入の有無を確認し、RNA分画は NucleoSpin RNA/DNA Buffer Setのマニュアル通りに DNase処

理を行なった。 

 

肺組織からのマルチオミックスデータ収集 

i. 全ゲノム解析（depth 30） 

(1)TruSeq DNAライブラリの作成 

アコースティックソルビライザーCovaris(コバリス社）を用いて物理的に数百 bpに断片化した DNAの両末

端を平滑化とリン酸化処理をした後、3'-dA 突出末端処理を行い、Index 付きアダプターを連結した。その

後、アガロースゲル電気泳動によりアダプターを連結した DNA をサイズ選別し、それをを鋳型とし、PCR に

よる増幅を行い、シーケンスライブラリとした。ライブラリの品質は Agilent2100 BioAnalyzer を用いて測

定した。 

 

(2)シークエンス解析 

Illumina 社の NovaSeq6000 を用いて 150base 長ペアエンドシーケンスを行い、シーケンサー付属ソフト

（NovaSeq Control Software vl.6.、Real Time Analysis (RTA) v3.4.、bcl2fastq2 v2.20）を用いて塩基

配列（ リード配列）を得た。タグ配列に基づき塩基配列（リード配列）を検体ごとに分類して fastqファイ

ルを取得した。 

 

ii. DNA メチル化解析 

Illumina社の Infinium MethylationEPIC BeadChipを用いて、Infinium HD Methylation Protocol Guide, 

Manual Protocol (15019519 v01)に従い、ゲノム DNAを用いてメチル化解析を実施した。 

(1) Bisulfite処理 

ゲノム DNA（250ng）を EZ DNA Methylation Kit(ZYMO RESEARCH 社)を用いて Bisulfite変換し、精製、回

収を行った。 

 

(2)全ゲノム増幅、断片化、及び精製 

Bisulfite 処理した DNA はアルカリ処理後に酵素による全ゲノム増幅を行なった。その後、酵素による断

片化、イソプロパノール沈殿による精製の後、バッファーに再懸濁した。これを熱変性させ、Infinium 

MethylationEPIC BeadChipにアプライして、48℃で約 23時間ハイブリダイゼーションを行なった。 

 

(3)一塩基伸長反応とスキャニング 

ハイブリダイゼーション後、BeadChip をバッファーで洗浄し、一塩基伸長反応によってプローブ末端に一

塩基の標識ヌクレオチドを導入、ハイブリダイズした DNA を変性・除去し、取り込ませた標識ヌクレオチド

に対する蛍光色素標識抗体染色を行い、蛍光イメージを取得した。 

 

(4)データ解析 

取得した蛍光イメージデータを GenomeStudio/Methylation Moduleを用いて、Background Subtraction 及

び Normalizaion を実施して解析を行なった。 

 

iii.トランスクリプトーム（RNA-seq） 

(1) TruSeq Stranded mRNAライブラリの作製 

検体より PolyA+RNAを単離し、断片化により得られる RNAを鋳型とした逆転写反応により一本鎖 cDNAを合

成した。これを鋳型として、dUTP を取り込ませた二本鎖 cDNA を合成した。得られた二本鎖 cDNA の両末端を

平滑化・リン酸化処理した後、3'-dA突出処理を行い、Index付きアダプターを連結した。アダプターを連結

した二本鎖 cDNA を鋳型とし、dUTP を持つ鎖を選択的に増幅しないポリメラーゼにより PCR 増幅を行い、シ

ーケンスライブラリとした。ライブラリの品質は Agilent2100 BioAnalyzer を用いて測定した。 

 

(2)シークエンス解析 

Illumina 社の NovaSeq6000 を用いて 150base 長ペアエンドシーケンスを行い、シーケンサー付属ソフト
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（NovaSeq Control Software vl.6.、Real Time Analysis (RTA) v3.4.、bcl2fastq2 v2.20）を用いて塩基

