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要旨

植物科学分野において、多様な種のシーケンシングや過去に解読された種のリシーケンシ
ングが⾏われ、同⼀種内の品種・系統間、種間のゲノム⽐較による多型・ハプロタイプの解
析や、それらの結果を踏まえた育種研究等が加速している。

Plant GARDEN (Genome And Resource Database ENtry) (https://plantgarden.jp)では、
こうした時代の到来に先んじたデータ整備とシステム開発を進めてきた。2012年に公開した
植物ゲノム統合データベースPGDBjの収録データの再整理と共に、2017年から収集を開始し
た新たな情報と統合し、また、SNPs解析パイプラインや遺伝⼦アノテーションプログラム
を開発した。

既公開のPlant GARDEN・β版のユーザー意⾒を反映した改良を⾏い、2020年7⽉に正規
版を公開した。正規版では特に、コンテンツを的確に認識し易いデザインに変更し、また、
横断検索エンジンElasticsearchをPlant GARDENで利⽤するためのAPIを開発、実装した。
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トップページ（https://plantgarden.jp）

掲載対象とする⽣物種の基準
ゲノム配列が染⾊体レベルにアセンブル

されており、かつ遺伝⼦配列情報が付随し
ているものを中⼼に扱った。

主要なコンテンツ
植物種数 件数

ゲノム 118 133
遺伝⼦ 118 5,890,957

DNAマーカー 34 287,703
QTL: Quantitative Trait Locus 6 2,154
SRA: Sequence Read Archive 61 3,821
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１.全植物種リスト（https://plantgarden.jp/ja/list/species）
トップページの「植物種からさがす」または「すべてをみる」ボタンをクリック

「和名」でソートした表⽰(抜粋)

45科の作物やその野⽣系統

⾏をクリックすると
植物別のページへ
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各植物種ページ（https://plantgarden.jp/ja/list/t3818）
①「ゲノム配列をみる」をクリック

ラッカセイの
各種コンテンツへの
リンクボタン
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(例：ラッカセイ)
ゲノム配列情報

①

②

③

④

特定領域の
切出し機能



各植物種ページ（https://plantgarden.jp/ja/list/t3818）の
②「遺伝⼦をさがす」をクリック
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オントロジーのTerm 
(ターム)を利⽤した
遺伝⼦の検索機能

オントロジータームによる遺伝⼦の検索結果



各植物種ページ（https://plantgarden.jp/ja/list/t34305）の
③「形質からさがす」をクリック
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形質カテゴリ別の
・形質座の絞り込み
・地図上の⾊分け

(例：ミヤコグサ)

マーカー詳細ページへ

形質詳細ページへ



形質⼀覧ページからのマーカー詳細ページ
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周辺に位置する遺伝⼦や塩基多型
などを俯瞰できる

マーカー詳細ページ
（例：ミヤコグサの
stem colorに関連する
領域近傍に座乗する
マーカーTM0225）

TM0225

JBrowse表⽰画⾯

ゲノムブラウザ
JBrowseへのリンクボタン



各植物種ページ（https://plantgarden.jp/ja/list/t3712）の
④「SNPs 変異をさがす」をクリック
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(例：キャベツ)

(例：キャベツ, カリフラワー, コールラビ)

NCBIのSRAデータベースから公開データを収集してSNPを検出（最⼤100件分/種）
Genomic Variant Call Format (gVCF) ファイルとしてダウンロード可能
→計算済みのデータとユーザーデータの⽐較が可能に。

同じ植物種で異なる作物（＝表現形質が⼤きく異なる）



２. 各植物種が保有するデータの⼀覧（https://plantgarden.jp/ja/list）
トップページの「データ⼀覧」ボタンをクリック

タブの切替によりDNAマーカーやSRAデータの有無情報とリンクボタンを表⽰
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(抜粋)



まとめ

ユーザーが着⽬する形質に関連した遺伝⼦や領域のターゲット選択および育種の

選抜に利⽤するマーカー候補の選択の効率化などを促進することを⽬指し、特に、

形質や系統の情報に着⽬したデータの整備と⽣成を実施した。

また、それらの情報をユーザーが効率的に活⽤できるシステムを開発した。

今後、各種データコンテンツの格納と対象植物種の拡充を進める。
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