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どんなデータベースを研究で使っていますか？

「標準的」なデータベースとしては、以下があります。

ＤＮＡ塩基配列 - - - - DDBJ/EMBL/GenBank

タンパク質配列 - - - - UniProt

タンパク質立体構造 - - PDBj

遺伝子発現 - - - - - - GEO (NCBI)

パスウェイ - - - - - - - KEGG

ゲノム多型 - - - - - - - dbSNP (NCBI)

文献情報 - - - - - - - PubMed (NCBI)

でも、それだけで満足ですか？
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「発見競争」に勝つには？

• 生物学は大量の情報が利用できる状況にあり、

"data-driven science"が盛んである。

• 標準的なデータベースは誰でも使っている。

• 他の人と同じデータベースを使っていても、「発

見競争」に勝てないかもしれない。

• ではどうすればいいか．．．
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解決策

１． その道のプロに聞け。

２． あらゆる手段で情報を集めよ。

ポータルサイト・リンク集

書籍・論文集

検索の活用
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ポータルサイト・リンク集
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Nucleic Acids Research, Database Categories List

http://nar.oupjournals.org/
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NAR, Database Listに掲載されている

データベースの件数

• Nucleotide Sequence Databases 129
• RNA sequence databases 63
• Protein sequence databases 179
• Structure Databases 131
• Genomics Databases (non-vertebrate) 252
• Metabolic and Signaling Pathways 106
• Human and other Vertebrate Genomes 110
• Human Genes and Diseases 114
• Microarray Data and other Gene Expression Databases 65
• Proteomics Resources 18
• Other Molecular Biology Databases 41
• Organelle databases 26
• Plant databases 100
• Immunological databases 27

• Total 1361
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文部科学省統合データベースセンター
DBCLS (http://lifesciencedb.jp)

収録データベース：665件
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経済産業省統合データベース・ポータルサイト MEDALS
http://medals.jp/

データベース便覧→

ツール便覧 →

収録：82件
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書籍・論文集
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実験医学増刊

バイオデータベースとソフトウエア最前線

実験医学増刊
生命研究への応用と開発が進む
バイオデータベースとソフトウェア最前線
DNA解析からRNA・タンパク質の機能解
明，エピジェネティクス研究，･システム生
物学と誰もが使う文献検索の新機能

* 森下 真一 ／編 阿久津 達也 ／編
* 定価 5400円＋税
* 2008/04発行
* ISBN 9784758102902
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検索の活用
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Google検索

RNA polymerase II 
で約60万件のヒット
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NCBI, Entrezによる[All Databases]検索

RNA polymerase II 
で約8万件のヒット
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Bioinformatics Harvesterによる検索
http://harvester.fzk.de/harvester/

→
RNA polymerase II 
で210件のヒット
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DBCLSによるライフサイエンスデータベース横断検索
http://lifesciencedb.jp/

RNA polymerase II 
で36,108件のヒット
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リンク自動管理システムによるIDを使った横断検索
http://biodb.jp/

POLR2A 
で20件のヒット

（対象はヒトのみ）
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ヒト遺伝子と転写産物に関する
統合データベース H-InvDB
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H-Invitational プロジェクト
◆ Human Full-length cDNA Annotation Invitational (H-Invitational)

◆ 世界のヒト完全長cDNAクローン情報を収集し、包括的なアノテーション（注釈付け）を
行うことにより、トランスクリプトームの統合データベース構築を目標とする。

◆ 生物情報解析研究センター（JBIC、産総研）およびＤＤＢＪ（遺伝研）が主催し、世界の
４４研究機関からの１２０人以上の研究者が参加した。

H-Invジャンボリー風景
（2002年8月）

統合データベース: H-InvDB

2004年4月公開

ミレニアム
ゲノム

プロジェクト
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遺伝情報の伝達様式

genomic DNA

pre-mRNA

mRNA

protein

transcription

maturation

translation

転写

成熟

翻訳

タンパク質に翻訳
される情報を持つ領域

ゲノム

タンパク質

遺伝子

エクソン イントロン

メッセンジャーRNA
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完全長cDNA (FLcDNA)

• 全長の成熟mRNAからクローニングされる。

• FLcDNAsはイントロンを含まない。

• Open reading frames (ORFs)の予測が比
較的容易である。

• 選択的スプライシングバリアントに対応す
るFLcDNAが入手可能である。



24

H-InvDBにおけるアノテーションの概要H-InvDBにおけるアノテーションの概要

大量の転写産物の配列データを対象に、
(1) 24項目にわたる大規模な計算機解析と
(2) 20名以上のアノテータ・研究者による文献確認・データ精査、

の両方を実施して、データベースに格納する。

専任スタッフで約2ヶ月
PCクラスタで約2ヶ月

(1)計算機解析 (2)データ精査
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転写物配列のゲノム配列へのマッピング
とクラスタリング ゲノム配列2種類

ベスト選択
最近の重複を考慮
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H-InvDB リリース 6.2 (2009年3月公開)
www.h-invitational.jp (hinv.jp)

H-InvDBのアノテーション項目
遺伝子構造

スプライシング変異体

機能性RNA

タンパク質の機能

機能ドメイン

細胞内局在

代謝パスウェイ

タンパク質立体構造

疾患との関連

遺伝的多型（SNPs）

遺伝子発現パターン

分子進化学的特徴

タンパク質間相互作用

ヒトの全遺伝子と転写産物を対象とした統合データベース。合計219,765件の
完全長cDNAとDDBJ/EMBL/GenBankに登録されたmRNAの情報を含む。

トップページ

データベース構成
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H-InvDBのタンパク質分類(release6.2)
◆ 転写産物の総数 (HIT):219,765
◆ クラスターの総数 (HIX):43,146

7,759non-protein-coding
837VII: Pseudogene candidate (transcribed)

5,628VI: Hypothetical short protein (20-80 aa)

5,490V: Hypothetical protein

4,100IV: Conserved hypothetical protein

2,531III: InterPro domain-containing protein

3,464II: Similar to known protein

13,337I: Identical to known human protein 
(experimentally validated)

35,387protein coding
件数*機能アノテーション・カテゴリー

*代表配列の件数機能が精査されたCategory I, II, IIIおよび進化的
保存性の高いCategory IVの合計23,432件は最も
信頼性の高いヒト遺伝子セットと考えられる。
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H-InvDB遺伝子リスト特徴抽出ツール
H-InvDB Enrichment Analysis Tool (HEAT)

（ここに遺伝子リストを投入）

実行ボタン

入力された遺伝子セットに
共通な特徴を探すツール。

解析対象となるアノテーション項目：
染色体バンド、
遺伝子ファミリー、
Gene Ontology (GO)、
機能ドメイン(InterPro)、
立体構造ドメイン（SCOP）、
KEGGパスウェイ、
細胞内局在予測（Wolf PSORT）、
組織特異的遺伝子発現（H-ANGEL）

統合データベースからの
知識発見支援ツール

http://hinv.jp/heat/ にて公開中。
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遺伝子リスト特徴抽出ツールの実行例

投入した遺伝子名： 糖尿病関連遺伝子６個
（ADIPOQ, CAPN10, PPARG, TCF7L2, HNF4A, HHEX）

アノテーション

DNA結合性

転写調節

核受容体

ステロイドホルモン受容体ファミリ（44）

ステロイドホルモン受容体

リガンド依存性の核受容体活性

Zinc-finger, 核ホルモン受容体型

核ホルモン受容体、リガンド結合、コア

核受容体、リガンド結合ドメイン

核ホルモン受容体、リガンド結合

＊Fisherの正確確率＊

知識発見支援ツール