配列（ リード配列）を得た。タグ配列に基づき塩基配列（リード配列）を検体ごとに分類して fastqファイ

ルを取得した。 

 

血液からのマルチオミックスデータ収集 

i.全ゲノム解析（depth 30） 

肺組織を取得していない症例においては、PBMC（末梢血単核細胞）を用いた全ゲノム解析を実施した。プ

ロトコルは、「肺組織からのマルチオミックスデータ収集 1. 全ゲノム解析」と同一である。 

 

ii.トランスクリプトーム（miRNA-seq） 

miRNAトランスクリプトーム解析には血漿を用いた。RNA抽出は QIAGEN miRNeasy micro kitを用いた。各

サンプルに QIAzol 700lを添加して RNA抽出後、14lの nuclease free waterで溶出した。ライブラリ調

製キットは QIAseq miRNA Library Kit を使用し、input 量は 5l とした。こうして調製したライブラリの

quality check はバイオアナライザーと qPCR(2nM サンプルを使用)にておこなった。miRNA-seq は Nextseq 

75bp シングルエンドで行い、１サンプルあたり２０００万リード以上取得することとした。RNA 抽出から

miRNA-seqまでの一連の作業は株式会社 DNAチップ研究所に委託した。 

 

iii.プロテオーム解析（DIA） 

血清 200μlから MagCapture isolation kit (Fujifilm Wako)を用いて細胞外小胞を精製した。細胞外小

胞中のタンパク質をトリス(2-カルボキシエチル)ホスフィンによる還元・ヨードアセトアミドによるアルキ

ル化を行い、トリプシン消化、脱塩を行った。前処理したサンプルを Data independent acquisition (DIA)

法を用いた LC-MS/MS 解析を実施した。 データ解析は、DIA 解析ソフト Spectranout を用いて実施し、欠損

値には run-wise imputation を行った。Quality control として、15検体毎に市販血清 1検体を加えて、サ

ンプル調製からデータ解析までの品質保証を行った。また質量分析の Quality controlとして HeLa細胞消化

物の DIA解析を実施した。 

 

2. 統合データ解析の手法開発とそれを用いた新規創薬ターゲット候補の同定：神奈川県立循環器呼吸器病

センターにおいて収集を進めているマルチオミックスデータの解析に対応するため、本事業において理研

AIP との共同研究により開発された患者層別化 AI の改良を実施した。一部作業については政策基礎研究所へ

の委託により実施した。 

 

3. オープンプラットフォームの構築： 

本事業で作成される IPF/肺がんの疾患統合データベース、機能分子を特定するための AI 及び知識ベース

等を多くの研究者等に利用してもらうための環境（オープンプラットフォーム、以後 OPF）の構築と運営開

始準備を進めている。OPF を介した公開を予定している診療情報の個人特定リスクを評価し、匿名加工情報

を作成した。更に、本事業において開発された AI のうち９つについてガジェット化（OPF 上で実行できるよ

うにデプロイ）した。 

 

診療情報の個人特定リスク評価及び匿名加工情報の作成 

OPF の構築及び運用にあたり、患者の診療情報など要配慮個人情報を取り扱う上でのリスク評価並びに匿

名加工の必要性の評価、また匿名加工情報の作成が求められる。そのため、当該年度は令和２年度に実施し

た診療情報の個人特定リスク評価結果と匿名加工条件を基に匿名加工情報の作成を行なった。 

 

AIガジェットの作成 

 OPF システム基盤の開発を行なった特定非営利活動法人 システム・バイオロジー研究機構（SBI）への委

託により、本事業成果の AIから下記の９つを選択して AIガジェットの作成を行なった。 

JaMIE: A Japanese Medical Information Extraction System（研究分担者 黒橋禎夫） 

kGCN：A graph-based deep learning framework for life science（研究分担者 奥野恭史） 

Modified Diet Networks（研究分担者 浜本隆二） 

Molenc: A molecular encoder using counted-unfolded fingerprints（研究分担者 山西芳裕） 

Multiomics Analyzer （研究分担者 浜本隆二） 

SFMEDM: space-efficient feature maps for string alignment kernels（研究分担者 田部井靖生） 

Vanishing Rabking Kernels: A single-parameter ranking method with an applicability domain 
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（研究分担者 山西芳裕） 

