
H20年度最終目標 H21年度目標

１．シロイヌナズナ
オミックス注釈
（豊田）

シロイヌナズナの発現、表現型、リソー
スに関する計6DBを統合化して公開。

前年度に公開したデータについて、アノ
テーション作業を行い、アノテーション
データを公開する。また、それ以外の
データについても国際的な合意をえつ
つ、データ公開を進める。

２．高等動植物由来蛋
白質構造のアノテー
ション（横山）

高等動植物等由来の蛋白質構造デー
タを付随する実験データを含めて30件
公開。

平成２１年度は、タンパク３０００プロ
ジェクトで解明された高等動植物等由
来の蛋白質構造データのアノテーション、
およびそれに付随する実験データの
キュレーションとアノテーションを行う。

３．微生物由来蛋白質
構造のアノテーション
（国島）

微生物由来蛋白質に関わる試料調整
（発現プラスミド構築実験 １万、培養実
験５千、精製実験 ３千）、結晶化実験

データ（結晶化条件：９０万件、観察１０
００万件）と200件の回折実験データ公
開。

変異導入蛋白質に関わる実験データ
150件、重原子導入蛋白質に関わる
データ500件を公開。

平成２１年度は、前年度に公開したデー
タについてアノテーション作業を行い、
アノテーションデータを公開する。また
それ以外のデータについても国際的な
合意を得つつデータ公開を進める。

４．アノテーションシス
テムの開発運用とデー
タ変換（豊田）

アノテーションシステムの開発運用と変
換データの中核機関への提供（契約締
結後）

前年度に公開したデータについて、アノ
テーション作業を行うためのシステムを
運用・改善し、作成されたアノテーション
を公開用データに変換する。

平成21年度目標と進捗報告 （植物オミックス情報および蛋白質構造情報）
資料 ２
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DB
番号

データベース名
オーム空
間

1 RARGE 完全長cDNAクローン
(RAFL)

transcript
ome

2 タイリングアレイ
transcript
ome

3 454 small RNA library genome

4 代謝質量分析プロファイル
metabolo
me

5 RARGE トランスポゾンタグライ
ン(RARGE)

genome

6 RIKEN Arabidopsis Phenome
Information Database (RAPID)

phenome

7 Activationタグライン phenome

8 BRCリソース resource

9 ストラクチュローム(高等動植
物等由来)

proteome

10 ストラクチュローム（微生物由
来）

proteome

平成20年度進捗状況（豊田担当①植物オミックス情報注釈）

年度目標
①10件のうち6件のDBを統合化して公開

12月時点進捗
①発現に関する4件はゲノムブラウザに統合して公開した。

表現型とリソースはセマンティックウェブ化が終了し下記外
部公開サーバから公開を予定。

2

3

1

セマンティクス化データ

5 67
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平成20年度進捗状況（豊田担当④理研のDB統合化のためのモデルケース構築）

年度目標
④アノテーションシステムの開発運用と
変換データの中核機関への提供（契約締結後）

12月時点進捗

④アノテーションシステムを使って上記以外の理研データ
ベースの統合化を推進している。一方、外部公開用サーバ
については、本委託事業費に計上していなかったため、理
研内の仮サーバを臨時に用いて、年度内には公開化を完了
する。

◆植物以外の理研DBの統合化準備 ◆メタデータ登録の準備

理研DBサイト92件
の約1/4をセマンティクス化

ツール
サイト

6件

未処理
64件

関連なし7件

統合関連付け
あり15件
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キュレーション進捗

 公開ターゲット（暫定）

 結晶構造系

 高等動植物由来タンパク質

 データ収集状況

 ターゲット配列： 52件

 発現データ： 30%

 精製データ： 30%

 結晶化データ： 42%

 Ｘ線解析データ： 55%

 PDB登録数： 61件

SSBC (生命分子システム基盤研究領域)
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平成２１年度業務計画 （国島）

微生物由来蛋白質構造のアノテーション
平成２０年度に公開したデータについてアノテーション作業を行い、アノテーションデータを公開する。またそれ以外の
データについても国際的な合意を得つつデータ公開を進める。

１．データの追加及び更新

２．公開したデータについてアノテーション作業

播磨微生物関連実験情報トップページ
微生物由来タンパク質のＸ線結晶構造解析実験情報および
変異導入タンパク質の結晶構造の均一で詳細な情報

詳細画面

ダウンロード
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②微生物由来変異導入タンパク質の結晶構造に関する均一で詳細なデータの提供 平成２０年度公開  １５０件

③重原子実験情報の提供 平成２０年度公開  ５００件

Ａ） 完了 Ｂ） ほぼ完了 Ｃ） 今年度公開予定分のデータは登録済み。今後、今年度最終版のデータと差し替える（テキストデータ）。画像類
は今年度最終版のデータ登録を既に行っている。

Ａ）データの回収

[データの拡散を防ぐ]

Ｂ）データの整理

[データ間の紐づけや情報の修正）]

[情報の品質を高める]

Ｃ）アノテーション

[情報の価値を高める]

Ｄ）データの公開

[理研のデータ公開

基盤から公開]

Ａ） 完了 Ｂ） 完了 Ｃ） 平成２０年度公開最終データ登録は完了し、公開に向けて微調整を行っている。

①微生物由来タンパク質のＸ線結晶構造解析実験情報と立体構造データに関する体系的データの提供
平成２０年度公開  発現プラスミド構築実験：１万件、培養実験：５千件、精製実験：3千件、結晶化実験データ（条件：約９０万件、

観察約１千万）、回折実験データ：２００件

③重原子実験情報

放射光システム生物学研究グループ（倉光）

②変異体構造情報

分子機能情報

ローカル環境に
あるデータ

ローカル環境に
あるデータ

タンパク質結晶構造解析研究グループ （国島）

①微生物関連実験情報

①微生物実験情報 Riken Semantic Web 基盤（豊田）

提供 0

クレンジング等が完
了したデータ

[Omixml 形式]

各データアイテムに
統一的なＩＤ

進捗は①と同じ
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①微生物由来タンパク質のＸ線結晶構造解析実験情報と立体構造データに関する体系的データの提供

②微生物由来変異導入タンパク質の結晶構造に関する均一で詳細なデータの提供

③重原子実験情報の提供

（回折実験）（結晶化実験） （立体構造） （分子・生理機能情報）

重原子実験データベース

（培養実験）

（精製実験）

詳細な精製実験レポート

▲変異体結晶構造（1.6Å）▲野生型結晶構造（2.1Å）

（発現プラスミド構築実験）

詳細な培養実験情報

播磨研究所で収集・体系化を行う対象の主要なデータ

データの活用例

①-1. 他のデータと組み合わせて新規なＤＢの開発
①-2. 詳細な精製方法の情報  機能解析
①-3. 回折データ  構造解析自動化ソフトの開発
①-4. 結晶化実験データ  結晶化予測

②-1結晶の質の改善
②-2ホモロジーモデルのソフトの開発

③-1重原子実験の支援
③-2タンパク質の耐熱化支援
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