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本分担研究は、AI・データ時代のグローバルヘルス研究開発体制を支えるデータ・ガバナンス基盤とし

て、病原体ゲノム配列データ（DSI）のデータベース・ガバナンスを、PABS、CBD の DSI 多国間メカニズ

ム、WHO IPSN 下のサーベイランス体制等、複数の国際ガバナンス枠組みが共通して依拠する基盤として

構造的に分析する。本年度の作業から、(1)既存プラットフォーム 3類型の構造的限界、(2)データベース断片

化によるフリーライダー問題、(3)技術的統合の試みによる ABS とオープンサイエンスの両立可能性、(4)デ
カップリングと拘束的契約要請との根本的対立、(5)AI・合成生物学による追跡可能性の根本的困難、の 5 つ

の構造的論点を抽出した。これらは、データベース・ガバナンスを単なる技術問題ではなく、複数の国際枠

組みを支える実装ガバナンスの中核問題として位置づけ直すべきことを示唆する。 

研究要旨 

Ａ．研究目的 

A.1 研究全体の問題設定 

新型コロナウイルス感染症は、グローバルヘル

ス・アーキテクチャーが個別保健課題への対応の

集合ではなく、データ・技術・財政・人材・制度

の相互接続性をいかに構築するかという問題であ

ることを露呈させた。今後のグローバルヘルス国

際協調は、特定の疾病領域や財政枠組みの設計を

超え、研究開発、データガバナンス、技術標準、

専門家ネットワークを横断的に接続する制度的基

盤の構築を要求すると整理し得る。 

病原体ゲノム配列データ（DSI）のデータベー

ス・ガバナンスは、WHO パンデミック協定下の

PABS（Pathogen Access and Benefit-Sharing）
システム、生物多様性条約（CBD）COP-16 決定

16/2 が確立した DSI 多国間メカニズム、WHO 
IPSN（国際病原体サーベイランスネットワーク）

下のサーベイランス体制、各国のバイオセーフテ

ィ・バイオセキュリティ規制等、複数の国際的ガ

バナンス枠組みが共通して依拠する技術的・制度

的基盤である。これらの諸枠組みにおいて、デー

タへのアクセスと、それから生み出される医薬

品・診断・ワクチン等の便益の公平な配分、なら

びにサーベイランス連動・規制間の相互運用性を、

いかなる技術的・法的・制度的設計のもとで両立

させるかは——医薬品アクセス・配分の問題であ

ると同時に、データ共有基盤の設計、追跡可能性

技術の整備、各国規制間の相互運用性の確保とい

う、研究開発体制論の中核に位置する問題群を内

包している。 

A.2 本分担研究の視座 

本分担研究は、PABS をはじめとする複数の国

際ガバナンス枠組みの制度的実行可能性が、共通

の技術的基盤としての病原体ゲノム配列データベ

ースの設計に深く依存している点に注目する。デ

ータベースの構造、ガバナンス、追跡可能性機能、

相互運用性の各層は、これらの諸枠組みが法的・

運用的に機能するか否かを左右する。データベー



ス設計を単なる技術選択の問題ではなく、研究開

発成果を実装に接続する「実装ガバナンス」の中

核的な制度設計問題として捉え直す視座をとる。 

病原体ゲノム配列共有のプラットフォームは複

数並存しており、各プラットフォームは固有のガ

バナンス構造、データアクセス・ポリシー、利用

追跡機能を有している。この断片化の状況下では、

各国際枠組みが要請する追跡可能性、利益配分、

サーベイランス連動、相互運用性等の機能は、い

ずれかのプラットフォームの選択あるいは新規構

築なしには制度的に担保され得ない。一方、デー

タの自由な流通と研究のオープン性を重視する科

学コミュニティの規範との緊張も大きい。両者の

間に存在する非対称性が、データベース・ガバナ

ンス設計の中心的課題を構成する。 

この非対称性のもとでは、複数のガバナンス枠

組みを支える共通基盤としてのデータベース体制

は、単一データベースへの統合でも各プラットフ

ォーム独立的併存の容認でもなく、相互運用性

（interoperability）の設計原理に基づく第三の領

域として構想される必要があると考えられる。 

A.3 本年度の範囲 

本年度（令和 7 年度）は 3 年計画の最終年度に

あたり、3 年間の研究で蓄積してきた分析基盤を

踏まえつつ、2025 年 10月以降の GISAID サービ

ス中断問題、WHO ベルリンハブをめぐる議論、

LISTEN 原則等の新たな国際的動向を組み込んで、

データベース・ガバナンスをめぐる構造的論点を

抽出する。本報告書は本研究の集約として位置づ

け、より詳細な分析は今後論文等で公表する。 

Ｂ．研究方法 

主たる方法は、政策文書および関連学術文献の

レビュー、ならびに既存プラットフォームの構造

的限界の類型分析である。 

対象とする政策文書群は、WHO パンデミック

協定交渉文書、PABS 関連の政府間交渉文書、

WHO Berlin Hub（パンデミック・疫病情報ハブ）

および国際病原体サーベイランスネットワーク

（IPSN）の公開資料、生物多様性条約（CBD）

COP-16 決定 16/2およびDSI 多国間メカニズム関

連 文 書 、 な ら び に GISAID 、 INSDC 、

Pathoplexus 等の各プラットフォームのガバナン

ス文書とする。学術文献は、Nature Genetics、
Science 、 The Lancet Microbe 、 Data Science 
Journal、Clinical and Translational Medicine、
International and Comparative Law Quarterly等
に掲載された関連論文を対象とする。 