NamedEntityRecognizer（研究分担者 高村大也） 

EntityLinker（研究分担者 高村大也） 

 

4. 層別化 AIによる解析及び解釈の精度向上:これまでに見出された IPFの特徴と紐づけられるタンパク質に

ついて、ネットワーク解析による関連パスウェイや上流因子の探索、EMT への影響、メタボローム解析によ

る前述パスウェイの活性化の確認を実施した。 

 

バイオインフォマティクス解析による出力結果解釈 

上記解析によって見出されたタンパク質に関して、TargetMine や IPA（Ingenuity Pathway Analysis, 

QIAGEN 社）を用いた既存知識との照合による分析を行い、関与が疑われるパスウェイの推定や肺線維化に寄

与する因子の絞り込みを行なった。 

 

EMT 試験系の樹立 

線維化の発症と進行には肺上皮細胞が上皮間葉転換 ( Epithelial-mesenchymal transition ; EMT) により

筋線維芽細胞に分化することが重要であることが広く示唆されている。そのため、解析により見出した分子

の EMT への関与を評価する目的で、これらの分子の発現が報告されており、また TGF-β添加により EMT が誘

導されると報告されているヒト気道上皮細胞 BEAS-2Bを用いて EMT評価試験系の樹立に着手した。 

EMT は、上皮性マーカーである E-cadherin の発現抑制と、間葉系マーカーである Fibronectin、α-SMA 及び

Snail の発現増強を指標として評価することとした。ATCC より購入した BEAS-2B 細胞を 1～7.5×104 

cells/mL（培地；Bronchial epithelial cell basal medium、 Lonza株式会社）で 96 well プレートへ播種

し、24 時間後に TGF-β（Proteintech）を終濃度 2.5、5、10、15 及び 20 ng/mL となるように添加した。

TGF-β添加 48時間後に、SuperPrep® II Cell Lysis & RT Kit for qPCR（東洋紡株式会社）を用いて細胞溶

解及び RT を行い、上述の EMT マーカー遺伝子群の発現量を qPCR により測定した。qPCR には、THUNDERBIRD 

Probe qPCR Mix（東洋紡株式会社）を用い、各マーカープローブには TaqMan Probe（サーモフィッシャーサ

イエンティフィック株式会社）を用いた。本試験系の樹立は株式会社ケーエーシー（京都）に委託して実施

した。 

 

血清中代謝物の網羅的測定（メタボローム） 

大阪大学より入手した血清のうち、IPF 確定診断 10 例及び健常者 10 例について、キャピラリー電気泳動・

フーリエ変換型質量分析計(CE-FTMS)を用いて、糖リン酸、有機酸、アミノ酸、アミン等のイオン性代謝物

質を網羅的に測定した。また液体クロマトグラフィー・飛行時間型質量分析計（LC-TOFMS）を用いて遊離脂

肪酸、アシルカルニチン、胆汁酸、ポリフェノール類等の中性代謝物を網羅的に測定した。なお、分析対象

物質の物性に応じて、ポジティブモードとネガティブモードの 2 つのメソッドにて実施した。測定データは、

検出ピークを標準データベース（約 1300物質）と照合することにより帰属するとともに、糖代謝、アミノ酸

代謝に関わる 110 物質に関しては濃度定量を行った。本測定は、ヒューマン・メタボローム・テクノロジー

ズ株式会社（山形）に委託して実施した。 

 

