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本日のテーマ

• JPOSTとは？
• 格納されるプロテオームデータとは？
• レポジトリーの説明と登録のこつ
• 登録データの再解析について
• 再解析後の⾼品質なプロテオームデータの蓄積・可

視化と応⽤
• コロナDBの構築・再解析による新たな情報の創出と

応⽤の可能性(リン酸化プロテオームを標的にして）
• JPDM誌の創刊と紹介

JPOSTを使ってプロテオーム解析をする



jPOST とは︖
(Japan Proteome Standard Repository/Database)

https://jpostdb.org

国内外に散在してい
る種々の質量分析に
基づくプロテオーム
データを統合し、
各種のデータベース
と連携しながら
統一された信頼基準
で結果を再解釈し、
画期的かつ有用な新
たな発見をもたらす
ことを目標に、
2015年よりJSTの統
合化推進プログラム
のサポートのもと、
構築を進めている、



https://jpostdb.org



jPOST とは︖
(Japan Proteome Standard Repository/Database)

https://jpostdb.org



ProteomeXchange Consortium 
Mission: The ProteomeXchange Consortium was established to provide globally coordinated 
standard data submission and dissemination pipelines involving the main proteomics 
repositories, and to encourage open data policies in the field. Please review our Data 
Submission Guidelines, Guidelines for Reprocessed datasets and PX Membership Agreement.
See also the original Nature Biotechnology publication and the 2017 and 2020 update papers.

jPOST とは︖



Proteome:プロテオームとは？

組織や細胞や体液分泌物などの、生体系に存在する
タンパク質の総体

質量分析（Mass Spectrometry/MS）で
プロテオームを測定する。

例. 肝臓組織に含まれるすべてのタンパク質
HEK293培養細胞の細胞膜や核や細胞質を構成するすべてのタンパク質
等

質量分析を用いて、ある生体系に存在している
すべてのタンパク質を測定する。

jPOST
(Japan Proteome Standard Repository/Database)



Protein

抽出

Trypsin

消化

Peptide mixture

プロテオミクスにおけるタンパク質同定のワークフロー(1)
酵素（Trypsin）による消化

2次元電気泳動

Trypsin: Lysine(K)またはArginine(R)の
C末端側のペプチド結合を加水分解
する酵素

Proteome Analysis Workflow

前処理

生体試料 (培養細胞、組織、体液、菌など)



MS測定

MS/MS測定

複数のペプチドのMS/MSスペクトルを取得

Peptide mixture

プロテオミクスにおけるタンパク質同定のワークフロー(2)

Nano LC
(ペプチド分離)

Proteome Analysis Workflow

質量分析装置

（質量分析装置による測定）



ペプチドの配列を同定するための質量分析で計測される
MS/MSスペクトル

ペプチドのフラグメント化パターン
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MS/MS スペクトル
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Proteome Analysis Workflow



R

AR
VAR

NVAR

PNVAR

NPNVAR ENPNVAR

EENPNVAR

GEENPNVAR

FGEENPNVAR

FFGEENPNVAR

SFFGEENPNVAR
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y” ions
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EGSFFGEENPNVAR という配列を持つペプチドのMS/MS

MS/MSによってペプチド断片のスペクトル情報(質量情報）が得られる

ペプチドの配列を同定するための
質量分析で計測されるMS/MSスペクトル

Proteome Analysis Workflow



Year
(instru‐
ment)

Total
spectra

Identified 
peptides

Identified
proteins

Total
analysis
time

参考文献

2007
(QSTAR
Pulser i)

80,088 12,769 902 ～1 week Kobayashi et 
al.
MCP 2009

2011
(QSTAR Elite)

286,025 68,790 3,582 ～3 days Kobayashi
et al.
MCP 2013

2018
(OrbiTrap

Fusion
TT6600)

100,000
～
1,000,000

50,000
～
120,000

3,000
～
9,600

1～19 hrs In‐house
Data
2018

質量分析で同定されるヒト細胞タンパク質の数と解析時間の変遷
Changes in the number and analysis time of human cell proteins identified by mass spectrometry

質量分析装置の高感度化・高精度化・迅速化が進み、短時間で同定されるタンパ
ク質の数が飛躍的に増加!!! Mass spectrometers are becoming more sensitive, 
more accurate and faster, protein numbers identified has increased dramatically.