分析は初期的・暫定的なものを含み、間接的な

情報等も使用している。本報告はあくまでも初期

的な検討にすぎず、最終的な公表物としては論文

等での共有を予定している。 

（倫理面への配慮） 

本分担研究は文献および公開政策資料に基づく

分析を主とするものであり、人を対象とする生命

科学・医学系研究には該当しない。専門家ヒアリ

ング等を実施する場合は、所属機関の規定に従い

適切に対応した。 

Ｃ．研究結果 

本年度の作業から、データベース・ガバナンス

をめぐる近年の国際的動向として、以下の 5 つの

論点が抽出された。 

C.1 既存プラットフォーム3類型の構造的限界と

WHO ベルリンハブ案 

Poisot & Carlson (2025)は、病原体ゲノム配列

データを共有する既存プラットフォームの構造的

限界を 3 類型に分けて分析し、WHO が新たな

PABS 対応データベースを設立すべきだと主張す

る論説を Think Global Health に発表した。論説

の 出 発 点 は 、 2025 年 10 月に GISAID が

Nextstrain、covSPECTRUM、outbreak.info へ

の COVID-19 データセットの定期更新を予告なく

停止したことである。著者らはこの決定が新たな

COVID-19 変異体を監視・対応する世界の能力を

著しく減退させたと述べ、次のパンデミックの急

性期に同様のサービス中断が発生すれば壊滅的で

あると警告している。 



この事態を踏まえ、著者らは、多国間システム

は、データへのアクセスを一方的に制限できる独

立した、説明責任のない非政府主体を中心に構築

することはできないと結論づけ、GISAID が

PABS の基盤となることに明確に反対している。

Bedford & Neher (2025)は Nextstrainブログにお

いて、GISAID から 2025 年 10月 1日にフラット

ファイル更新の即時終了を通知された経緯を公開

し、Nextstrain 側が継続アクセスを求めたものの

拒否されたと報告している。Poisot & Carlson 
(2025) は あ わ せ て 、 covSPECTRUM と

outbreak.infoも同時期にGISAIDからの定期更新

が 停 止 さ れ た 経 緯 を 指 摘 し て お り 、

Kupferschmidt (2026)の Science 誌でも関連の紛

争が報じられている。 

著者らは、代替候補を含む 3 類型のプラットフ

ォームそれぞれに固有の限界があると論じる。第

一に、GISAID については、不透明なガバナンス、

データアクセス・再利用に関する恣意的なルール

運用、リーダーシップの問題が長年批判されてき

たことを指摘する。特に、一部ユーザーのアクセ

スを気まぐれに遮断してきた実績が信頼を損なっ

ていると述べている。Enserink & Cohen (2023)の
Science 誌調査報道は、創設者の偽名使用やデー

タアクセスの恣意的制限を詳細に報じている。第

二に、INSDC（NCBI/ENA/DDBJ）については、

3 機関間でデータを効率的に共有しているものの、

ガバナンスがほぼ完全に欠如しており、匿名ダウ

ンロードのような問題のある機能を含むと評価す

る。すなわち、誰がどの配列をダウンロードし利

用したかを追跡する仕組みがなく、PABS 文脈で

の利益配分には対応できない。第三に、政府運営

データベースについては、海外の潜在的提出者と

の相互信頼が欠如している場合や、政府が資金を

制限し、データを操作し、政治的紛争に応じてア

クセスを遮断する可能性がある場合に、固有の限

界を持つと指摘する。 

著者らの核心的提案は、WHO ベルリンハブ

（パンデミック・疫病情報ハブ）が国際病原体サ

ーベイランスネットワーク（IPSN）の中心拠点

として、Pathoplexus のオープンソースソフトウ

ェア「Loculus」を用いて PABS 対応 DSI データ

ベースを設立するというものである。ガバナンス

に は LISTEN 原 則 ——Carlson, Granados, 
