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１． 総括 

「経済産業省統合データベースプロジェクト」（2008-2011）は 2008 年 4 月に開始され、2010 年度も社団法

人・バイオ産業情報化コンソーシアム（JBiC）と独立行政法人産業技術総合研究所（産総研）・バイオメディシ

ナル情報研究センター（BIRC）の共同チームが事業を実施した。本プロジェクトの目的は、第一に、経済産業

省関連機関により実施されたライフサイエンス分野の研究開発プロジェクトの成果であるデータベースに関す

る情報提供サイトを作成することである。第二に、ヒト遺伝子に関連した各種研究成果に関して、ゲノム情報

統合プロジェクトにおいて構築したヒト遺伝子の統合データベースH-InvDBを基礎として、経済産業省関連の

研究成果を連携して利用できるシステムを構築することである。以上を通じて、これまでに経済産業省関連

機関により実施された研究開発プロジェクトの成果等を整備し、ライフサイエンス分野における研究開発の促

進に資するデータベースを構築することを目的としている。 

 2010 年度の主な成果としては、まず、前年度に引き続きポータルサイト MEDALS（http://medals.jp/）の公

開を継続し、またその内容の大幅な充実を図った。特に、経産省関連の各種研究開発プロジェクトで作成さ

れたデータベースやソフトウェアの便覧については、詳細な調査を実施した結果、合計で129件の成果物をリ

ストに載せることができた。また、データベース便覧の作成を容易にするためのデータベース更新検知ツール

を新たに開発した。さらに、文部科学省統合データベースプロジェクトと協力して 250 種類のデータベースに

対する横断検索サービスを開始した。これを実現するための検索インデックス作成の自動化・効率化も進め

た。 

 一方、経済産業省プロジェクトの成果物の利用促進のための各種サービスの提供については、ウェブサー

ビスを使ったデータベース統合化と、リンク自動管理システムなどの有用な研究支援ツールの機能強化を行

った。ウェブサービスの開発によるデータベースの統合化については、PubMed からテキストマイニングによっ

て遺伝子・疾患・化合物の関係についての知識を集めたデータベース LEGENDA を H-InvDB と統合すること

ができた。リンク自動管理システムの開発については、MEDALS 便覧に掲載されたデータベースの中からヒト

分子情報を扱うものを ID によって統合することができた。このほか、データベースのアーカイブの作成や統合

データの品質評価も行い、それぞれ成果を挙げることができた。以上の成果はライフサイエンス分野のデー

タベース利用者の利便性を高め、データベースからの知識の取得を促進・効率化すると期待される。 

 このほかにも、産業界からのニーズを調査したこと、データベース講習会を開催するなどの広報活動を積極

的に行ったこと、論文発表や学会発表を行ったことなど、多くの成果を挙げることができた。今後も利用者と

なる産業界等の研究者の意見を反映させつつ、本プロジェクトを継続的に実施していくことが、きわめて重要

であると考える。 

 

経済産業省統合データベースプロジェクト・プロジェクトリーダー 五條堀 孝 

サブリーダー  今西 規 

サブリーダー 村上 勝彦 
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２． 研究開発成果 

２．１ 経済産業省ライフサイエンスデータベース・ポータルサイトの拡張および運営 

¸ 背景 
ライフサイエンス分野では、自身の研究成果を既に蓄積されている公知の研究成果情報や他の研究データ

と対比することにより、自身の研究成果の仮説を考案する手がかりを得たり、その検証を行ったりすることが

極めて重要である。それによって例えば効果的な治療薬など新しい実用化の発想が得られる可能性がある。

このため、国家プロジェクト等により産生された研究データを基盤データベースとして一括して活用できるデー

タベースが、産業界や社会から必須の知的基盤として強く要望されている。 
 
¸ 目的 
本事業では、経済産業省関連機関により実施されたライフサイエンス分野の研究開発プロジェクトの成果

であるデータベースに関する情報提供サイトを作成する。また、ヒト遺伝子に関連した各種研究成果に関して

は、平成17～19年度に実施したゲノム情報統合プロジェクトにおいて構築した、ヒト全遺伝子のアノテーション

統合データベース（H-Invitational（以下、H-Inv と記載）：http://www.h-invitational.jp/）を基礎として、経済産

業省関連の研究成果を連携して利用できるシステムを構築する。以上を通じて、これまでに経済産業省関連

機関により実施された研究開発プロジェクトの成果等を整備することにより、ライフサイエンス分野における研

究開発の促進に資するデータベースを構築することを目的とする。 

 
¸ 概要 
本事業では、平成 20 年度及び平成 21 年度に実施した「産業技術研究開発（統合データベースプロジェク

ト）」に引き続き、「１．経済産業省ライフサイエンスデータベース・ポータルサイトの拡張および運営」、「２．経

済産業省関連機関から産生されるデータベース等の統合」、「３．ライフサイエンスデータベースに関する動向

調査及び普及活動」、及び「４．運営委員会」について実施した。以上を実施するにあたり、文部科学省、農林

水産省等、他省庁のデータベース関連プロジェクトと連携し、さらに産業界のニーズを取り込むことに積極的

に取り組んだ。 

 