膨大なデータが次々と生み出されるため、情報処理のスピード化がカギとなる。
Generated enormous amounts of data need to be processed by high speed bioinformatics

100 ug

50 ug

200 ng
～5 ug



ペプチドの配列を同定するための
質量分析で計測されるMS/MSスペクトル

ESI, MALDI Collision Energy

質量分析装置でサンプル（ペプチド）がどのようにして検出されているのか？？

wikipediaより改変
ESI: Electron spray ionization
MALDI: Matrix‐assisted laser desorption/ionization



Protein

Digest

MLWYTFIKLLLLFSSAYSRK

IAHRFEDLGKEHFEGLVLIK

FSQYLQQCPFDEHVILVNER

AADEAAFWGEYLYEIAAAHR

FYAPELLYYANKYNGVFQER
EHKRKRKQNLIEQNCDQFEE

GEYGFQNALIVRYTEKVPQV

MLWYTFIK

LLLLFSSAYSRK

IAHRFEDLGK
EHFEGLVLIK

FSQYLQQCPFDEHVILVNER
FYAPELLYYANK
YNGVFQER

AADEAAFWGEYLYEIAAAHR

YTEKVPQV

QNLIEQNCDQFEEGEYGFQNALIVR

Sequence Database

Digest In Silico

m/z
m/z m/z m/z

Database Search

MSMS MSMS In Silico MSMS In Silico MSMS In Silico

Observed Peak List Calculated Peak List

補足：データベース検索について

MS/MSスペクトルからタンパク質を同定する
～レファレンスデータベース検索～

Proteome Analysis Workflow



Sequence Tag法
MS/MSによるタンパク質同定の標準法

タンパク質

トリプシンなどによる酵素消化ペプチド

MS/MS解析

部分配列

コンピュータ上で消化切断部位を計算

ゲノムデータベース

親となるペプチドの質量と分解したアミノ酸部分配列の情報
（シーケンスタグとよばれる）を組合わせてデータベース検索する

Y G G A L V Y G LAG P S R

比較して同定

L

MS/MSで得られる断片計算

Proteome Analysis Workflow



ヒトの場合
Release
2018_2
(2022現在）

Reference Protein Database 
Sequence collection

アミノ酸配列コレクション
amino acid sequence collection

UniProt, Swiss-Prot
(RefSeq),(IPI)

アミノ酸配列の集合
FASTA形式

Swiss-Prot
(canonical)

20,410
(20375)

Swiss-Prot
(isoform)

22,016

TrEMBL
153,945

(183,336)

UniProt

174,355
(203,711)

UniProt
(max)

196,371

Swiss-Prot
(all)

42,426

UniProt
Reference
Proteome
(canonical

+
additional)

SP 42,393
+

TR 52,704 
=

95,117

EBI



Year
(instru‐
ment)

Total
spectra

Identified 
peptides

Identified
proteins

Total
analysis
time

参考文献

2007
(QSTAR
Pulser i)

80,088 12,769 902 ～1 week Kobayashi et 
al.
MCP 2009

2011
(QSTAR Elite)

286,025 68,790 3,582 ～3 days Kobayashi
et al.
MCP 2013

2018
(OrbiTrap

Fusion
TT6600)

100,000
～
1,000,000

50,000
～
120,000

3,500
～
9,600

1～19 hrs In‐house
Data
2018

質量分析で同定されるヒト細胞タンパク質の数と解析時間の変遷
Changes in the number and analysis time of human cell proteins identified by mass spectrometry

質量分析装置の高感度化・高精度化・迅速化が進み、短時間で同定されるタンパ
ク質の数が飛躍的に増加!!!