Phelan, Ramakrishnan, & Poisot (2025) が

Nature Genetics 誌で提案した、オープンだが追

跡可能な DSI アクセスのための 6 原則——を適用

すべきだとする。著者らは、WHO が、特に 2011
年の PIP フレームワークにおいて配列データベー

スの開発という同様の機会を逃してきたと批判し

つつも、GISRS（73年の歴史を持つ世界インフル

エンザサーベイランス・対応システム）の運営実

績を踏まえ、WHO には配列共有プラットフォー

ムを設立する能力と正統性があると論じている。 

Pathoplexus について著者らは、有望な代替と

評価しつつも PABS システムへの参加が現時点で

保証されていない点を重要な障害として指摘する。

Pathoplexus のガバナンス文書は PABS に関する

議論を認識しているが、ガバナンス側の合意が得

られるまで PABS 対応のコード変更は延期されて

いる。Kupferschmidt (2024)が報じるところによ

れば、Pathoplexus 共同創設者の Hodcroft は

PABS 対応について、世界で最も優れた頭脳が数

か月取り組んでも解決できていない問題を小さな

データベースである我々が答えを出せるかと言え

ば、正直に言えば答えはノーだとしつつ、解決策

が見つかった暁にはその一部となりたいと述べて

いる。 

ここで観察される構造は、研究開発体制論の観

点から重要な含意を持つ。既存プラットフォーム

の 3 類型がいずれも PABS の基盤として固有の限

界を持つという認識は、データベース設計が単に

技術選択の問題ではなく、ガバナンス、信頼性、

説明責任、追跡可能性を統合する高解像度の制度

設計問題であることを示唆する。 

C.2 データベース断片化が PABS にもたらす法

的・制度的リスク 

データベース断片化が PABS 交渉に直接的な影

響を及ぼすことは、Jon (2025a)が明示的に論じて

いる。同論文は、追跡可能性システムがどの配列

が PABS システムの一部であるかをタグ付けし監



視できない限り、製造業者は非 PABS ソースから

配列を入手したと主張し、利益配分義務がないと

主張できると指摘し、データベースの並存自体が

フリーライダー問題を構造的に増幅させると警告

している。Jon (2025b)はさらに、WHO の PABS
システムと CBD の間の管轄権重複という法的障

壁に加え、見落とされている政治経済的障壁が

PABS の実行可能性を脅かすと論じている。 

Bezruki (2025)のブリーフィングペーパー

（Pandemic Action Network刊）も、PABS の管

轄権が CBD 決定 16/2 と重複する問題を核心的な

構造的課題として取り上げ、病原体配列がオープ

ンデータベースにアップロードされるため、製造

業者が非 PABS 情報源から配列を取得したと主張

し得る点を指摘している。Eccleston-Turner, 
Rourke, & Switzer (2025)も同様の論点を取り上

げ、PABS 配列情報が PABS 専用データベースに

のみホストされるか、PABS ラベル・識別子の体

系的な利用・監視がデータベース基盤の大幅な改

修を伴って実装されない限り、利用者が意図せず

PABS DSI にアクセス・利用し得る点、ならびに

それが異なる法的枠組み間で利益配分義務の相互

衝突を生む可能性を指摘している。 

INSDC の追跡可能性の限界については、Arita 
(2021)が、INSDC は配列の著者と所在地を追跡す

るスキームを持つものの、データの利用範囲や取

得された利益を現行システムで完全に追跡するこ

とはできないと指摘し、利益配分には別のスキー

ムが必要だと論じている。Sheehan, Botta, & 
Leonelli (2024)は SARS-CoV-2 配列データベース

の計量書誌学的比較を通じ、GISAID の制限的ア

クセスモデルと INSDC の無制限オープンアクセ