（倫理面への配慮） 

本研究は、医薬基盤・健康・栄養研究所ならびに分担研究機関において倫理審査、承認を得た後、ヒトゲ

ノム・遺伝子解析研究に関する倫理指針及び、人を対象とする医学系研究に関する倫理指針に従って遂行し

た。 

 

Ｃ．研究結果 

1. 臨床情報の収集と機械可読表現の開発： 

肺がん手術検体及びバイオプシー検体のオミックス解析の研究結果全般の詳細については、研究分担者

（浜本隆二）による報告書を参照されたい。 

 

大阪大学医学部呼吸器・免疫内科のバイオバンク及び大阪大学医学部附属病院医療情報部より、IPF を含

む間質性肺炎及び器質的な呼吸器疾患がないと診断された健常者について、令和３年度は呼吸機能検査値及

びフローボリュームカーブと MDD 結果を同様に匿名化 ID が付与された形で入手した。MDD 結果を用いた解析

は現在進行中である。 
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肺組織 129症例を対象に下記のマルチオミックスデータを取得した。 

・ 全ゲノム解析（depth 30） 

・ DNA メチル化解析 

・ トランスクリプトーム（RNA-seq） 

 

PBMC 526症例を対象に下記のマルチオミックスデータを取得した。 

・ 全ゲノム解析（depth 30） 

 

血漿 449症例を対象に下記のマルチオミックスデータを取得した。 

・ トランスクリプトーム（miRNA-seq） 

 

 血清 909症例を対象に下記のマルチオミックスデータを取得した。 

  ・プロテオーム（DIA） 

 

神奈川循環器呼吸器病センターの臨床情報収集全般の詳細については、研究分担者（小倉高志）による報

告書を参照されたい。 

 

2. 統合データ解析の手法開発とそれを用いた新規創薬ターゲット候補の同定： 

本事業において開発した患者層別化 AI（subset binding）において、メモリ負荷が大きいことが課題の一

つであった。そのため、主にメモリ負荷の低減と解析対象データの探索範囲の絞り込みにより、これまでよ

りも高次元のデータに対して適用することが可能となった。 

 

3. オープンプラットフォームの構築： 

診療情報の個人特定リスク評価及び匿名加工情報の作成 

当該年度は、大阪大学コホート診療情報の匿名加工情報の作成を完了した。また、オミックスデータや CT画

像、医療テキストについて個人特定リスクの評価と（必要に応じて）匿名加工情報作成の条件検討を完了し

た。 

 

AI ガジェットの作成 

大阪大学コホートデータ（匿名加工済み診療情報、プロテオームデータ）の OPF 搭載を完了した。９つの AI

についてガジェット作成及び OPF搭載を完了した。 

 

システムの維持・管理体制の整備 

バックアップシステム及びデータベースの高速化システムを導入するとともに、オープンプラットフォーム

の基幹技術の導入元である企業からのサポート体制を整備した。 

 

4. 層別化 AIによる解析及び解釈の精度向上: 

令和２年度に実施した大阪大学コホートの臨床情報を患者層別化 AI の入力データとして用いた解析の結果、

患者基本情報を含む診療情報・胸部 CT画像の読影所見・血液検査で IPF患者に認められる特徴と紐づけられ

るタンパク質（以降、IPF 関連タンパク質と表記）を複数個見出すことに成功した。ネットワーク解析によ

り、IPF関連タンパク質において共通してつながるパスウェイの存在を明らかにし、IPF患者の血液を用いた

メタボローム解析によりこのパスウェイの活性化が起きているか確認を進めている。また、IPF 関連タンパ

ク質の上流因子を見出し、これを阻害する薬剤を炙り出した。昨年度において IPF 関連タンパク質の多くが

肺線維化部位において発現が亢進していることを確認していることから、この上流因子を阻害することによ

り IPF の治療あるいは進行を食い止めることが可能となることが示唆される。そのため、この上流因子の阻

害が肺線維化において重要な役割を担うとされている EMT（上皮間葉転換）に対してどのように働くかを確

認した。ヒト肺胞基底上皮腺癌由来 A549細胞及びヒト気道上皮細胞 BEADS2Bを用いた in vitro EMT試験系

において、前述の薬剤が濃度依存的に EMTを抑制することを見出した。 

 