膨大なデータが次々と生み出されるため、情報処理のスピード化がカギとなる。

100 ug

50 ug

200 ng
～5 ug



質量分析による様々なプロテオーム解析

・定性プロテオーム解析（タンパク質の網羅的同定）

・定量プロテオーム解析（タンパク質の網羅的発現差異解析）

・翻訳後修飾ペプチド・タンパク質の網羅的同定・定量解析

・特定の分子（低分子化合物・生体分子）に結合するタンパク質
の網羅的同定

などなど、、、
莫大な質量分析情報がどんどんと溜まっていく！→
これらの情報をまとめて格納し、再利用できるようにする。

→ jPOST

MS based proteome analyses



Scientific Data
関連するデータセットは投稿前に適切な公開リポジトリに必ず登録してく
ださい。掲載受理された場合には、制限をつけずに、これらのデータセッ
トの一般公開を必ず行ってください

PLoS
PLOS journals require authors to make all data underlying the findings 
described in their manuscript fully available without restriction, with rare 
exception.

Molecular & Cellular Proteomics
We require that all raw mass spectrometric output files in the original 
instrument vendor file format be deposited in a publicly accessible 
repository at the time of submission.

Journal of Proteome Research
As of January 1, 2018, the Journal of Proteome Research will require 
SUBMISSION OF RAW DATA to a public repository such as a 
ProteomeXchange (PRIDE or MASSIVE), or CHORUS, or an equivalent 
repository when the paper is submitted.

Etc. 現在、ほとんどのJournalがこれに追随している。

学術論⽂雑誌の投稿規定



jPOSTとは

20

Repository
Re-analysis

Database

Data Integration & Sharing in Life Science



jPOSTの特徴

１．フレッシュな⽣データがどんどん勝⼿にたまる

2．再解析により、データの統⼀化が実現される

3．カスタムDBの作成ツールと可視化ツールの提供



jPOST repository

22



jPOSTの特徴

１．フレッシュな⽣データがどんどん勝⼿にたまる

23



https://jpostdb.org



jPOST repository
https://repository.jpostdb.org

jPOST repositoryはプロテオームの測定データを寄託・開示するためのWebサイト



jPOST repository
https://repository.jpostdb.org

特徴

MSによって得られた生データ(Ras data, Peak list) 、解析データ(process data)の格納
オントロジーにより整理されたメタデータの入力、
メタデータとデータファイルの柔軟な対応
PXD IDの発行、高速アップロードシステム、ウェブブラウザのみで完結



jPOST repository – Current status 
27

データ登録数は⽬標としていた年間100プロジェクトを⼤きく上回り、
• 2017.4〜2018.3で 153プロジェクト
• 2018.4〜2019.3で 202プロジェクト
• 2019.4〜2020.3で 253プロジェクト
• 2020.4〜2021.3で 300プロジェクトが登録された。

1170
(2022-01)



User d istribution

265 users from 28 countries

jPOST User Distribution

July 2019

Sep 2021 543 users from 37 countries
July 2020 391 users from 37 countries

28



Statistics
Nov 2020

29

Sep 2021



jPOST repository
https://repository.jpostdb.org

jPOST repositoryはプロテオームの測定データを寄託・開示するためのWebサイト



jPOST repository
https://repository.jpostdb.org



jPOST repository
https://repository.jpostdb.org



jPOST repository
https://repository.jpostdb.org



jPOST repository
https://repository.jpostdb.org



jPOST repositoryへのデータ登録する手順 (Movie)

https://www.youtube.com/watch?v=qXBFLfsCbBs



実験プロジェクトと切り離して、メタデータを保持することができ、
たとえば、予め作成した、４種類のメタデータ プリセットをファイルに紐付けることができ
るので、毎回毎回同じメタデータを入れる必要がない。

jPOST repositoryへのメタデータの登録



jPOST repositoryへのデータの登録

データをリポジトリに公開する際に、再利用しやすいように
決まったルール(PSIの推し進めている再利用しやすい標準フォー
マット)で登録する必要性がある。

•必要十分なメタデータ
•Raw data: vender raw or mzML
•Peak list: MGF or mzML(-> mgf by PW)
•Result (process data): mzIdentML or mzTab
•raw-peak-resultファイルの関係性がきちんと紐付いているこ
と。