２．１．１  成果物便覧の整備とデータ・情報の公開促進 

（１）公開可能な成果物の調査と便覧への掲載 

平成20年度及び平成21年度に実施した「産業技術研究開発（統合データベースプロジェクト）」における経

済産業省関連のライフサイエンス分野のプロジェクトについての調査結果では、データベース等の成果物候

補が存在するプロジェクト数は 59 件（現在進行中のプロジェクトを含む）であり、これによる成果物候補は 204

件であった。平成 21 年度のプロジェクト終了時には、このうち既に 100 件をポータルサイトの成果物便覧に格

納していた。 

平成 22年度の事業としては、まず成果物便覧に掲載してあるもの以外で他の成果物がないか、各プロジェ

クトの成果報告書をもとに、改めてそれらの存在・公開状態の調査を行った。主な候補は、新エネルギー・産

業技術総合開発機構（NEDO）の未格納分や製品評価技術基盤機構（NITE）によるライフサイエンス系成果物

である。成果物の調査から、ポータルサイト MEDALS の成果物便覧に載るまでの状態変化を示したものが、

図 2.1.1-1 である。経済産業省の関連機関や Web 上の情報を元に、ライフサイエンスのデータベース（ツール

も含む）として適切と判断したものを「選定」した状態とする。調査結果をもとに、各プロジェクトのリーダーや担

当の方にコンタクトをとって、どのような具体的な成果物（データベース）があったかを問い合わせる。ここで

「回答待ち」の状態になる。回答が明確になった場合、「公開可能（公開している、公開予定である）」または

「非公開（製品として商業利用している等）」に分かれる。ただし、回答の中には中間的なもの、例えば個別の

担当者にコンタクトがとれないものや、途中結果にすぎないので公開のレベルでない、担当者が不明ですぐに
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は出てこないものなどがあった。これらは「非優先（不明）」のカテゴリーとした。「公開可能」となったものは、逐

次さらに詳細を調べて便覧に載せていった。なお、「公開可能」とされたものは、さらに「アーカイブ」や「横断検

索」という形での活用（2.1.2 項参照）も検討される。 

 
 

図 2.1.1-1 成果物候補の選定から便覧掲載までの状態遷移 

 

上記の各状態に成果物の件数がどの時点でいくつであったかを図 2.1.1-2 に示す。左から 2008 年度末、

2009年 9月、2010 年 2月、2010 年 9月、2011 年 2月時点で、各カテゴリーにいくつの成果物があったかを示

している。この各状態は、先の図 2.1.1-1 に示したものと同じ（①から⑥）である。2010 年 2 月（図の中央）と

2011 年 2 月（図の最も右）を比較して、①、②、③（上流部分）が減少し、④、⑤、⑥（下流部分）の数が増えて

いるということが、調査と統合化の進展を示している。これを個別にみると、今年度の 1 つ目の成果として、②

の「回答待ち」が０件になった、すなわち全ての成果物の関係者からの回答を得ることができた。また、2 つ目

の成果として、データベースなどの成果が新規に公開されたケースがあるため、成果物の数は 211 件に増加

し、公開可能な件数は 159 件となった。そして、前年度の便覧掲載件数は 100 件であったが、2011 年 3 月ま

でに 129 件に達した（図 2.1.1-2）。増加の理由は「上流部分」であった成果物の調査が単純に進んだだけでは

ない。一つの理由としては、調査をすすめていくうちに、過去の各プロジェクト報告書では１つのシステムと記

載されていたものが、実際には複数あったためである。二つ目の理由としては、大きなプロジェクトではないた

めに計画段階では我々MEDALS担当者には伝わらなかったが関連研究機関からの発表で知るところとなった

成果物が存在したためである。 

上記の図 2.1.1-1 の各状態で「④非公開」となった成果物のリストを、表 2.1.1-1 に示す。非公開理由の中に

は、「事業に利用している」、あるいは「他の成果物に統合されて公開中」（例、メタゲノム解析結果データベー

ス：XanaMetaDB）などがある。このようなケースでは、成果物自体は公開されてはいないが、ユーザーにとっ

ては利用可能性が残っているものである。従って、それを使いたい場合にはどこにアクセスまたはコンタクトす

④非公開

②回答待ち ③非優先(不明)

⑥便覧掲載済

⑤公開可能（公開中･公開予定）

①選定

アーカイブ 横断検索

対象外調査（関連機関･Web等）

?
④非公開

②回答待ち ③非優先(不明)