Ｄ．考察 

当該年度の成果は、分担研究者との共同研究に関連するものを除くと大きく分けて３つである。すなわち、

①大阪大学コホートの臨床情報解析による IPF 創薬標的候補の提示、②神奈川県立循環器呼吸器病センター

コホートの臨床情報収集継続による疾患 DB拡充、③OPF構築と運用準備である。 
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①では、AI によってデータ駆動的に提示された創薬標的の阻害が実際に EMT を抑制することを確認しており、

臨床情報を用いた解析ワークフローの有効性を更に強固に示すことができたと言える。また、②では世界で

も稀な IPF マルチオミックスデータベースの構築に向けて着実に症例数を追加しており、次年度には本デー

タの解析による創薬標的探索や発症メカニズム推定が本格化する見込みである。 

③ではシステム基盤に大阪大学コホートデータと合計 10 つの AI ガジェットを搭載し、運用開始に向けた手

続きが済み次第国内運用を開始する見込みである。 

 

Ｅ．結論 

OPF 国内運用開始時期が数ヶ月後ろ倒しになっているものの、当該年度研究計画の達成状況は概ね良好で

ある。AIによって提示された創薬標的候補が有望であることを支持する結果を得ることができた。 
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17) 伊藤眞里, エクソソーム内プロテオミクスから難治性呼吸器疾患の病態解明へ, キアゲン IPAユーザ

ーグループミーティング, Web開催, 2021.9.8 

18) 夏目やよい, トランスクリプトームデータからの毒性発現メカニズム推定と安全性評価, 幹細胞を用

いた化学物質リスク情報共有化コンソーシアム第３回 scChemRISC研究会, Web開催, 2021.10.12 
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19) 伊藤眞里, 「新薬創出を加速する人工知能の開発」特発性肺線維症患者エクソソーム内プロテオミク

スと診療情報の活用, 第８回日本細胞外小胞学会学術集会, Web開催, 2021.10.19 

20) 夏目やよい, 新薬創出を加速する人工知能の開発 〜臨床情報を活用した創薬標的探索〜, CBI 学会

2021年大会, Web開催, 2021.10.28 

21) 夏目やよい, 新薬創出を加速する人工知能の開発, 関西共創の場第３回若手人材育成セミナー, Web

開催, 2021.11.27 

22) 夏目やよい,「新薬創出を加速する人工知能の開発」事業の紹介、京都大学大学院医学研究科「医学

領域」産学連携推進機構（KUMBL）主催シーズ・ニーズマッチング, 2022.1.27 

23) 夏目やよい, データ駆動型安全性評価の諸問題, 幹細胞を用いた化学物質リスク情報共有化コンソー

シアム 2022年度年会, 京都, 2022.3.1 

 

 

Ｇ．知的財産権の出願・登録状況（予定を含む。） 

１. 特許取得 

国際出願番号：PCT/JP2022/003368 

発明の名称：複数の項目を関係付けるための方法、システム、及びプログラム 

発明者：夏目やよい、上田修功 

出願人：国立研究開発法人医薬基盤・健康・栄養研究所 

出願日：2022年 1月 28日 

 

出願番号：特願 2022-50865 

発明の名称：特発性肺線維症の治療または予防剤 

発明者：夏目やよい、伊藤眞里、黒田正孝、水口賢司、足立淳、朝長毅、熊ノ郷淳、武田吉人、 

上田修功 

出願人：国立研究開発法人医薬基盤・健康・栄養研究所 

国立大学法人大阪大学 

国立研究開発法人理化学研究所 

出願日：2022年 3月 25日 

 

２. 実用新案登録 

なし 

 

３. その他 

なし 
 
 
  


