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データベースの統合はなぜ必要か

データ爆発
　超高速ゲノムシーケンサー：10,000倍
　ゲノムプロジェクト：10,000以上
　計算機の処理能力：ムーアの法則
　イメージデータの増加

知識爆発
　論文出版： 2,000万報
　論文オープンアクセス化

データベース爆発
　世界：10,000以上
　日本：1,000以上
　解析ツール：2,000以上



データ／データベース統合の重要性

大規模プロジェクトの成果物としてのデータベース
　多額の研究費がデータとして産出される
　大規模データ（ビッグデータ）の出現

データ駆動型サイエンスの台頭
　仮説駆動型　←→　データ駆動型
　データの囲い込み → データの分断、断片化

オープンイノベーションには知識の共有・統合化が必要
　ブラウズ、検索や一部のデータの再利用では不十分
　データ生産者以外の不特定多数のイノベーター
　再利用、転用が自由にできる必要がある
　
　



データ/データベース統合を巡る諸問題

• データ量の爆発
• データの囲い込み
• データ再利用性が低い
• データベースの乱立
• データベースが維持されない



• 専門領域ごとのニーズの掘り起こし
• オープンなデータの収集と整理
• 語彙、辞書、データ、技術の標準化
• 可視化、検索手法の開発
• 労働集約型作業の自動化手法の開発
• 講習会、チュートリアル動画、レビュー

統合にむけたDBCLSの取り組み



基盤技術

大規模データ自然言語処理

統合

バイオインフォマティシャン

生物学者キュレーター

データベース管理者

統合のためにDBCLSが提供するサービス



サービス名 URL サービスタイプ
RefEX http://refex.dbcls.jp/ 整理、検索、閲覧、解析

DBCLS SRA http://sra.dbcls.jp/ 整理、検索
GGRNA http://ggrna.dbcls.jp/ 検索
GGGenome http://gggenome.dbcls.jp/ 検索

TogoDoc/Client http://tdc.cb.k.u-tokyo.ac.jp/ 集積、整理、自動化

サービス名 URL サービスタイプ
PubAnnotation http://pubannotation.dbcls.jp/ 標準化、集積、整理、共有
TextAE 標準化、整理、自動化、共有
Allie http://allie.dbcls.jp/ja 検索

inMeXes http://docman.dbcls.jp/im/index.html.ja 検索

サービス名 URL サービスタイプ
TogoDB http://semantic.togodb.dbcls.jp/ 標準化、集積、検索、整理、共有
TogoWS http://togows.dbcls.jp/ 標準化、共有
TogoTable http://togotable.dbcls.jp/ 標準化、集積、検索、整理、共有

TogoGenome/TogoStanza http://togogenome.org/ 標準化、集積、検索、整理、共有、可視化
DBCLS Galaxy http://galaxy.dbcls.jp/ 自動化、共有
BodyParts 3D http://lifesciencedb.jp/bp3d/ 標準化、整理、共有、可視化

サービス名 URL サービスタイプ
TogoTV http://togotv.dbcls.jp/ja/ 教育、動画
AJACS http://motdb.dbcls.jp/ 教育、講習会、コンテンツ

First Author, Leading Author http://first.lifesciencedb.jp/ 教育、コンテンツ、オープンアクセス

大規模データ

基盤技術

自然言語処理

教育

統合のためにDBCLSが提供するサービス
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収集 標準化 連結 可視化

統合（トーゴー）

検索

統合のためにDBCLSが提供するサービス

生命知識の統合と発見



• 多種多様なデータをユニークなID (URI) 
とゲノム座標に基づき集積

• 世界標準なオントロジーやデータ開発
• さまざまな検索機能でデータを絞り込む
• ファセット検索、配列検索、ID検索
• 外部から再利用可能な可視化パーツ
• TogoStanza
• 閲覧したい視点ごとにTogoStanzaを組
み合わせてレポートページを作成可能

基盤となるゲノム情報を集積しDB化

特徴



さまざまな検索機能

powered by



柔軟なレポートページ
生育環境
6 Stanza

生物種
12 Stanza

遺伝子
13 Stanza



生育環境レポートページ
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生物種レポートページ
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遺伝子レポートページ