スモデルの間にデータ利用パターンの顕著な差異

があることを実証している。さらに、米国や EU
諸国が INSDC と GISAID の双方に配列を登録す

る一方、日本を含む一部の国は GISAID にのみ寄

託しており、このような非対称的な寄託パターン

は、データベース統合を困難にする要因の一つと

解釈し得る。 

これらの諸点は、データベース断片化を単なる

技術的非効率の問題ではなく、PABS 制度の根幹

を揺るがし得る法的・制度的リスク要因として再

定式化する必要があることを示唆する。追跡可能

性の不在はフリーライダーを構造的に許容し、結

果として利益配分メカニズムそのものの正統性を

弱体化させ得る。 

C.3 技術的統合の試みと相互運用性の設計原理 

データベース断片化に対する技術的解決策はい

くつか提案されている。 

Carlson, Granados, Phelan, Ramakrishnan, & 
Poisot (2025)が Nature Genetics で提案した

LISTEN 原則は、Licensed（明確なライセンス）

、Identified（ユーザー本人確認）、Supervised
（利用監視）、Transparent（ガバナンスの透明

性）、Enforced（違反への制裁を含む執行性）、

Non-exclusive（排他的管理の排除）の 6 要素から

成り、ABS（アクセスと利益配分）がオープンサ

イエンスと本質的に矛盾しないという立場を理論

的に基礎づけている。LISTEN 原則は既存の

FAIR 原則を補完するものとして位置づけられて

いる。 

Pathoplexus は、この方向性を技術的に具現化

する試みの一つである。Dalla Vecchia (2024)の報
告によれば、Pathoplexus はデータ提出者が「オ

ープン」または「制限付き」（最長 1 年）を選択

でき、オープンデータは INSDC に即時共有され、

逆に INSDC の公開配列も Pathoplexus に取り込

まれる双方向的なデータフローを実現している。

これは、データの独立性とアクセス可能性を二律

背反としてではなく、提出者の選択と双方向接続

を媒介として同時成立可能なものとして再定式化

する技術的経路の一例と整理し得る。 

より広い文脈では、PHA4GE が提案する

Pathogen Data Object Model (DOM)が、INSDC
への病原体データ提出の標準化構造として

GISAID を含む他のリポジトリとの単一リンケー

ジポイントの確立を目指している（Timme et al., 
2023）。また、WHO は 2025 年 1 月に IPSN の

枠組みでゲノムデータ共有プラットフォームの属

性と原則に関する公開協議を実施し（WHO, 
2025a）、相互運用性のための API 要件や共通デ



ータ標準の必要性を提示している。IPSN のゲノ

ミクスデータに関する実践コミュニティ（CoP on 
genomics data）は、全 WHO地域から 60名の専

門家を集め、スケーラブルで相互接続された持続

可能なバイオインフォマティクスエコシステムの

構想を進めている（WHO, 2025b）。 

これらの技術的統合の試みに共通する設計原理

は、各プラットフォームの独立性を前提としつつ、

それらが共通の接続基盤・データ標準・API を介

して機能し合うことを可能にする相互運用性

（interoperability）である。統合を強要せず、し

かし独立的併存にとどまらない、第三の設計領域

の指定として位置づけ得る。同様の設計思想は、

AI ガバナンスの広島 AI プロセスにおいても採用

されており、データガバナンス領域を超えた共通

の構造として観察される。 

C.4 政策設計上の根本的対立——デカップリン

グ論争 

データベース統合の議論は、より広い政策設計

上の対立に埋め込まれている。Muñoz-García, 
DSI Scientific Network, & Scholz (2025)は、CBD 
COP-16 決定 16/2 が確立した多国間メカニズム

