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研究開発内容

・モデル材料から農作物まで研究対象が多種多様である

・ゲノム構造、ゲノム機能、DNAマーカー、有用遺伝子連鎖解析、育種関連

情報など多彩な解析データが生産されDBおよび文献を通して公開されている

日本の植物分子遺伝学、分子育種学研究

・種々雑多な情報が多くのDBや文献に散在していて利便性が低い

・情報が分散しているため、国際的なプレゼンスが十分示されない
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目標：
・DB化されていない生物情報、ゲノム関連情報をDB化する
・できるだけ多くの項目について相互検索可能にする
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1. アミノ酸配列DBを構築する。

遺伝子名とアミノ酸配列のDB化

2. 配列間ホモロジーDBを構築する。

全アミノ酸配列間のBLASTの結果をDB化

3. オルソログDBを構築する。

BLASTの結果を用いてアミノ酸配列をクラスタリング

生物種間の近縁関係に基づく階層構造を導入

1. 遺伝子オルソログDBの構築とそれに基づく植物ゲノムDBの統合

H23年度 計画

植物とラン藻を対象にオルソログDBを構築する
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1. 各DBのデータ形式の決定とDB生成を行なった。

アミノ酸配列DB / 配列間ホモロジーDB /オルソログDB
アミノ酸配列間の網羅的なBLASTとクラスタリングを

実行

2. 一連のDB生成処理をパイプライン化して自動化した。

アミノ酸配列と種間の系統関係を与えると自動実行。

3. ウェブGUIによるオルソログDBの閲覧方法を開発した

例）http://gene.niigata-u.ac.jp/OD/

1. 遺伝子オルソログDBの構築とそれに基づく植物ゲノムDBの統合

H23年度 進捗と成果

階層的なオルソログDBを構築した。
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階層的なオルソログDB

･･･

系統群・生物種の階層（NCBI Taxonomy）

Viridiplantae
(kingdom)

Streptophyta
(phylum)

Chlorophyta
(phylum)

Poaceae
(family)

Poaceaeレベルでのオルソログ

オ
ル
ソ
ロ
グ

オ
ル
ソ
ロ
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･･･

Oryza sativa 
Japonica Group

Zea mays

Sorghum bicolor

・系統群の階層に沿ってトーナメント式に「入れ子」でオルソログを生成
・系統群の上位/下位方向にオルソログをリンク

1. 遺伝子オルソログDBの構築とそれに基づく植物ゲノムDBの統合

開発用ウェブDB RefSeqからの16生物種の例
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1. オルソログDBに対象ゲノムDBをリンクする。

DBエントリを遺伝子IDや配列ホモロジーで対応付け

・グループ内保有のモデル植物DB / 作物DB
・シロイヌナズナDB / イネDB/
ヒメツリガネゴケDB / ゼニゴケDB ･･･

2. 異生物種DBエントリ間の対応付けをする。

オルソログDBを経由してリンクを辿る

3. 統合的検索GUI/API開発とポータルサイトの連携を行う。

オルソログDB内の階層構造を反映させた検索の実現

4. セマンティックウェブ（RDF）に対応する。

1. 遺伝子オルソログDBの構築とそれに基づく植物ゲノムDBの統合

H24年度-25年度 計画
オルソログDBをハブにしたゲノムDBの統合
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1. ゲノム配列決定の対象となっている植物をNCBIやGOLD
などのDBを用いて調べ、本研究開発の対象を決める。

2. 国内外のDNAマーカーやQTL、連鎖地図関連のDBを調査
する。

3. DBや文献に記載されているDNAマーカーやQTL、連鎖地
図に関する情報（多型の種類（SSRPやSNP）、プライ
マー配列など）を収集する。

4. ゲノム塩基配列にDNAマーカー情報を付与する。

5. 収集したDNAマーカーおよびQTL情報のゲノム配列上の位
置を特定するシステムを構築する。

2. DNAマーカーおよび連鎖地図情報に基づく植物ゲノムDBの統合

H23年度 計画
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1. 55の植物種を本研究開発の対象とした。これらのうち、本

