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①シロイヌナズナオミックス情報注釈
（豊田）

– トランスクリプトームデータ

• リポジトリを９月までに公開し、それらの詳細な解析結果に基づい
たアノテーションデータを年度末までに公開する。

– フェノタイプデータ

• 理研で観測されたフェノタイプデータを、理研以外で観測された
フェノタイプデータと統合化し、共通のオントロジーで整理し９月
までに公開する。

– データベース統合化の範囲を拡大

• シロイヌナズナで実施してきた統合化をモデルケースとして、シロ
イヌナズナ以外の生物種（マウス等）にも適用することで、データ
ベース統合化の範囲 を拡大する。
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平成21年度実績(豊田)

• シロイヌナズナオミックス情報の注釈付けと公開

– 理研PSCで作成されたFOX-Hunting法によるシロイヌナズナ変異体の

フェノーム情報をデータベース化し、理研サイネス上で公開した（系統

数14125件、表現型情報13292件）。

– 理研サイネス上で公開されている3件のシロイヌナズナ変異体データ

ベース中の表現型情報に関して、Plant Ontology (PO), PATOといった

公開オントロジーを用いた新しい統一的なアノテーションを考えた。現

時点で115種類の表現型を定義し、既存３データベースの該当データ

に対してリンク付け（３DBあわせて14631件）を行った。これにより、公

開済みの表現型情報については、関連する変異体の情報が実験手

法等の違いに関わらず検索可能となった。
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トランスクリプトームデータの統合公開

• 理研のシロイヌナズナ
データと世界のデータ
を統合化して公開

• tiling array発現解析

• シーケンスデータ

• 遺伝子構造推定プ
ログラムARTADE2
で発見されたシロイ
ヌナズナ新規遺伝
子（主にアンチセンス
RNA遺伝子）

ＰＣＰにデータベースの特集号を予定（来年１月号）
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フェノタイプ（表現型）情報の統合

理研に複数ある変異体データベース群を統合化し、オントロ
ジーによる表現型情報の統一を図る地道なアノテーショ
ン作業。

Fox-hunting

Activation tagging line

Ds transposon line

“Flowering : late, Flowering : very 
late, Flowering : never” 

“Flowering : late”

“Flowering and Growth : late 
flowering”

+

Plant Ontology(PO)

PATO

PO:0007016 
“4 flowering”

PATO:000303 
“delayed”

=

従来のDB＝同じ表現型が、ばらばらな
様式で登録されていた

PO、 PATOなどのオントロジー
を用いて統一

=

=
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外部フェノタイプ（表現型）情報の統合

• 理研以外で観測されたフェ ノタイプデータを
既存の理研内のデータと統合し、９月までに
公開

世界中の研究者が報告しているシロイヌナズナのフェノタイプ
情報の文献を収集する。

↓
文献内の記述を注意深く解釈し、オントロジーを利用して表現

型情報を標準化し、データベース化する。

↓
理研サイネス上で、各種オミックス情報と関連付ける。

ＰＣＰにデータベースの特集号を予定（来年１月号） 6



理研以外（慶応大）のＤＢもサイネスから公開

理研外からも植物系ＤＢが集まり統合化される体制を確立
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シロイヌナズナで実施してきた統合化をモデルケースとして、
シロイヌナズナ以外の生物種にも適用→マウスフェノタイプへ

Individual
individual

individual

type

typeoffspringOf

outcomePaper

genotype

hasGenotype

outcomePaper
Plant

Genotype

type GroupOf
Individual

individual
Organism

individualOrganism

hasGenotype

statisticsannotation

annotation

annotation

annotation

hasGroup

Experimental 
Condition

Experimental
Condition

PO PATO

PO PATO

Genotype

subclassOf

outcomePaper

生物種を問わず適用できるフェノーム情報表現のための枠組みを設計

データベース統合化の範囲を拡大
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マウス表現型データの国際共有化の合意（ InterPhenome ）



FANTOM4
データの統合作業

Treatment
CRIA00187S000407

CIBEX

CRIA00187S00000X

RIKEN_KD_series1_E2F1_lot2_RNA_Hyb
RIKEN3_PMA_24h.RNA
RIKEN_ChIP_PolI_1_PMA_96h_ChIP
…

Analyzed Data

CRIA00187S000401

level123_clusters
qrtpcr_pma_timecourse
illumina_hg6v2_pma_timecourse
Pol_II/PMA_96h
illumina_hg6v2_siRNAseries

Experimental Data
CRIA00187S000408

RIKEN1_PMA_CAGE, RIKEN3_PMA_CAGE
RIKEN6_PMA_CAGE,
RIKEN3_PMA_24h.RNA.TFqRTPCR
RIKEN3_PMA_24h.RNA_Hyb
RIKEN_ChIP_PolI_1_PMA_96h_ChIP_Hyb_1
RIKEN_KD_series1_E2F1_lot2_RNA_Hyb
…

GEO

CRIA00187S000004

Source
CRIA00187S000406

F4_THP1
1899
1900

2061
2143
2144

source

Item

MGED ontology

RIA00220

EntrezGene Human

CRIA00039S000001

respective data

Sample Type

CRIA00187S000405

Tag_Counts

Mapping_Data

Brenda Tissue 
ontology
RIA00221

Sample
CRIA00187S000404

rna_library

Series

RNA_Sample

Experimental Type

CRIA00187S000403

Protocol
CRIA00187S000425

Target

barcode_sequence…

…

関
連

付
け

…

Parameter
CRIA00187S000451

CULTIVATE

KnockDown_by_siRNA…

Raw_Data

…

cell_line

Collaboration_Name

tissue_type

…
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②高等動植物等由来蛋白質構造の
アノテーション（横山）