（カリ基金）の核心的設計原則として、アクセス

と利益配分の意図的な分離（デカップリング）を

説明し、バリューチェーン全体を通じてどの DSI
がどの国から使用されているかを追跡・追尾する

ことは非実用的かつ非効率であると述べている。 

一方、LMIC 側および公平性を重視する立場か

らは、拘束力のある契約メカニズムと強力な追跡

可 能 性 要件を 求める主張が な さ れ ており

（Bezruki, 2025）、先進国が自発的で柔軟なコミ

ットメントを優先する立場との間に根本的な溝が

あると整理し得る。データベース設計はこの政策

設計上の対立の技術的接面となっており、追跡可

能性機能の実装如何が、いずれの陣営の政策的立

場を実質化するかを左右する。 

Eccleston-Turner, Rourke, & Switzer (2025)は、

Think Global Health誌の論考において、PABSが

「病原体・データの共有」と「医薬品の供給・配

布」という二つの別個の公衆衛生資源配分問題を

結びつけており、両者を分離して扱う方がより効

果的に対処し得ると論じている。同様の枠組みは、

Switzer, Strobeyko, Eccleston-Turner, Aubry, & 
Rourke (2025)の PABS 交渉に関する勧告・優先

論点に関する討議文書、ならびに Hampton, 
Eccleston-Turner, Rourke, & Switzer (2023)によ

る、ABS が「衡平性」の実現手段として掲げられ

ることの「偽りの希望」を批判的に分析する論文

にも示されている。これらは、データベースの技

術的統合とは別次元の制度設計上の再考を促すも

のとして整理し得る。 

ここに観察される構造は、技術的解決主義

（technological solutionism）の限界である。デ

ータベース設計はデカップリング論争の決定的解

決を技術側から与えるものではなく、各陣営の政

策的立場を実質化する制度的接面として位置づけ

直す必要があると整理し得る。 

C.5 AI・合成生物学による追跡可能性の根本的

困難と比較制度モデル 

仮にデータベースの統合が技術的に実現したと

しても、追跡可能性には別次元の構造的障害が存

在する。Eccleston-Turner, Rourke, & Switzer 
(2025)は、医薬品研究開発における AI/ML の増加

的活用が、PABS 下の DSI 追跡可能性をさらに複

雑化させると指摘している。AI モデルが大量の配

列で訓練される場合、結果として生まれる製品を

特定の入力配列に帰属させることがより困難にな

る可能性が考えられる。 

Arita (2025)は、mRNA ワクチンが物理的ウイ

ルス粒子を必要とせずゲノム情報のみから製造さ

れた事実を DSI からの利益の典型例として挙げ、

合成生物学による「脱物質化」が遺伝配列の「起

源」概念を根本的に揺るがしていることを論じて

いる。これらの知見は、追跡可能性のための技術

的工夫だけでは制度設計上の課題を解消し得ない

こと、ならびに利益配分メカニズムの設計自体が

脱物質化時代の現実に適合する形で再構成される

必要があることを示唆する。 

他の国際制度の経験も、統合の困難さを示唆し

ている。Rourke (2019)は PIP フレームワークの



SMTA（標準素材移転契約）を分析し、設計上は

アクセスが確保されているにもかかわらず利益配

分は限定的にとどまる可能性を指摘し、これを

「設計上のアクセス、都合が良ければの利益

（Access by Design, Benefits if Convenient）」と

表現している。すなわち、契約ベースの追跡可能

性・利益配分メカニズムは設計図としては存在し

ても、運用上は十分に機能しない可能性が高いこ

とを示唆する。 