Complete submission

Parｔial submission
jPOSTでは、Completeでないものは、すべてPartialとして受け付け
ている。( formatは問わずRawとResultの２種類のデータとメタデー
タがあれば登録できるが、Completeでの登録をお願いします）



jPOST repositoryへのデータ登録する

注意点

1) 一旦、登録されたものが公開されると、取り消しや訂正ができません。

2) メタデータを正確にできるだけ詳しく入力していただく必要があります。簡易的に

入力しても登録はできますが、その後の再解析やデータベースへの応用が困難に
なります。アンケートにて後日、その詳細をお聞きすることがあります。

3) 論文が採択されて公開された場合は、その旨を報告して頂く必要があります。

4) 論文にｊPOSTに登録されたアクセッションNO jPSTxxxxxを記載される場合、以下の
論文のIDかDOIを登録していただきたい。
Okuda, S. et al. jPOSTrepo: an international standard data repository for proteomes. 
Nucl. Acids Res. 45 (D1): D1107‐D1111 (2017). doi: 10.1093/nar/gkw1080 [pubmed]

5) リポジトリーのデータをダウンロードする際は
ダウンロードーｊPOSTリポジトリ/LSDB Archive 、
https://dbarchive.biosciencedbc.jp/jp/jpost/download.html
からFTPのツールを使えば大量のデータも容易にダウンロードできるようになります。



jPOST Re‐Analysis

39



jPOSTの特徴

１．フレッシュなデータがどんどん勝⼿にたまる

40

2．再解析により、データの統⼀化が実現される



 18,097 human protein identification
 19,376 identification of human protein 

isoforms

LC/MS/MS analysis: >17,000 times

Proteome data collection

Human proteome map draft
(2014, Nature)

HPP
(2010, HUPO）

Human Proteome Project (HPP)︓
large scale MS data



偽ヒットのコントロール

LC/MS/MS runs

N
um

be
r o

f I
de

nt
ifi
ed

 p
ro
te
in
s

Accumulated false hits

True hits

データが増えると偽物も増える



再解析︓網羅性の向上

研究機関やプロジェクトによって、解析⼿法やデータフォーマット、
使⽤ソフトウェア・ツール、信頼基準が様々
各研究の解析結果を集めただけでは、データ間の⽐較が困難
偽陽性が多く混⼊



再解析︓網羅性の向上



再解析︓網羅性の向上

プロテオミクスではデータベース検索を⾏う際に、実際の
タンパク質配列、Targetデータベースに検索をかけるのと
同時に、偽物の配列、⼀般的にタンパク質配列のアミノ酸
を逆順にした、Decoyデータベースに検索をかけることで、
実際のTarget検索での偽陽性の混⼊率、FDRを評価している。

jPOST 新規のスコアリングシステムで、FDRを計算
して信頼性を担保できるようになった。



Universal index for annotated MSMS spectra

How can we merge the results 
from different sources?