遺伝子レポートページ

タンパク質
機能ドメインを選択

マウスオーバーで
生物種情報を表示

生育環境などメタデータの
カテゴリーで色分け

X軸, Y軸の
パラメータを変更可能

データを探索的に眺めることが出来る機能



光合成細菌（シアノバクテリア）

• モデル生物
• 酸素発生型光合成

• 生物学的な特徴が多様
• 形態
• 生育場所
• 窒素固定
• 細胞分化
• 運動

ユースケース：比較ゲノム解析

多種多様な
シアノバクテリア
の光学顕微鏡写真



ユースケース：比較ゲノム解析



ユースケース：比較ゲノム解析



データセットの取得（選択された遺伝子と機能ドメイン）

生物種 生育場所 遺伝子 Pfam

Nostoc punctiforme ATCC291330 淡水 7323 5997

Anabaena variabilis 淡水 5754 5083

Anabaena sp. PCC 7120 淡水 6131 5052

Gloeobactor violaeus PCC 7421 淡水 4430 3833

Thermosynechococcus elongatus BP-1 淡水 2475 2452

Synechocystis sp. PCC 6803 淡水 3264 3142

Synechococcus sp. PCC 6301 淡水 2525 2475

Synechococcus elongatus PCC 7942 淡水 2653 2516

Prochlorococcus marinus MIT 9313 海水 2265 1933

Prochlorococcus marinus MED 4 海水 1712 1560

Prochlorococcus marinus SS 120 海水 1882 1609

Synechococcus sp. WH 8102 海水 2517 2066

Crocosphaera watsonii WH 8501 海水 6751 3759

Trichodesmium erythraeum 海水 7713 3462

ユースケース：比較ゲノム解析



ana ava gvi npu syc syn 7942 tel pma pmm pmt syw tery cwa
ABC_tran 101 99 66 98 45 49 46 49 28 28 41 42 49 24
HisKA 115 113 39 139 14 36 15 15 4 5 6 6 30 14
response_reg 135 127 50 172 24 51 25 29 6 6 9 9 44 26
HATPase_c 139 133 47 168 17 41 18 22 6 6 8 8 38 17
Epimerase 19 22 21 24 11 16 11 11 11 13 9 17 17 9
Radical_SAM 25 25 23 25 15 21 16 19 11 10 13 16 19 7
AAA 28 29 19 33 14 14 14 15 12 13 13 14 32 9
BPD_transp 33 38 18 30 21 15 22 16 7 7 13 14 19 7
Pentapeptide 35 33 21 43 10 15 10 15 4 4 7 6 30 20
Acetyltransf 31 27 31 36 12 12 12 9 4 5 7 7 13 9
abhydrolase 22 26 23 25 13 14 13 11 4 5 4 4 17 4

3Beta_HSD 16 18 18 22 7 10 7 9 6 8 9 9 9 7
pyr_redox 16 20 12 18 9 10 9 7 7 6 9 9 13 2
ABC_membrane 25 22 14 30 7 9 8 7 5 5 11 8 11 3
DEAD 20 23 11 22 8 5 8 6 6 6 9 9 14 6
helicase_C 24 27 15 24 8 6 8 7 7 7 11 12 16 6
sigma70_r2 13 11 17 15 10 7 10 7 5 5 8 8 10 3
sigma70_r4 16 13 33 15 10 8 10 7 5 5 8 8 10 3
GTP_EFTU 11 10 9 13 10 11 10 11 9 10 12 12 14 5
lactamase_B 15 15 8 14 6 10 7 9 5 4 4 7 11 3
aminotran_1_2 13 13 8 15 6 8 8 9 5 5 7 6 12 4
DnaJ 14 14 5 16 10 7 11 10 6 6 7 8 9 6

PseudoU_synth_1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
ATP-synt_DE_N 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
Ribosomal_L11_N 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
GidB 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
IGPD 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
TIM 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
Ribosomal_L19 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
Ribosomal_L17 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
Ribosomal_L16 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
Ribosomal_L15 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

DNA_topoisoIV 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1
GCV_T 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1
ATP-synt_ab_N 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1
PolyA_pol 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1
ATP-synt_ab 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1
ATP-synt_ab_C 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1
Peptidase_M22 2 2 2 1 2 2 1 2 2 1 2 2 2 1
RNB 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1 2 2 2 2
Flavoprotein 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1 2 2 2 1
DNA_gyraseA_C 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1 2 2 2 1

Peptidase_C15 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
AOX 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Transposase_31 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
CSD 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
urease_gamma 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0
UreF 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0
UreD 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0
Urease_beta 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0
urease 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0
UreE_C 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0
UreE_N 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0

A!

B!

C!

D!

E!

Phylogenetic Profile of Pfam domains 結果
ユースケース：比較ゲノム解析

機能ドメインの生物種別プロファイル
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解析手法と結果

ユースケース：比較ゲノム解析

Functional class Number of Pfam domains
Transporter, Outer membrane 8

Signal transduction 10
Metabolism 13

Others 3

海産性で顕著な重複が起きている機能ドメイン

各機能ドメインごとに海産性と淡水性のドメイン重複の差を判定



結果

さまざまな生物学的特徴により生物種やタンパク質機能ドメインを絞り
込むことで、表現型とタンパク質機能の関連を見いだすことができる

ユースケース：比較ゲノム解析
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リン酸化による信号伝達に関連するタンパク質機能ドメイン
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ユースケース：比較ゲノム解析
結果 リン酸化による信号伝達に関連するタンパク質機能ドメイン



データセット

ゲノム情報

タンパク質
機能ドメイン

ユースケース：比較ゲノム解析
従来手法

配列取得

検索プログラム取得

生物学的特徴データ収集

解析データセット

結果集計

データ化

データ統合

実行
DBセットアップ

絞り込み検索（生物種）

ID変換

解析データセット

絞り込み検索（生育場所）生物学的特徴情報



収集 標準化 連結 可視化
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検索

統合のためにDBCLSが提供するサービス

生命知識の統合と発見