Sett et al. (2024)は、CBD、WHO、BBNJ、
ITPGRFA にまたがる DSI 利益配分ルールの調和

化を提唱し、複数の国際枠組みが並行して DSI 利
益配分を扱う現状の非効率性を横断的に分析して

いる。Lawson, Humphries, & Rourke (2024)は、

無形の情報を効率的に規制するには適切な物質的

代理——データベースアクセス手数料、サブスク

リプション料、課徴金等——を特定する必要があ

ると論じ、データベースのアクセス設計そのもの

が利益配分メカニズムの成否を左右することを示

唆している。 

これらの諸点は、データベース・ガバナンス体

制の設計が、データベース技術、契約設計、複数

フレームワークの調和化、脱物質化への対応を横

断する高解像度の制度設計問題であることを補強

する。 

Ｄ．考察 

D.1 5層を統合する設計原理 

C.1 から C.5 までの 5 つの論点は、それぞれ独

立した観察ではなく、データベース・ガバナンス

を構成する設計原理として相互に接続している。

第一に、既存プラットフォーム 3 類型の構造的限

界と WHO ベルリンハブ案。第二に、データベー

ス断片化が PABS にもたらす法的・制度的リスク。

第三に、技術的統合の試みと相互運用性の設計原

理。第四に、政策設計上の根本的対立とデータベ

ースの制度的接面性。第五に、AI・合成生物学に

よる追跡可能性の根本的困難と比較制度モデルか

らの示唆。これらは別々の論点ではなく、複数の

国際ガバナンス枠組みが法的・運用的に機能する

ための統合的設計の構成要素である。 

データベース・ガバナンス体制は、データベー

ス と い う 技 術 的 基 盤 の 設 計 、 ガ バ ナ ン ス

（LISTEN 原則等）の制定、追跡可能性の技術的

実装、各国規制間の相互運用性、AI・合成生物学

への適応的設計の各層を統合する実装志向型の体

制として構築される必要があると整理し得る。 

D.2 制度的配置の非移転可能性と国際協調の様

式 

デ ー タ ベ ー スおよびそのソフ ト ウェア

（Loculus 等）は国境を越えて流通可能性が高い

一方、それらを機能させる制度的配置——ガバナ

ンス機構、アクセス審査、利益配分の運用、各国

の規制管轄との接続——は各国・各機関固有性が

強いという非対称性は、データベース・ガバナン

ス体制の様式に重要な含意を持つ。 

特にこの領域では、各国の生物多様性条約上の

義務、医療規制、研究倫理規定、データ保護法制

が大きく異なるため、単一の統合システムを目指

すことは現実的ではないと考えられる。むしろ、

各プラットフォーム・各国の制度的独立性を前提

としつつ、データ標準、アクセス・ポリシー、追

跡可能性技術、説明責任機構を通じて相互運用性

を確保することが重要になると整理し得る。 

データベース技術それ自体ではなく、それを機

能させる制度的配置が決定的に重要であるという

命題は、国際協力を不要にするものではない。む

しろ逆に、制度的配置こそが各国・各機関固有性

を持つために、各主体の実装経験の相互参照こそ

が、国際協力の中核的機能となり得る。 

D.3 国際協力の二重機能と外部参照点としての

国際枠組み 

データベース・ガバナンスをめぐる国際協力は、

対外的ルール形成と各国・各プラットフォームの

内部ガバナンス改革の外部参照点という二重機能

を併せ持つ可能性がある。WHO ベルリンハブに

よる新規データベースの設立提案は、既存プラッ

トフォームの統一を強要するものではなく、信頼

性・透明性・追跡可能性の基準を外部参照点とし

て提示する装置として機能し得る。 



同型の構造は、HL7 FHIR のような医療データ

標準が日本国内の医療 DX の外部参照点として機

能してきた経緯、ならびに広島AIプロセスにおい