• タンパク3000プロジェクト（RSGI）で解明された高等動植物等由来

の蛋白質構造データに付随する実験データに標準的なオントロ

ジーやIDに基づくアノテーションをつけてXMLやテーブル形式で

のダウンロードを可能にする．

• ９月末までにＤＢＣＬＳに成果データを直接渡す→畠中さんへ
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平成21年度実績 （横山）
• 高等動植物等タンパク質の試料調製に関わる発現検討実験 (無細胞タンパク質

発現用発現系構築実験4万8千件，スモールスケール発現実験8万件) に基づい

て X 線結晶構造解析のための大量調製実験 (大量合成および大量発現実験4千
件、精製実験5千件) を行い，結晶化実験 (結晶化条件 138 万件、結晶観察 1517 
万件) へと進め，タンパク3000プロジェクトで解明されたタンパク質構造データのう

ち平成21年度としては1万1千件の回折実験データ (画像データ枚数) を公開可能

とした (回折実験画像データの累計枚数は3万1千件となった)。

試料調製，結晶化及び構造解析(高等動植
物等)実験データ公開用 Web site
高等動植物等由来タンパク質の試料調製，結
晶化及びX線結晶構造解析実験情報の閲覧
が可能．回折画像データを含めダウンロード
サービスが可能となった．

URL: 
https://database.riken.jp/item/cria87s4i
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③微生物由来蛋白質構造のアノテー
ション（国島）

• 平成２１年度に引き続き、これまで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年度末

までに公開する。またそれ以外のデータについてもデータ公

開を進める。

• 平成２２年度末までに、理研播磨研究所における微生物由

来の蛋白質構造データに付随する実験データに関し、統合

データベースの一部として生命科学分野の幅広い研究者に

役立つ体制の確立を完了する。
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Proteins from microorganisms
Diffraction data

900,000 Crystallization condition 
10,000,000 Crystal observations

Mutant proteins

Heavy-atom labeled proteins

200 Data sets

Data size: 5.0 
TB

Crystallization

3,000 Purification reports

Purification

5,000 Expression reports

Expression

10,000 Plasmid 
construction reports

150 Systematic mutants

Wild type structure at 
2.1 Å resolution

500 Heavy-atom sites

Heavy-atom database

MEXT integrated database project - Protein 3000 data in RSC -

Mutant structure at 
1.6 Å resolution

Contents

Publish platform

Data downloading was enabled on 23 July 2009.

Bacpedia: http://scines.org/item/rib220i
HATODAS: http://scines.org/item/rib108i 14



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）

• ９月までに本事業において公開したデータをクライアントサイドからウェブ

経由でプログラム的に利用できるＡＰＩとツールを構築して公開する。

• ９月までに、これまでに構築した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、アノテーション等のデータ投稿やプログラム投稿を理研

内外から実施できるオープンな参加型のシステムとして公開する。

• ９月までに、理研外の研究者から見て、理研のＤＢが統合されたミニマム

モデルの成功事例として、研究者コミュニティから認知されるための統合

検索サイトを公開する。
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http://semantic-json.org

データベース相互連携用インタフェースの公開

様々なプログラミング言語からアクセス可能なインタフェース

外部ＤＢと連携するためのインタフェース（ＪＳＯN, ＲＤＦ他）16



データベースを利用するためのプログ
ラムと結果ファイルを保存できる機能
利用者が自分の
ワークスペースを
サイネスにもてる

↓
ウェブブラウザ上
で、サイネス上の
情報を利用した
プログラムを作成

↓
プログラムや処
理結果をサイネ
スから公開

プログラムの蓄積と公開化と再利用が可能に（CC-BY-SA）
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オープンな参加型のＤＢシステム
• ウェブブラウザさえあれば、誰でもプログラムを書

いてデータベースを利用できる環境を提供

→ 理研外の人も参加可能

• 応用例の一つとして、合理的ゲノム設計コンテス

ト（GenoCon）を開催中（開催費用は理研負担）

– グリーンイノベーションの課題「環境浄化作用高める植物のゲ

ノム設計」を募集

– 世界中の研究者からゲノム設計理論をコンテスト形式で蓄積

し集合知として共有化

– 研究者に限らず高校生も参加できる、バーチャルラボでの人

材育成型コンテスト

※別添のプレスリリースをご覧ください（参考資料１） 18



統合検索サイトの実現
統合されたデータベース群から、関連する情報を容易に引き出す。

右図は、一つのシロイヌナズ
ナ遺伝子IDをキーとして関連

するサイネス上の情報を検
索し、列挙した例である。

本例では、理研発の観察
データ、オルソログデータな
どの他、AGRIS等の公開DBの
関連情報へのリンクも提示さ
れている。

異種情報間の高精度検索
（たとえばゲノム情報を出発
点としたフェノーム情報検索）
が容易化し、広く研究コミュニ
ティに貢献できる。

ＤＢＣＬＳの横断検索システムとの連携化も予定
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ＤＢＣＬＳへのデータ提供体制

理研サイネスの公開基準としてクリエイティブコモンズを採用
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理研外コミュニティへの貢献体制
• Plant and Cell Physiology誌においてDatabase Issue 刊
行予定（2011年）

• TAIR（シロイヌナズナ）の国際分業化の一翼に参加

• マウス関連データの国際的な交換体制づくり

• データベース上で国際コンテストを開催（GenoCon等）※

• 理研データの公開化・共有化に向けたコンセンサス※

※別添の理研ニュースをご覧ください（参考資料２） 21


