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Genome OnLine Database (http://www.genomesonline.org/)

Genome Projectの動向

359

Total: 1,995
Ongoing genomes
Eukaryotes: 599
Prokaryotes : 1,002



Number of Number of StrainsStrains

Archaea Archaea 2626
Bacteria Bacteria 229393
------------------------------------------------------
Total Total 313199

(22(22--MarMar--2006)2006)

http://://gib.genes.nig.ac.jpgib.genes.nig.ac.jp//
GIB: Genome Information BrokerGIB: Genome Information Broker



・遺伝子領域予測プログラムの違い・遺伝子領域予測プログラムの違い

・最短・最短ORFORF長の設定が異なる長の設定が異なる

・相同性検索の・相同性検索のthresholdthreshold値の設定の違い値の設定の違い

・相同性検索・モチーフ解析のリファレンス・相同性検索・モチーフ解析のリファレンス
データベースの差異データベースの差異

・プロダクト記載が不統一・プロダクト記載が不統一

・・ORFORF決定の根拠決定の根拠((確かさ確かさ))が不明が不明

・アップデートが不確定・アップデートが不確定

INSDから公開されているゲノムデータの問題点
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~ Hahella chejuensis KCTC 2396
CDS             1023521..1024429

/gene="argB"
/locus_tag="HCH_01027"
/EC_number="2.7.2.8"
/note="COG0548"
/codon_start=1
/transl_table=11
/product="Acetylglutamate kinase"
/protein_id="ABC27909.1"
/db_xref="GI:83631942"
/translation="MLDRDNALQVAAVLSKALPYIQRFAGKTIVIKYGGNAMTDEELK
NSFARDVVMMKLVGINPIVVHGGGPQIGDLLQRLNIKSSFINGLRVTDSETMDVVEMV
LGGSVNKDIVALINRNGGKAIGLTGKDANFITARKLEVTRATPDMQKPEIIDIGHVGE
VTGVRKDIITMLTDSDCIPVIAPIGVGQDGASYNINADLVAGKVAEVLQAEKLMLLTN
IAGLMNKEGKVLTGLSTKQVDELIADGTIHGGMLPKIECALSAVKNGVHSAHIIDGRV
PHATLLEIFTDEGVGTLITRKGCDDA"

COG

同じプロダクトでも記載内容が異なる

~ Archaeoglobus fulgidus DSM 4304
CDS             complement(1141715..1142587)

/locus_tag="AF_1280"
/note="similar to GB:L77117 SP:Q60382 PID:1592260 percent
identity: 56.06; identified by sequence similarity;
putative"
/codon_start=1
/transl_table=11
/product="acetylglutamate kinase (argB)"
/protein_id="AAB89966.1"
/db_xref="GI:2649301"
/translation="MENVELLIEALPYIKDFHSTTMVIKIGGHAMVNDRILEDTIKDI
VLLYFVGIKPVVVHGGGPEISEKMEKFGLKPKFVEGLRVTDKETMEVVEMVLDGKVNS
KIVTTFIRNGGKAVGLSGKDGLLIVARKKEMRMKKGEEEVIIDLGFVGETEFVNPEII
RILLDNGFIPVVSPVATDLAGNTYNLNADVVAGDIAAALKAKKLIMLTDVPGILENPD
DKSTLISRIRLSELENMRSKGVIRGGMIPKVDAVIKALKSGVERAHIIDGSRPHSILI
ELFTKEGIGTMVEP"

homologyに

関する記載

~ Agrobacterium tumefaciens C58 circular chromosome
CDS             complement(373582..374466)

/gene="AGR_C_666"
/note="acetylglutamate kinase PA5323 {imported} -
Pseudomonas aeruginosa (strain PAO1)"
/codon_start=1
/transl_table=11
/product="AGR_C_666p"
/protein_id="AAK86197.1"
/db_xref="GI:15155294"
/translation="MTSSESEIQARLLAQALPFMQKYENKTIVVKYGGHAMGDSTLGK
AFAEDIALLKQSGINPIVVHGGGPQIGAMLSKMGIESKFEGGLRVTDAKTVEIVEMVL
AGSINKEIVALINQTGEWAIGLCGKDGNMVFAEKAKKTVIDPDSNIERVLDLGFVGEV
VEVDRTLLDLLAKSEMIPVIAPVAPGRDGATYNINADTFAGAIAGALHATRLLFLTDV
PGVLDKNKELIKELTVSEARALIKDGTISGGMIPKVETCIDAIKAGVQGVVILNGKTP
HSVLLEIFTEGAGTLIVP"

/productに
IDのような記載

/noteに

プロダクト名称



Agrobacterium tumefaciens C58 circular chromosome (U. Washington)

Agrobacterium tumefaciens C58 circular chromosome (Cereon)



GTPS
~ Gene Trek in Procaryote Space ~
微生物ゲノムの一斉アノテーション

chromosome & plasmid

2003
2004

123
183

2005 > 300 strains (予定)
16617

ver.