⑥便覧掲載済

⑤公開可能（公開中･公開予定）

①選定

アーカイブ 横断検索

対象外調査（関連機関･Web等）

?
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ればよいかという情報を便覧に載せることには意義があるものと考え、これらの情報を 2011年 3月にプロジェ

クト便覧に掲載した。2010 年度までの便覧作成では、我々の内部で調査・作成を行った後に、連絡が可能な

開発担当者・現運用担当者へ便覧内容の確認依頼を出し、便覧の精度向上を図っていたが、本年度公開し

たもので確認できたものは少ない。また、既に本便覧に掲載されているデータベース詳細情報の内容の更

新、改良を定期的に行った。更新にあたっては、我々が独自開発した外部サイトに対してコンテンツ変更を検

知する「更新検知ツール」（第 2.1.2 節参照）を用いて毎日更新をチェックした。このツールで変更が検知された

サイトを目視で確認し、データ（ソフトウェア）自体が変わったか、機能が大幅に追加されたかの２つをチェック

した。そのどちらかが目視で認められた場合に、便覧を更新してニュース事項としてトップページに載せ、また

RSS (RDF Site Summary) を使って広報した。 

 

0
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2008年度末 2009年9月 2010年2月 2010年9月 2011年2月

129

①選定
86

⑥便覧掲載済
71

②回答待ち １

④非公開 31

③非優先 21

⑤公開可能30

⑥便覧掲載済129

211
④非公開24

②回答待ち 12

⑤公開可能46

⑥便覧掲載済100

③非優先22

 
図 2.1.1-2 成果物調査の進捗 
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表 2.1.1-1 非公開となった成果物一覧 

 

項番 成果 非公開の理由（単独で公開しない理 プロジェクト名
1 解析工程支援システム プロジェクト用の内部システムなので
2 コール作業支援システム プロジェクト用の内部システムなので
3 二次元散布図描画システム プロジェクト用の内部システムなので
4 データ集計システム プロジェクト用の内部システムなので
5 公開用データチェックシステム プロジェクト用の内部システムなので
6 アレル頻度集計システム プロジェクト用の内部システムなので

7
OffTarget（ＲＮＡ干渉効果を最大限に活
用しうるOff-Target排除アルゴリズム）

プロジェクト用の内部システムなので

8 Intris（ＯＲＦ評価ツール）
Human Gene and Protein Database
(HGPD)に一部機能が発展的に組み込
まれているので

9
GemessViewer （３次元分子構造プロッ
ト）

権利調整難なため 生体高分子

10 単一遺伝子欠失株のコレクション システムからデータの切分け不可

12
代謝物質標準液の測定」および「代謝物
質標準液のMS/MSスペクトルの高分解
能データ

高分解能データ（慶応大学)切り分けは
不可、文部科学省資金によるデータと
統合されたものが公開中

13 導入プロファイル 担当者追跡不可能
14 化合物データベース 事業に利用しているため 多種遺伝子導入
15 化合物トータルシステム 事業に利用しているため
16 医用化合物スクリーニング支援システム 事業に利用しているため

17 治療計画データベース
大型装置と一緒に利用していて切り分
け不可

18
BACS （Ｂａｃｔｅｒｉａ　Ａｕｔｏ－Ｃｏｕｎｔｉｎｇ　Ｓ
ｙｓｔｅｍ：蛍光顕微鏡画像中の細菌計測
システム）

公開しているが機器と一体 定位的ガン治療

19
XanaMetaDB　（メタゲノムＤＮＡデータ
ベース）

事業化で市販している
環境中微生物の高
精度モニタリング

20 ヒト肝臓・腎臓発現遺伝子データベース
市販のデータベースのデータと統合し
ている

21 化学物質総合リスク評価管理システム
内部による他の利用者実績なし・今後
も見込めず

27
塩濃度応答性自己集合ペプチドを最適
化するためのペプチドライブラリ

研究所の消滅と担当者の異動
糖鎖の極微量構造

解析

28 ペプチドライブラリーデータベース 研究所の消滅と担当者の異動
自己集合性タンパ
ク質に基づくバイ
オマテリアル

30 siRNA発現ライブラリ 担当者が退職し追跡不可能
二本鎖RNA発現ベ
クターを用いた変
異マウス

31 スクリーニングシステム構築 担当者が退職し追跡不可能

siRNA発現ライブラ
リを用いた迅速な
標的探索と医薬品

開発

ゲノム情報に基づ
いた未知微生物ラ

イブラリ

標準SNP

タンパク機能解析・
活用

植物利用エネル
ギー

医用化合物スク
リーニング支援シ

ステム

 