UniScore
• based on peak annotation in MSMS
• search engine independent
• MS instrument independent
• search DB independent 
• can be used as universal threshold 
for peptide identification

46



UniScoreによる再解析 (Human Proteome Project)

MaxQuant
7,886

UniScore
9,143

1,426 2,6836,460 
Proteins

Dataset:JPST000203 – 206
Colorectal cancer samples (used in Wilhelm et al Nature 2014)



Re-analysis︓Human Proteome 1st Draft
48

10447 raw files from 

Original Results
63,127 Hit

jPOST reanalysis
111,270 Hit

59,998
3,129 55,050

At peptide level
（HCD)

Re-analysis

同定データには実際にその組織や細胞には存在しえな
いようなタンパク質が同定されており、信憑正のとこ
ろで、大きな問題点があった。



UniScore for re-analysis of jPOSTrepo datasets
49

On-going: 40 projects/year



UniScore for re-analysis of SARS-CoV-2 related publications 
50



jPOST customizable database ʻSliceʼ

51



jPOSTの特徴

１．フレッシュなデータがどんどん勝⼿にたまる

52

2．再解析により、データの統⼀化が実現される

3．カスタムDBの作成ツールと可視化ツールの提供



Moriya et al., Nucleic Acids Res, 2019 Jan 8;47(D1):D1218‐D1224
The jPOST environment: an integrated proteomics data repository and database

jPOSTrepo jPOSTdb

The jPOST Environment



https://jpostdb.org



jPOST Database



データベース：フィルタリング

jPOSTdb

slice

jPOST Database



jPOST DB 様々な可視化



jPOST DB Protein Browser



jPOST DB Petide Sharing



jPOST DB 発現変動解析



jPOST DB エンリッチメント解析



movie 62



63

UniProtとの連携：
Cross-references between UniProt and jPOST



https://jpostdb.org



プロテオゲノミクス対応
解析プロトコル、データベースのプロテオゲノミクス対応を進めている

Reference 配列 (UniProt) とは異なる配列を持つ
ペプチドの検出とデータベース上での可視化



jPOSTの特徴

１．フレッシュなデータがどんどん勝⼿にたまる

66

2．再解析により、データの統⼀化が実現される

3．カスタムDBの作成ツールと可視化ツールの提供



https://jpostdb.org



COVID-19 DB



Licensed under a Creative Commons 表⽰4.0国際ライセンス
©2021 吉沢明康（京都⼤学⼤学院薬学研究科）

4,890
15.0%

11,824
36.4%

15,792
48.6%

オリジナル結果
n=16,714

jPOST再解析
n=27,616

Klann et al., Molecular Cell 80, 164 (2020)

両解析結果のペプチド⻑ごとの⽐較
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オリジナル結果のみに存在

両結果共通

jPOST再解析結果のみに存在

Re-analysis of COVID-19 paper 

同定リン酸化ペプチド数の⽐較



Phosphorylated sites on SARS-CoV-2 proteins
同定されたリン酸化サイトの⽐較

P0DTC3 (ORF 3a)

P0DTC5 (M) (ORF 5)
EITVATSR

オリジナル
結果のみ

両結果共通

jPOSTのみ

T172 vs S173



Phosphorylated sites on SARS-CoV-2 proteins
同定されたリン酸化サイトの⽐較 オリジナル

結果のみ

両結果共通

jPOSTのみ

ORF3

S252

T248N250

βシート構造の位置が
⼤きく変わる

S252D

T248D

H227

ORF3 T248D, 
S252D

ORF3 T248D, S252D, Y264D, 
T268D

S252D
T248D

Y264D T268D

Cytoplasmic domainのC末端
がfoldしなくなる

Alpha-Fold 2
にてリン酸化サイト
をDでミミックして
構造解析してみた。

P0DTC3 (ORF 3a)



Phosphorylated sites on SARS-CoV-2 proteins

オリジナル
結果のみ
両結果共通

jPOSTのみ

P0DTC9 (N) (ORF 9)

