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ワークフロー技術を用いた統合DB環境の構築
利用者が得たい情報（知識）を、パソコンなどの端末から要求すると、必要なデータ、解

析手法などを、国内、海外から自動的に選び、データベースと解析ツールのワークフロー
を作成し、最適な計算資源を使って解析を行う統合DB環境を構築する。

資料 ５
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• ワークフローの開発・公開
Phase 1:アミノ酸配列から広範囲な立体構造に関する予測を行

うワークフロー（8月末プロジェクト内公開 完了）

Phase 2:アミノ酸配列から予測とデータ取得によりタンパク質に

関する網羅的な情報を得るワークフロー（12月末一般公開
完了）

Phase 3:アミノ酸配列からタンパク質の比較情報を提示し、保存
部位、変異部位を推定するワークフロー（3月末一般公開

予定）

• その他

－ワークフローの議論

－利用制限のあるソフトウェアの調査（Modellerなど）

2008年度の計画と現在までの進捗
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CBRC統合DBグリッドシステム
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・計算の自動分散処理（完了）
・登録ユーザごとにサービス制限（検討中）
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アミノ酸配列

結果表示

TMBETADISC-COMP
×３

アミノ酸配列から広範囲な立体構造に
関する予測を行うワークフロー

（ Phase 1）
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http://mbs.cbrc.jp/poodle/�
http://wolfpsort.seq.cbrc.jp/�


初期画面

Phase1 ワークフロー（プロジェクト内公開）

TMBETA-NET 予測結果

生命科学データベース横断検索結果

Disorder 予測結果
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アミノ酸配列から予測とデータ取得によりタンパク質に
関する網羅的な情報を得るワークフロー

Sequence Check Uniprot

- Secondary structure prediction
- Buried residue prediction
- Fold recognition
- Disorder prediction

Uniprot 
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Not exist (Uniprot, PDB)
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Phase 2
12月公開

-Secondary structure prediction
Psipred, Jnet, Sable, Coils

-Buried residue prediction
Jnet, Sable

-Fold recognition
HHsearch

-Disorder prediction
POODLE-S,L,W,T

- All β prediction
- β-sheet region prediction
- Cellular localization 
prediction

-All β prediction
TMBETA-NET

-β-sheet region prediction
TMBETADISC-COMP

-Cellular localization 
prediction

WoLF-PSORT

Not exist
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CBRC統合情報基盤サイト（一般公開）
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タンパク質アノテーション
ワークフロー
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アミノ酸配列からタンパク質の比較情報を提示し、
保存部位、変異部位を推定するワークフロー

Phase 3
3月末公開

BLAST/PSI-BLAST/FORTE

Data server

Server A

Sequence Genomes selected by 
the  user

Multiple alignment
(ClustalW/PRIME/T-Coffee)

NCBI

Server B

Secondary structure prediction
Buried residue prediction
Disorder prediction 

Show conserved 
regions (in 3D if the 
structure is known)

Conserved regions
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今後の計画

• プロジェクト内連携強化
1）CBRC のサービスが DBCLS のサーバから利用可能

2）CBRC のサービスにDBCLSのサーバのサービスの組み込み

（横断検索の応用など）

3)糖鎖DB、経産省統合DB（MEDALS)との連携

• CBRC内のグリッド環境
1）DBCLSとグリッド環境の連携（OpenIDとグリッドIDなど）

2）グリッド用計算サーバ整備

• ワークフローのサービス
1）他のサービスの検討・設計

・タンパク質立体構造モデリング、RNA関連のワークフロー

・ユーザニーズの調査に基づくワークフロー

2）ワークフローを構成するソフトウェアのモジュール化

（taveruna､KNIMEのイメージ）
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