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概要『AI健康･医薬研究センター』

背景・社会的意義等

目標・令和５年度実績・成果・課題

ポイント

〇 データベース、AI、シミュレーション技術を融合し、創薬及び健康・栄養研究のDXと効率化に貢献

〇 「創薬標的の枯渇」や「研究開発費」の課題に対して、AI解析によりヒトでの有効性、安全性の予測を実現

〇 データやAIモデル共有に基づく、産学官連携の推進

〇 情報科学と生物学・化学との異分野融合的な学術基盤を構築

〇 患者層別化AIによる解析により、IPF疾患に関連するパスウェイを発見

メタボローム解析でパスウェイの活性化を確認

〇 薬物動態統合解析プラットフォーム（DruMAP）のデータを拡張

〇 ミトコンドリア毒性予測AIを完成、免疫炎症性難病トランスクリプトームデータ取得を完了

〇 吹田研究データのAI解析と深層学習による配列解析技術を利用した

新規酵素発見

〇 ヒト臨床情報のAI解析による創薬標的探索の有効性実証

〇 次世代AI創薬開発における産学連携基盤を提供

〇 創薬早期で利活用する毒性スクリーニング手法の提供

〇 健康・栄養分野のデータを利用したAI技術の有効性検証

診療情報
プロテオーム
メチローム

WES
WGS

● ● ● ●● ● ● ●
●■ ●■ ●■ ●■

層別化治験
新薬創出を加速する人工知能の開発

層別化
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概要『AI健康･医薬研究センター』 のミッション

DB × AI × Simulation：未病から医薬品開発まで

医薬品開発

承認

未病

栄養・予防 ターゲット探索 リード探索 リード最適化 バイオアッセイ 前臨床試験 臨床試験 薬物治療

創薬ターゲットの枯渇 臨床試験中の新薬候補化合物のドロップアウト

バイオ医薬品による医療費の高騰 健康・栄養分野と創薬分野の乖離

創薬標的探索のためのAI開発
• 疾患統合データベース/知識ベースの構築
• AIを用いた臨床情報の解析による創薬標的候補の探索
• 研究成果（データベース・AI）の共有に向けたオープンプラット

フォームの構築

次世代の医薬品創成プラットフォームの構築
• 新規モダリティー創薬に向けたインシリコパイプラインの構築
• 分子動力学計算を用いたデザインと分子機序解析

薬物動態・毒性予測の統合モデリング
• 薬物動態統合解析プラットフォームの構築
• 医薬品の安全性向上に資する予測AIの開発

腸内細菌叢と生活習慣データの統合解析
• マイクロバイオームと表現型の統合データベースの構築
• データ統合プラットフォームMANTAの開発

デジタルヘルスケア
• 生活習慣領域のデジタル創薬/介入等に向け
• 健康・栄養・代謝分野のエビデンス集積
• AI・機械学習技術を利用したデータ解析
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概要