14 109
strains Archaea Bacteria



GTPS overview
ゲノムゲノム & & プラスミドプラスミド

Glimmer2.0Glimmer2.0によるによるORFORF予測予測

RBSfinder (DDBJ version)*RBSfinder (DDBJ version)*

blastp & InterProScan blastp & InterProScan 

DB: DAD of BCT divisionDB: DAD of BCT division

ORFORFのランク分けへのランク分けへ

RNARNA領域の探索領域の探索 & & マスキングマスキング

INSDINSDのの CDSCDS
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1 = 1 = 完全一致完全一致

2 = 3'2 = 3'のみ一致のみ一致

3 = 3 = INSDINSDにないにない
((新規にみつかった新規にみつかった))

4 = 4 = GlimmerGlimmerで予測されないで予測されない

Grading of CDS (subcategory)



848,383848,383

AAAAAAAA--AA
BBBBBBBB--BB

CC
DD
EE
XX

283,247283,247
7,2087,208
4,6804,680

79,77979,779
6,7886,788

466,681466,681

1,254,1501,254,150

431,672431,672
10,25010,250
7,5117,511

107,382107,382
10,22510,225

687,110687,110

verver. 2003. 2003 verver. 2004. 2004

Result



0

1000

2000

3000

4000

5000

6000

7000

8000

9000

0 1,000,000 2,000,000 3,000,000 4,000,000 5,000,000 6,000,000 7,000,000 8,000,000 9,000,000

genome size [bp]

N
um

be
r o

f O
R

Fs

AAAAAAAA--C & D1C & D1--D3 grade (this study)D3 grade (this study)
INSDINSD

Correlation of number of ORFs and 
genome size

Mycobacterium leprae TN
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E. coli K12のアノテーション
(Acc#: U00096 & AP009048)に
加えられたORF

ECK4368:JW5891:b4568
/gene="ytjA"
/product="hypothetical protein"
/translation="MVKETLMFRWGIIFLVIA
LIAAALGFGGLAGTAAGAAKIVFVVGII
LFLVSLFMGRKRP"



http://gtps.ddbj.nig.ac.jp/

GTPS annotation data are freely 
available at



遺伝子領域探索プログラム遺伝子領域探索プログラムGlimmerGlimmer11

遺伝子領域内のモチーフ探索遺伝子領域内のモチーフ探索InterProInterPro33

アミノ酸配列に基づく相同性領域アミノ酸配列に基づく相同性領域
の探索の探索

BlastPBlastP22

プログラムの機能プログラムの機能プログラム名プログラム名　　

この protocaol では、InterProの計算時間が他と比べ、
圧倒的にかかる。そのため、PCクラスタ上での分散環境を

構築し、実行を行っている。

GTPSGTPSにかかる計算時間に関してにかかる計算時間に関して
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BLAST@NIG(1cpu)

BLAST@NIG(16cpu)

IP@NIG(16cpu)

Number of CDS

Tim
e (h)

217 days

7days

10hours

BLAST/1CDS : 0.6s*
InterPro(IP)/1CDS : 5min*
*: Xeon 3.2GHz・約400倍も計算時間がかかる。

BLAST とInterProScan(IP)との計算時間の計測
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InterProScan(IP)との計算時間の計測

迅速な更新のためには、
高性能計算機資源が必要
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毎年INSDから公開される完全ゲノムの件数と
WGSプロジェクト数の比較

WGS: ゲノムプロジェクト由来だが、完全に繋がっていない

断片配列の集合が登録されている。



表現系の解明
遺伝子発現
システムの解明

生命現象の物質
レベルでの解明

創薬ゲノム
有用酵素の発掘
2次代謝物の探索

文献に基づく
オントロジ構築
人類の進化の解明

ゲノム生物学
バックボーンDB

バイオインフォマティクス
バックボーンDBを繋ぐ潤滑油

ゲノム配列解析
アノテーション

遺伝子機能解明
SNP解析

プロテオーム解析
遺伝子機能部位の予測
立体構造予測

トランスクリプトーム解析
タンパク質相互作用
転写制御の解明

メタボローム

GTPSGTPS
annotationannotation
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§データ解析・web製作
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§OASYS(アノテーションツール)
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GTPSGTPS
Gene Trek in Procaryote SpaceGene Trek in Procaryote Space

§プロトコル開発

§ InterProScan 実行環境の提供
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