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２種類のDBを開発
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H23~28 年度統合化推進プログラムにおいて

構築した植物ゲノムリソースのポータルサイト

格納データ

ゲノム・遺伝子配列

マーカー

遺伝子配列の類似性情報

H29年度からの統合化推進プログラムにおい

て新たに開発した植物ゲノムのポータルサイト

格納データ

マーカー

オルソログ（遺伝子配列の配列類似性情報）

β版を公開中

NGS・個体ゲノム
の時代に即したDB

構造

シンプルで分かり
やすい表示画面
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http://pgdbj.jp/

DNAマーカー：65種・全364,770 マーカー

80植物種：マーカ、

QTL情報、メタボロー

ムDBへのリンク

QTL情報：45種・全18,067 QTLs

http://pgdbj.jp/index.html?ln=ja
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DBをとりまく環境
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ユーザー自身が大規模なデータを持つ時代

百科事典→DB間ネットワークのハブ

DBDB
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 「行うべきアクション」が分かりやすい項目表示

4つのメニュー表示

シンプルなデザイン・平易な言葉

 想定するユーザー

生物研究者/育種関係者 ＋教育機関

 高精度なゲノム配列が公開されている植物種は可能な限

り網羅する方針

 ユーザーのデータ比較のため、解析ツール開発と連携を図る

 2019年6月に英語版公開

 正規版公開（2020年３月）に向けて、機能拡充（キー

ワード検索）やデザイン、不具合の修正

Β版公開：2019年３月 https://plantgarden.jp GARDEN = Genome And Resource Database ENtry

https://plantgarden.jp/
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 植物種毎にデータを格納

 公開されているゲノムのうち、

pseudomoleculesレベルの高品質のゲノ

ムから優先して収集

 ユーザーの希望が高い場合はScaffoldsレ

ベルでも格納

 2019年3月のβ版公開当初は9種、現在

42種を格納

 次年度以降、DB整備を自前で実施する

のが困難なユーザーに対し、公開前（論

文投稿準備時点）での情報受付も呼び

かける



11

 植物種毎のページ

 ゲノム配列はバージョン毎に格納

 ポータルサイトとしての位置づけ

詳細情報は各植物種のDBにてアクセスし

てもらう

 マーカー、QTL、SNPs(variants)情報も同ペ

ージからアクセスできるのが特徴
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ゲノム情報一覧
ゲノム配列Version毎

の情報表示

JBrowse
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遺伝子情報

 遺伝子情報はゲノムバージョン毎

 遺伝子検索機能を開発中

 アノテーションは独自に開発したアノテーショ

ンプログラム＜Hayai Annotation, Ghelfi

et al. 2019, Bioinformatics>で再アノテー

ション→DB内でアノテーション情報の基準を

統一するため

 DBに格納されている他種の遺伝子配列と

の比較をし、「類似している他種の配列」を

表示
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カスタム型データ解析システム
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DBをとりまく環境
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ユーザー自身が大規模なデータを持つ時代

百科事典→DB間ネットワークのハブ

DBDB

Plant GARDEN内のデータを参照データとし、

ユーザーのデータとできるだけシームレスに比較

できるツールの開発

かずさ内の解析サーバ

ーに実装

コンテナ化実施中

つないで使う

SNPs検出パイプライン
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 ゲノム解析ユーザーのすそ野を広げるため、できるだけ初心者に配慮した設計

 DNAマーカーや形質連関マーカー（QTL)、SNPs情報を格納

 遺伝子配列を介して、DB内の種間のデータを比較

https://plantgarden.jp

ご意見・ご要望をお待ちしています

plantgarden@Kazusa.or.jp

 ユーザーが自分のデータと比較するための解析ツールの充実と連携

 よりDownstreamユーザー向けとして、PhytozomeやEnsemblとは競争ではなく、共存する方針で機能とデー

タの拡充

 RNA-Seqデータなどへの対応

https://plantgarden.jp/
mailto:plantgarden@Kazusa.or.jp