バイオインフォマティクスプロジェクト

PJリーダー：夏目やよい
データ駆動型の創薬標的探索／疾患関連データ解析／
AI・機械学習手法開発

水口賢司 センター長

インシリコデザインプロジェクト

PJリーダー：水口賢司（併）、サブリーダー:李秀栄
医薬品化合物の論理設計／薬効・動態予測／データベー
ス開発／分子シミュレーション

トキシコゲノミクス・インフォマティクスプロジェクト

PJリーダー：山田弘
薬理・毒性バイオマーカー探索／毒性予測システム開発
／副作用機序／次世代シーケンサ・トランスクリトーム解
析

AI栄養プロジェクト

PJリーダー：荒木通啓（併）
健康・栄養・代謝に関わるAI・機械学習の開発と解析／
コホート・計測データ集積と解析／企業連携

荒木通啓・夏目やよい 副センター長

水口賢司 荒木通啓 夏目やよい

山田弘 李秀栄

（総勢 45 名）

2019年4月設立

研究 ８名、事務１名

研究３名、事務１名

研究２名、事務１名

研究1４名、事務１名

「 人生1 0 0年時代」を 見据え 、

社会と 国民のニーズに応え続けます。

人々の暮らしをとりまく 環境は、大きく 変化しています。

そうした移り変わりにあっても変わらぬ思い。

それは、いつも健康で、高齢になってもいきいきしていたいという願い。

人生1 0 0年時代を実現し、もっと豊かな社会を次の世代に引き継ぐため

大切なのは、それぞれが異なるお一人おひとりのニーズに耳を澄ませること。

私たちは研究と調査、技術開発のフロントラインに立ちながら

たゆまぬ歩みで価値を創造し、その成果をいち早く 社会に還元します。

健 や か を
　 咲 か せ よ う 。

ごあいさつ 3

理念・役割・重点的な取り組み 4

研究領域 5

代表的研究紹介

　 ● Ⅰ.  医薬と健康分野 7

　 ● Ⅱ.  生物資源研究分野 9

　 ● Ⅲ.  創薬資源研究分野 1 1

　 ● Ⅳ.  A I分野 1 3

　 ● Ⅴ.  栄養分野 1 5

　 ● Ⅵ.  身体活動分野 1 7

研究テーマ概要 1 9

C o n t e n t s

医薬基盤研究所
国際文化公園都市（ 彩都：大阪府茨木市）

国立健康・ 栄養研究所
北大阪健康医療都市（ 健都：大阪府吹田市・摂津市）

地域を核にオープンイノベーションを促進。

研究インフラの集約で融合領域も発展。

令和4年、国立健康・ 栄養研究所は大阪府吹田市と摂津

市にまたがる「 北大阪健康医療都市」（ 健都）に移転。同

エリアにある国立循環器病研究センター、吹田市立吹田

市民病院をはじめ、企業等とのオープンイノベーションを

目指します。また近隣コミュニティと密接に連携し、研究

成果を社会実装モデルとして確立していきます。さらに国

立健康・ 栄養研究所の大阪移転にともない、「 国際文化

公園都市」（ 彩都）に位置する医薬基盤研究所との協働

を一層深め、融合領域の研究テーマをより発展させます。

1 2

『AI健康･医薬研究センター』 （ArCHER：Artificial Intelligence Center for Health and Biomedical Research ）の組織

『AI健康･医薬研究センター』の研究プロジェクト（令和５年度）
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『バイオインフォマティクスPJ』：PRISM AI創薬「新薬創出を加速する人工知能の開発」

● ● ● ●

● ● ● ●

●■ ●■ ●■ ●■

・成功率上昇
・コスト削減
・開発期間短縮

×
層別化治験

疾患統合データベース
・オミックス解析
・診療情報自動収集システム

疾患の神羅万象をビッグデータ化

・専門医
・計画的研究
・標準手順書

結果解釈
・研究用大規模知識ベース

 TargetMine
・分子ネットワーク推論技術

データ解析
・層別化アルゴリズム
・マルチオミクスデータ
解析技術

診療情報
プロテオーム
メチローム

WES
WGS

層別化
AI

[胸水:n:]
[蜂巣肺:p:下葉|両側肺]
[牽引性気管支拡張:p:下葉|
両側肺]
[網状影:p:下葉|両側肺]

入力：
二種類のデータ

出力：
層別化の条件

診療情報

血中タンパク質データ

IPF臨床情報（大阪大学）

IPFの特徴と紐づけられた
タンパク質の繊維化部位に

於ける発現亢進

タンパク質A: high
タンパク質B: high
タンパク質C: high
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『バイオインフォマティクスPJ』：コアタンパク質が相互作用し合うパスウェイの活性化をメタボローム解析

・プロテオームデータを用いたsubset biniding解析により見出されたパスウェイは、
”Carbohydrate metabolism”, “Small molecule biochemistry”がエンリッチ
→これらのパスウェイはIPF患者で活性化しているのか？

・IPF患者、健常人より血液と尿を収集
・Mass spectrometryで代謝物を測定
・CE-MS annotation listに含まれる約1000代謝物中110代謝物が定量

成果
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『インシリコデザインPJ』：AMED 産学連携による次世代AI創薬開発事業

AI用統合創薬情報データベース

公共データ
（公開）

企業データ
（限定アクセス）

企業内
秘密
データ

DruMAP
・溶解度
・膜透過性
・吸収率
・P-gp輸送能
・脳ホモジネート結合
・血漿タンパク結合
・血液血漿濃度比
・組織分布
・肝固有クリアランス
・尿中未変化体排泄率
・腎クリアランス