年度は、ナス科（トマト、ジャガイモ、ナス、タバコ、ト

ウガラシ）とイネ科を対象とした。

2. DBの調査は、43の植物種（約8割）について完了した。

3. マーカー情報の収集は、ナス科とイネ科（2012年）のDNA
マーカー（SSRP, SNP, indelのプライマー）、連鎖地図、

QTL情報をDBおよび文献から抽出した。

4. ナス科について、DNAマーカー付随配列を抽出しゲノム配

列にマッピングした。

5. DNAマーカー付随配列のゲノム配列上および遺伝的地図上

の位置の対応関係を表示するシステムを構築した。

2. DNAマーカーおよび連鎖地図情報に基づく植物ゲノムDBの統合

H23年度 進捗と成果
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SSRの位置（緑）
SNPの位置（青）
遺伝子の位置（赤）

＜ゲノム配列上での位置＞

＜遺伝的地図上
での位置＞

マーカー付随配列のゲノム配列および遺伝的地図上の対応関係を表示するシステム

QTL

SSRマーカー

2. DNAマーカーおよび連鎖地図情報に基づく植物ゲノムDBの統合
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対応するマーカー
は赤色で表示

＊
＊

ゲノム配列と遺伝的地図間のマーカーの対応図
（Genome Map (SL2.40)とEXPEN2000との対応図）

QTL

＜ゲノム配列上での位置＞＜遺伝的地図上での位置＞

SSRマーカー

SSRマーカー SNPマーカー 遺伝子

ゲノム配列と遺伝子配列上におけるマーカーの対応関係を表示することにより、表現型に影響を及ぼしうる遺
伝子の推定に利用できる → ゲノム比較研究および育種プロセスの加速

2. DNAマーカーおよび連鎖地図情報に基づく植物ゲノムDBの統合
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登録されているDNAマーカー情報

＜遺伝的地図上でのDNAマーカーの情報＞

＜ゲノム配列上でのDNAマーカーの情報＞

（マーカー名）

（ID）

（植物種）

（連鎖地図） （交雑）

（連鎖地図上の位置）

（マーカー名）

（ID）

（マーカーの種類）

（植物種）
（マップ名）

（染色体番号）

（プライマー開始位置）

（プライマー終止位置）

（推定増幅長）

（Fwプライマー配列）

（Rvプライマー配列）

（Fwプライマー配列長）

（Rvプライマー配列長）

（ミスマッチ数）

（ミスマッチ数）

（PubMed）

（Gbrowseへのリンク）

2. DNAマーカーおよび連鎖地図情報に基づく植物ゲノムDBの統合
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ゲノム配列

SSRマーカー付随配列

遺伝子配列

SSR, SNP, Indelマーカーと遺伝子のゲノム配列上の位置を
Gbrowseにより表示

Solanumlycopersicum(SL2.40)

マーカー付随配列のゲノム配列上の位置と遺伝子の対応関係の表示

2. DNAマーカーおよび連鎖地図情報に基づく植物ゲノムDBの統合
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1. 55の植物種に対して国内外のDBや文献からのDNAマーカー、
QTL、連鎖地図に関する情報の収集を引き続き行う。

2. イネ科やマメ科といった主要な作物については文献の量が
膨大であり情報の収集に時間を要するため、基本的にマー
カー関連DBへのリンクに留める。

3. ゲノム配列が解読された植物については、マーカー付随配
列をゲノム配列上にマッピングすることで連鎖地図やQTL
との対応関係を明らかにし、DBの統合化を進める。

4. DNAマーカー付随配列のゲノム配列上および遺伝的地図上
の位置の対応関係を表示するシステムの充実を図る。

2. DNAマーカーおよび連鎖地図情報に基づく植物ゲノムDBの統合

H24年度-25年度 計画
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文部科学省のナショナルバイオリソースプロジェクト(NBRP)ではシロイヌナズナ、イネ、
コムギ、オオムギ、藻類、広義キク属、アサガオ、ミヤコグサ、ダイズ、トマトの各種バイ
オリソースの収集と配布が実施されている。
理化学研究所バイオリソースセンターの事業で、シロイヌナズナ、ヒメツリガネゴケ、ポプ
ラ、キャッサバ等の完全長cDNAクローンライブラリー、種子や培養細胞系の維持・配布が
行われている。
農林水産省の農業生物資源ジーンバンクで穀物、豆類、牧草を中心に数万点以上のバイオリ
ソースが保存され、配布する体制をとっている。
各センターがもつこれらの情報を横断的に検索できるように整備し、わが国の植物研究をさ
らに推進させるための基盤として機能させる。

3. 植物リソースの統合

H23年度 計画

NBRP
(遺伝研)
NBRP
(遺伝研)

BRC
(理研)
BRC
(理研)

