
パンデミック・ゲノム研究の
倫理を考える

12月24日（木）13:00-15:00

開催形式 ウェビナー（オンラインセミナー動画配信）
◯ 事前に参加登録を頂いた方に当日参加用URLをお知らせします。
◯ブラウザから誰でも参加できるシステム（ユーザ登録不要）を使用します。
◯ パソコン・スマホで全国どこからでもご参加頂けます。

13:00~13:05

13:05~13:35

13:35~14:05

14:05~14:15

14:15~15:00

「開会の挨拶」
加藤 和人（大阪大学大学院医学系研究科）

「世界各地の新型コロナウイルスゲノム配列データから分かってきたこと」
中川 草（東海大学医学部）

「ウイルスゲノム解析を用いた疫学研究の倫理とガバナンス」
児玉 聡（京都大学大学院文学研究科）

指定発言
武藤 香織（東京大学医科学研究所）

質疑応答・総合討論

対 象

www.genomics-society.jp/news/event/post-20201224.php/

大学・研究機関の倫理審査関係者、研究者など 参加費 無料

参加登録 下記ページのフォームから参加登録をお願いします。 

※事前参加登録：12月23日（水）12:00まで

新型コロナウイルス感染症(COVID-19)は、2020年3月11日、世界保健機関（WHO）により
パンデミック（世界的な大流行）と宣言され、その世界的な感染拡大はいまだ収束していません。
その予防・治療に関する研究は社会全体の喫緊の課題ですが、一方で、被験者保護との両立等、
新たな倫理的課題等が指摘されています。今回の考える会では「パンデミック・ゲノム研究の倫理」
をテーマにとりあげ、COVID-19に関するゲノム研究での倫理的課題等について考えるヒト
ゲノム研究倫理を考える会を開催いたします。全国どこからでも参加できるウェビナー形式で
開催しますので、是非ご参加下さい。

2020年度第4回ヒトゲノム研究倫理を考える会 ウェビナー

文部科学省科学研究費新学術領域「先進ゲノム支援」   ゲノム科学と社会ユニット（GSユニット）主　催 日本生命倫理学会後　援
大阪大学大学院医学系研究科医の倫理と公共政策学　email: workshop@eth.med.osaka-u.ac.jp問合せ



開催レポート
2020 年度第 4 回「ヒトゲノム研究倫理を考える会」

―パンデミック・ゲノム研究の倫理を考える―
⽇時：2020 年 12 ⽉ 24 ⽇(⽊)／ウェビナー（オンラインセミナー動画配信）

http://www.genomics-society.jp/news/event/post-20201224.php/

2020 年 12 ⽉ 24 ⽇に、第 4 回「ヒトゲノム研究倫理を考える会」がウェビナー（オン
ラインセミナー動画配信）にて開催された。今回は、世界的な感染拡⼤がいまだ収束せ
ず、予防・治療に関する研究が社会全体の喫緊の課題となっている「新型コロナウイルス
感染症（COVID-19）に関するゲノム研究における倫理的課題等」をテーマとして、この
分野に取り組んでおられる 3 名の⽅にご登壇いただいた。主催者（⼤阪⼤学⼤学院医学系
研究科教授、加藤和⼈）の開会の挨拶の後、新型コロナウイルスのゲノム研究に関する最
新の動向について東海⼤学医学部の中川草⽒、ウイルスゲノム解析を⽤いた疫学研究の倫
理やガバナンスについて京都⼤学⼤学院⽂学研究科の児⽟聡⽒が講演を⾏い、東京⼤学医
科学研究所の武藤⾹織⽒が指定発⾔を⾏った。その後の質疑応答・総合討論では、ウェブ
上の参加者も含め、活発な議論が繰り広げられた。

以下、各⽒の講演、総合討論中の主な質疑の内容を簡単に紹介し、当⽇の発表資料を後
ろに掲載する。また、講演の動画も併せて公開しており、ぜひご参照いただきたい。

中川⽒の講演は「世界各地の新型コロナウイルスゲノム配列データからわかってきたこ
と」というタイトルであった。最初に、関連する⽤語について改めて説明があった後、
COVID-19 のゲノム解読と公開されている配列情報に関して説明があった。また現在まで
に報告されているウイルスゲノムの特徴やさまざまな変異について、その概要を紹介され
た。講演の最後に、まとめとして、変異を調べることで感染ルートを追跡することが可能
であり、⼀部例外があるが多くの変異はウイルスの性状を変えることはない、また現在で
は様々な網羅的な変異体解析結果が蓄積してきており、感染流⾏と合わせてその予測を⾏
うことが可能になりつつあると話された。

児⽟⽒の講演タイトルは、「ウイルスゲノム解析を⽤いた疫学研究の倫理とガバナン
ス」であった。最初に、講演のテーマでもあるウイルスゲノム解析を⽤いた疫学研究につ
いて、新聞報道や HP 上に公開されている情報等を例に紹介された。その後、National
Academies of Sciences が 2020 年 7 ⽉に発表した “Genomic Epidemiology Data
Infrastructure Needs for SARS-CoV-2” という報告書に関して、研究室内で作成した⽇本
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語の要約をもとに、説明された。最後に、ウイルスゲノムを共有し、様々なデータと統合
して分析するための仕組みは、⽶国も含め国際的にも発展途上にあること、ウイルスゲノ
ム解析のための同意や、疫学データとの統合の際の倫理的・法的問題などのさらなる検討
の必要性について⾔及された。

武藤⽒の指定発⾔では、最初に政府における COVID-19 対策の主な実施体制とその中で
の現在の⽴場について説明され、現⾏の感染症法での試料・情報収集の限界と課題に関し
て紹介された。感染症法は新興感染症のパンデミックへの対応を前提とされていない側⾯
があり、⼀元かつ迅速な対応のためには、法律や制度の仕組みに関する検討が必要ではな
いかと話された。

続いて、参加者を交えて質疑応答・総合討論が⾏われた。事前およびウェビナー中に寄
せられた質問をもとに活発な議論が交わされた。その際取り上げられた主な質問や議論は
以下の通りである。

 新型コロナウイルスの変異について、わかっていることはあるのか
 感染者のうち何％のウイルスゲノムを解析するべきなのか
 ワクチンについて、集団による違いはないのか
 データベースに登録されている⽇本のウイルスゲノムのデータ数が少ないのではないか
 RNA ウイルスとしての最⼤ゲノムサイズであることと、COVID-19 の特殊性との関連
 患者の既存情報を合わせて使⽤する研究計画の場合の同意の⽅法について
 研究により特定の集団が感染／重症化しやすいとわかった場合の公表のあり⽅について
 倫理的問題の議論の主体となるステークホルダーは、どんな⼈が想定されるのか
 研究の進展に関して情報発信を⾏っていくための取り組みについて
 確実なエビデンスが少ない中での、対策等の議論におけるエビデンスの扱いについて
 新型コロナウイルスの配列解析は、他国で⼀般的にどのような資⾦で⾏われているのか
 パンデミックを起こす感染症に限定した話として、法を根拠として強制的に試料・情報

収集する社会システムの構築に歩み出す必要があるのではないか

最後に加藤教授より、COVID-19 に関するウイルスゲノム、ヒトゲノムの研究の重要
性、現在の確定的な情報が少ない中での社会の中で情報交換や議論をしていく必要性につ
いて再確認できたのではないかとの発⾔があり、多くの⽅々にご参加、ご質問、コメント
をいただいたことへの感謝の⾔葉の後、閉会となった。
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