薬物動態データベース
（先行AMED創薬インフォマ）

1. 新たに収集した公共データの追加

2. CTDからの新規データ収集を目的と
したアプリケーションの開発

Federated
Learning

Data

創薬に必要なほぼ全てのプロファイルの網羅的予測システムを構築

精度評価・
化合物選択・
データ補完用

AI
予測システム
（公開）

AI
予測システム
（非公開）

薬物動態
パラメータ

オン・オフターゲット

企業A

企業B

企業C

企業D

プロジェクトの目的

企業データの収集

2022年度以降2022年度以降

溶解度
血漿タンパク結合
膜透過性
代謝安定性
CYP阻害
などの

公共データの収集

丁寧なキュレーションによる、
モデル作成に利用できる質の高いデータ収集

CYP阻害（7つの分子種：約3万データ）

効率的なデータ収集の実現

血漿/組織中濃度推移（約5万データ）

予測モデルの構築

企業/公共データを用いた
予測モデルの構築
化合物プロファイル予測
システムの構築

製薬企業13社よ
り、24種の薬物
動態パラメータの
データを収集

約49万データ
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『インシリコデザインPJ』：薬物動態統合解析プラットフォーム（DruMAP）の開発

データ拡張、バージョンアップ、論文発表によりユーザビリティーを向上！

DruMAP: A Novel Drug Metabolism and Pharmacokinetics Analysis
Platform
Hitoshi Kawashima,* Reiko Watanabe,* Tsuyoshi Esaki, Masataka Kuroda, Chioko Nagao,
Yayoi Natsume-Kitatani, Rikiya Ohashi, Hiroshi Komura, and Kenji Mizuguchi*

Cite This: J. Med. Chem. 2023, 66, 9697−9709 Read Online

ACCESS Metrics & More Article Recommendations *sı Supporting Information

ABSTRACT: We developed a novel drug metabolism and pharmacokinetics (DMPK)
analysis platform named DruMAP. This platform consists of a database for DMPK
parameters and programs that can predict many DMPK parameters based on the chemical
structure of a compound. The DruMAP database includes curated DMPK parameters from
public sources and in-house experimental data obtained under standardized conditions; it
also stores predicted DMPK parameters produced by our prediction programs. Users can
predict several DMPK parameters simultaneously for novel compounds not found in the
database. Furthermore, the highly flexible search system enables users to search for
compounds as they desire. The current version of DruMAP comprises more than 30,000
chemical compounds, about 40,000 activity values (collected from public databases and in-
house data) , and about 600,000 predicted values. Our platform provides a simple tool for
searching and predicting DMPK parameters and is expected to contribute to the acceleration
of new drug development. DruMAP can be freely accessed at: https://drumap.nibiohn.go.jp/
.

INTRODUCTION

It is well known that the development of new drugs is time-
consuming and expensive.1 There are many issues to be solved
in new drug development. Among them, drug metabolism and
pharmacokinetics (DMPK) and toxicity issues have often
interrupted drug development in the past. Therefore,
pharmaceutical companies have incorporated assessments of
these parameters in the early stages of drug discovery.
However, the discovery of new drug targets becomes more
di cult with each passing year because the number of factors
to be evaluated in toxicology has increased as the safety
assignment has evolved, and a full range of drugs that can be
developed relatively e ortlessly have already been developed.
Consequently, a high level of expertise is required to discover a
new target, and thus, the role of academia or startup companies
with special technologies is increasing.2 However, it is nearly
impossible for academia or startup companies to conduct large-
scale pharmacokinetic and toxicological screening studies for
new drug candidates, as pharmaceutical companies do. To
bridge this gap, a computer-based prediction system is
considered to be useful.
There are several tools and software programs that can
predict physicochemical, pharmacokinetic, and toxicological
parameters simultaneously from a chemical structure, such as
SwissADME,3OCHEM,4 pkCSM,5 ADMETlab,6 and the vNN
web server.7 Most of these programs were trained using
publicly available data. In building prediction models, the
quality and quantity of the training dataset are critical. DMPK

data are widely available in public chemical databases, such as
ChEMBL8 and PubChem.9 However, these data were collected
under di erent experimental conditions, leading to di erent
experimental values. Moreover, although the ChEMBL data-
base has standard values and standard unit fields, these units
are not necessarily standardized across experiments. For
example, in the case of hepatic intrinsic clearance, some
ChEMBL data are incorrectly assigned between hepatic
clearance and hepatic intrinsic clearance. Curating these data
requires equation-based conversion in addition to unit
conversion (details are described in the Experimental Section) .
Such curation can improve the prediction accuracy of machine
learning, as previously shown.10