NIAS
(農水)
NIAS
(農水)
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1. NBRP他のリソース情報として、オオムギ、ダイズ、ミヤコグサ、アサガオ、ト

マト、コムギ遺伝子を配列類似によりシロイヌナズナ遺伝子と連結、理研BRCの

検索システムSABREで検索可能にし、外部利用可能なAPIを整備する開発を支援

した。

2. SABRE提供情報を遺伝研NBRPと統合検索可能するための検索システム設置し公

開した。

NBRP
(遺伝研)
NBRP
(遺伝研)

BRC
(理研)
BRC
(理研)

NIAS
(農水)
NIAS
(農水)

H23年度 進捗と成果

3. 植物リソースの統合

連携強化のための支援「植物実験材料の情報統合システムへのデータ加工・追加」

を実施した。具体的には：
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•名寄せ=ID統一
•更新系作成支援

•名寄せ=ID統一
•更新系作成支援

NBRP
(遺伝研)
NBRP
(遺伝研)

BRC
(理研)
BRC
(理研)

3. 植物リソースの統合
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1. 平成24年度は、平成23年度に実施した横断検索の更新とと

もに、有用なバイオリソース情報のデータ収集とID統合を

追加する。

2. 既存のPlant Ontology (PO) 等の適用や拡張等を含め、共用

化を容易にするためのオントロジーの策定と整備を実施す

る。

3. 平成25年度は、引き続きデータの追加を続けるとともに、

植物オルソログDBとの連携による統合環境の活用により

種々の植物リソースから望みの遺伝子候補を選抜すること

が可能なツールの整備を行う。

4. ワンストップショップを永続的に運営するためにデータ更

新や相互リンクの維持の自動化を目的とした管理システム

を構築する。

H24年度-25年度 計画

3. 植物リソースの統合
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1. ゲノム配列の解読の対象となる植物の基本的特徴や農学、

園芸学、育種学上の特徴、有用性、ゲノム配列の決定方法、

解析手法について文献（論文や辞典、総説）から情報を収

集する。

2. 植物のゲノム、トランスクリプトーム、メタボローム、イ

ンタラクトームといったオミックス研究のDBを調査し分類

する。

3. 植物と解析手法に精通したキュレーターとアノテーターを

育成する。

4. 本研究開発の４課題についての情報を閲覧し横断的検索が

行えるポータルサイトを構築する。

4. 植物研究に関連する情報基盤の構築

H23年度 計画
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1. 55の植物種についての学術的情報の収集が完了した。

1. 国内外における1,093件の植物のオミックス関連DBを収集
した。

2. プロジェクト補助員3名をキュレーター、アノテーターと
して育成した。

3. 55の植物種について、本年度に収集したマーカー情報やゲ
ノム情報、オミックス関連DBを閲覧できるポータルサイト
を構築した。

4. 植物研究に関連する情報基盤の構築

H23年度 進捗と成果
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ポータルサイトのトップページ

4. 植物研究に関連する情報基盤の構築
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各植物に関するトップページ

4. 植物研究に関連する情報基盤の構築
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各植物におけるページ（例：Solanumlycopersicum）

（植物に関する説明）

（系統分類）

（マーカー情報）

（ゲノムに関する情報）

（DBへのリンク）

4. 植物研究に関連する情報基盤の構築
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1. 対象とした55の植物種についての学術的な情報の収集を終

了させる。（平成24年度）

2. 収集した1,093件の国内外のゲノムやトランスクリプトーム、

メタボローム、インタラクトームといった各オミックス研

究のDBを分類しポータルサイトに掲載する。（平成24年度）

3. DBの調査を継続しリンク情報を更新する。

4. キュレーターとアノテーターを育成する。

5. ポータルサイトに本研究開発の4課題を掲載することで情報

の連携を図り、横断的検索の機能を付与する。

6. 情報がある程度揃った時点でポータルサイトを一般に公開

する。（平成24年度）

7. ポータルサイトに登録したDBのリンク切れなどを調べ更新

することができるDB管理システムを構築する。

4. 植物研究に関連する情報基盤の構築

H24年度-25年度 計画
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オルソログ
DB

オルソログ
DB

マーカー
連鎖地図

DB

マーカー
連鎖地図

DB
植物情報

DB
植物情報

DB

イネDB

シロイヌナズナDBミヤコグサDB

ヒメツリガネゴケ
DB

リソースDB

H24年度計画：
・DBの公開（6月）
・広報、学会、コミュニティーへの周知、意見収集
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