て各国規制間の相互運用性を確保するための国際

ガイディング・プリンシプルが外部参照点として

機能してきた経緯にも観察される。データベー

ス・ガバナンスにおいても、国際的合意による信

頼性基準と追跡可能性原則の確立が、各プラット

フォーム・各国の内部改革を加速する装置として

機能し得る可能性が示唆される。 

この二重機能の認識は、データベース・ガバナ

ンス体制の設計を、対外的合意形成のための場と

してだけでなく、データベース・ガバナンス、追

跡可能性技術、各国規制制度の改革を駆動する経

路として位置づけ直す視座に通じる。 

D.4 追跡可能性技術の共同開発による国際協力

の再構成 

追跡可能性技術、ガバナンス・ソフトウェア（

Loculus 等）、Privacy-Enhancing Technology 等

は、それ自体が新たな研究開発の対象である。こ

れらの技術の共同開発を国際協調の対象として位

置づけることで、国際協力の性格が変容する。そ

れは単なる知識共有や合意形成ではなく、デー

タ・モデル・評価・監査の各局面における詳細な

技術的調整を含む実装協調へと、国際協力が再構

成される。 

2030 年 G7 に向けた研究開発体制の検討におい

ては、医薬品・診断技術・AI モデル等の研究開発

と並行して、データベース・ガバナンス技術、追

跡可能性技術、安全性技術等の研究開発を、独立

した国際協調の対象として位置づける視座が一つ

の論点となり得る。WHO ベルリンハブによる

Loculus の活用提案は、ガバナンス・ソフトウェ

アの国際共同開発を国際協力の中核に位置づける

一つの具体例として整理し得る。 

Ｅ．結論 

本年度（令和 7 年度）の分担研究では、AI・デ

ータ時代のグローバルヘルス研究開発体制を支え

るデータ・ガバナンス基盤として、病原体ゲノム

配列データベース・ガバナンスを、個別プラット

フォームの技術的問題ではなく、データの独立性

と相互運用性の両立、追跡可能性の構造的不在に

伴うフリーライダー問題、政策設計上のデカップ

リング論争、AI・合成生物学による追跡可能性の

根本的困難、これらを統合する実装ガバナンスの

問題として捉え直す視座を提示し、その下で 5 つ

の論点を抽出した。本データベース・ガバナンス

は、PABSシステム、CBDのDSI多国間メカニズ

ム、WHO IPSN下のサーベイランス体制等、複数

の国際枠組みが依拠する共通基盤として位置づけ

られる。 

データベース技術およびソフトウェアが国境を

越えて流通可能である一方、それらを機能させる

ガバナンス・制度的配置は各国・各機関固有性が

強いという非対称性のもとでは、複数の国際枠組

みを支える共通基盤としてのデータベース体制は、

同一プラットフォームへの統合でも、各プラット

フォーム独立的併存の容認でもなく、複数層にお

ける相互運用性条件の整備として再定式化される

必要があると整理し得る。 

日本は、INSDC（DDBJ）の運営、医療 DX・

電子カルテ情報共有サービスの構築、DFFT・広

島AIプロセスにおけるデータガバナンス国際協調

の経験を有しており、これらをデータベース・ガ

バナンス体制の設計に資する形で再構成すること

で、日本からの政策提言、例えば 2030 年 G7 に向

けた政策提言の基盤としても提示し得ると整理で

きる。 

本報告書で抽出した5つの構造的論点は、PABS
交渉、WHO IPSN、CBD 決定 16/2 の運用、各プ

ラットフォームのガバナンス改革等の動向に応じ

て継続的に検証・更新が必要である。本稿はごく

初期的な整理に留まるが、今後ポリシーペーパー

や論文の形で、日本の政策提言の基礎として、本

研究班の他の分担研究との統合的検討に資する形

で提示することが考えられる。 
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