In this study, we developed DruMAP, a Drug Metabolism
and pharmacokinetics Analysis Platform. DruMAP not only
provides new prediction results for DMPK parameters for a
compound but is also an integrated database that stores data
used to train our prediction programs and results from them.
As the number of data points has a great influence on the
performance of a prediction program, we newly acquired
experimental data to increase the amount of data. In addition,

Received: March 22, 2023
Published: July 14, 2023

Articlepubs.acs.org/jmc

© 2023 The Authors. Published by
American Chemical Society

9697
https://doi.org/10.1021/acs.jmedchem.3c00481

J. Med. Chem. 2023, 66, 9697−9709
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 30,000以上の化合物
 約40,000の活性値
 約600,000の予測値を収録
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『トキシコゲノミクス・インフォマティクスPJ』：医薬品開発に貢献する創薬ツールの開発

医薬品の
化合物構
造の改良

毒性の課題を克服した
安全な医薬品の提供

医薬品の安全性向上に資する
毒性予測AIに関する研究

免疫炎症性難病の患者検体情報
データベースの構築に関する研究

データベース

創薬ターゲットや
診断マーカー探索、
疾患メカニズム解
明など

免疫炎症性難病患者に
新規治療法の提供

研究テーマ（１）GCN技術を用いた毒性予測AIモデルの構築

研究テーマ（２）免疫炎症性難病の患者検体情報データベースの構築

免疫炎症性難病コンソーシアムの共同研究の一環として実施

参加機関：NIBIOHN，慶応大，高知大，岩手医科大，
小野薬品，第一三共，田辺三菱

研究分担：臨床血液サンプルの次世代シーケンサを用いた
トランスクリプトーム解析

今年度目標：データベースに登録する全トランスクリプ
トームデータの取得を完了する。

AMED事業DAIIAの委託研究の一環として実施

研究分担：化学構造から毒性を予測するAIモデルの構築

今年度目標：
① ミトコンドリア毒性予測AIモデルを完成させる。
② 新たな毒性予測AIモデルの試作版を１～２種構築する。

【研究成果】
① ミトコンドリア毒性予測AIモデルを完成させた。
② in vitro小核およびリン脂質症予測AIモデル試作版

を構築した。

【研究成果】 第1次計画で立案したデータベース登録
RNA-seqデータの取得を全て完了した。

（6ヵ年総数：525検体，4727サンプル）
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『AI栄養PJ』：健康・栄養課題の解決に向けたAI技術の開発

健康課題の解決に向けた、コホートデータ活用
AI解析による疾患・健康リスク指標の抽出

・ 吹田コホートデータのAI解析：吹田スコア補完
Vu et al., Journal of Biomedical and Health Informatics
(under review)

・ NHANESデータのAI解析：循環器疾患に関わる食指標の抽出
Martin-Morales et al., Nutrients (2023)

・ 食指標と腸内細菌多様性の相関解析：NEXISコホート
Park et al., Microorganisms（2023）

・ ゲノムスケール代謝モデル開発と解析手法の確立
Kuriya et al., Bioengineering (2023)

・ ゲノム情報を利用した酵素配列予測・探索
Watanabe et al., Biology (2023)
Watanabe et al., Bioinformatics Advances, in press (2023)

深層学習による酵素配列解析・酵素探索技術の開発
代謝ネットワーク解析への展開
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『AI健康・医薬研究センター』における今後の取組（まとめと今後の展望）

セルフケアAI

連携・協力

③ データ解析
• AIを活用し、発症/重症化の

要因を探索

② データ共有基盤
• 様々なデータベースを

安全に共有する

① データ収集
• 健康/医療情報と
マルチオミックスデータの収
集

外部機関

企業・大学国研等の研
究者

• 簡便なデジタル
ツールの利用

病院
自治体

住民等

中心となるのはデータ
データ自動構造化AI

⑤ 結果解釈
• 既存情報と照合して要因の妥

当性を解釈
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連携

住民等

⑥ 介入策の検討
• 介入策の検証、社会実装化

の検討。

④ 分子ドッキング/
リバースドッキング

• 標的生体分子からの
活性物質の予測

• 活性物質からの
標的生体分子の予測

⑦ 仮想人体生成モデル
• シミュレーション
• データの増幅

バイオインフォマティクスプロジェクト

インシリコデザインプロジェクト

トキシコゲノミクス・インフォマティクスプロジェクト

AI栄養プロジェクト