S78D

S79D

K143

N74

Y86

T141D

S78DがY86と水素結合するようになる

S78D

S79D

N74

Y86

T141D

T76D

T166D

Q24

S78DがY86と水素結合するようになる

北海道医療⼤
北川孝雄先⽣
解析御協⼒

RNA binding site



FC < -1 FC > 1

787 268
0

Significant: Log2(TMT of p-sites) > |1| , FDR < 5%

Prediction of activated Kinases in SARS-COV2 infected Cells



Kinases from 12 unique
phospho‐sites identified

in COV2 Proteins 
by jPOST

Kinases from 28 common
Phospho‐sites identified
in COV2 proteins

P38D
HRI
HIPK4
HRI
PAK4
ERK7
NUAK2
TNIK
PRKX
PKD1
IKKA

KHS1
LATS1
MARK3
GPRK7
MOK
MOK
MST1
ACTR2
CDK9
CYCT1
CDK3
CYCE1
TLK2
NIM1
PKCZ
MOK
CDC2

CYCB1
PKCH
STK33
CDK9
CYCLINK
PKCH
ICK
HIPK3
CDK9
CYCT1
ERK5
ACTR2
CK2A2
MAPKAPK3
MAPKAPK2
CDK6
CYCLIND1

Prediction of activated Kinases in SARS-COV2 infected Cells

Sugiyama et.al.
Scientific Reports
vol 9, 10503 (2019)



https://jpostdb.org

この様な再解析によって、より正確
なリン酸化サイトからキナーゼ候補
を絞り込み、コロナ感染症に有効で
あるキナーゼ阻害剤などが創出でき
る可能性があります.

再解析は様々な⽣物学的応⽤が可能.
jPOSTが全⾯的なサポートであなた
のデータを再解析します!



jPOST

•ProteomeXchange Consortiumによって標準化された

メタデータの収集、プロテオームデータの公開を行っ
ており、誰でもDLが可能である。

•リポジトリーのデータが集積されてきてメタデータ
の整備が必要になってきた。

•マルチプラットフォーム、オープンソース、フリー
な解析ツールが利用可能になってきている。
•jPOSTでは解析結果をRDFでデータを公開しており、
様々な可視化ツールを提供している。
•生データのjPOST再解析ツールによって新たなデー
タの創出が可能となってきた。
•興味のある方の参入を期待しています!



Journal of Proteome Data and Methods 
(JPDM) 創刊 (2019.9.30)

https://www.jhupo.org/jpdm/

メタデータ完全版の収録を一つの目的として、
2019年にjPOSTは日本プロテオーム学会
(JPrOS)を母体とする JPDM (Journal of 
Proteome Data and Methods) というプロテ
オームのデータジャーナルを創刊しました。



キュレーションの深化と強化
Journal of Proteome Data and Methods (JPDM) 創刊 (2019.9.30)

Instructions to Authors

Guide to Reviewers

Ethics Policies

FAQ

License to Publish form

• 各種ドキュメントの整備
• ウェブサイト構築
• 投稿システム構築
• JST J-stage システムから提供開始

ウェブサイト
https://www.jhupo.org/jpdm/

投稿システム（ScholarOne）
https://mc.manuscriptcentral.com/jpdm
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JPDM: 科研費によるサポート開始
(2021年より5年間）

すでにjPOSTにデータを登録して作成した基本となる論⽂中の、⽅法論とメタ
データを詳細に記載して、新たな論⽂として投稿いただくものですので、同じ
プロテオームデータから追加の論⽂が出ることになります。
詳細なメタデータに対応するサプリメンタルデータの登録を
JPDMのEditorial サポートメンバーが素早くお⼿伝いいたします。

どうぞ、気楽に投稿してください︕



Journal of Proteome Data and Methods 
(JPDM)



使ってください jPOST
提案︓データサイエンス研究者とデータベース研究者の融合

”使う”⼈はいつも外部ユーザー

つくる⼈とつかう⼈が相互
に役に⽴ち、画期的な実験
結果を創出できるプロジェ
クトをめざしています︕



⾯⽩いアイディア持ってるデータサイエンティストの皆さん、
jPOSTを使いたいと思っておられるウエットサイエンティスト

の皆様、お問い合わせください。
jpostdb@gmail.com