 
（２）ID を用いたデータ統合： 「リンク自動管理システム」の開発 

産総研・バイオメディシナル情報研究センターでは、持続可能なデータベース統合の方式を模索すべく、デ

ータベース間のリンクを自動で更新するための「リンク自動管理システム」の開発を進めている

（http://biodb.jp/）。これは、多数の公開データベースからデータ管理用 ID を集めてその対応関係を自動で解

析し、データベース間のリンクを常に最新かつ網羅的に提供するシステムである。また、データ ID の一括変換

サービスや、データ ID 対応表のダウンロードなどのサービスも提供している。本プロジェクトにおいては、主に

MEDALS データベース便覧に掲載されている経産省関連のデータベースをリンク自動管理システムに対応さ

せ、データ ID によるデータベースの統合的な利用ができるしくみを整備することを目的とした。 
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今年度の成果としては、MEDALS データベース便覧を参考にしつつ、新たなデータベースをリンク自動管理

システムに追加した。まず、MEDALS データベース便覧からヒトの分子情報を扱うデータベースを選別し、その

中から DNA 塩基配列の Accession Number や、UniProt の Accession Number、H-InvDB の HIT や HIX など

のデータ IDを用いているものを選び出した。そして、対象データベースごとにデータ ID一覧表の自動取得プロ

グラムを作成して、リンク自動管理システムに組み込んだ。追加したデータベースは、ヒトの選択的スプライシ

ングに関するデータベース H-DBAS、ヒトゲノム配列のアラインメントデータベースである G-compass、

H-InvDB の新しいビューアである Protein View、ヒト遺伝子発現データベースである H-ANGEL、ヒト完全長

cDNA 配列のデータベースである FLJ Human cDNA、ヒト遺伝子多型統合データベースである VarySysDB、の

６種類である。このほか、実験動物として有用なマウスの分子情報に関するデータベースと、創薬研究に欠か

せない化合物関連情報を扱うデータベースを対象として、それぞれマウス版と化合物版のリンク自動管理シス

テムを開発し公開した。 

以上の開発により、リンク自動管理システムが対応するデータベースの種類は合計でヒトの分子情報は 33

種類、マウスは13種類、化合物は10種類となった（図2.1.1-3）。そして、取り扱うデータ IDの種類は43種類、

件数は約 1 億 1000 万件となっており、世界最大級のデータ ID の統合データベースとなった。 

 

 

図 2.1.1-3 リンク自動管理システムの対象とするデータベースおよびデータ ID（ヒト分子情報）。ヒト版では新

規追加のものを加えた結果、合計で 20 種類のデータ ID、33 種類のデータベースを対象としている。 

 

さらに、古くなったデータ ID への accessibility を確保するため、HUGO の"Previous symbol"や GenBank と

UniProt の"Secondary Accession Number"に対応するよう、リンク自動管理システムを改良した。これにより、

古い論文に書かれているデータ ID であっても現在のデータベース中で探すことができるようになった。 

データベースの抱えている問題点として、全く同じデータ ID が異なるデータベースで使われていて識別がで

きないことがある。そのため、データベース利用の初心者だけでなくベテランでさえも間違うことがあり、データ

の取り違えによる誤りや発表論文の取り下げといった事件すら最近は起こっている。こうした問題を解決すべ
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く、われわれはデータ IDの正しい判別を支援するため、入力されたデータ IDの種類を判別しリンクを表示する

「ID 識別システム（ID Resolver）」を開発した。これを、リンク自動管理システムの新しいサービスとして、2011

年 2月 16日から一般公開を開始した。ID識別システムの使い方はごく簡単であり、由来が不明なデータ IDを

一つ以上入力して検索ボタンを押すだけである（図 2.1.1-4）。結果表示画面では、データ IDの分類、データ ID

の名称、該当するデータへの直接のリンクなどが示される（図 2.1.1-5）。Web サービスによる利用も可能であ

る。ID 識別システムは公開直後から多くのユーザーに利用されている。 

 

 

図 2.1.1-4  ID 識別システム（ID Resolver）のトップページ。使い方は、①に由来のわからないデータ ID を一

つ以上入力し、次に②Search ボタンを押す。 

 

 

図 2.1.1-5  ID識別システムの結果表示画面。左上図はQ13986というデータ IDを入力した場合の結果表示

画面で、データ IDの分類、データ ID の名称、該当するデータへの直接のリンク、そしてリンク自動管理システ

ムの All Database Search 画面へのリンクが表示される。このように、Q13986 は UniProt Accession Number

であることがわかる。赤の下線をひいた部分をクリックすると、UniProt データベースの該当するデータが表示

される（右下図）。なお、この段階で Q13986 は P10828 の Secondary Accession Number であることも判明す

る。 
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（３）ダウンロードの検討と便覧内容の更新 
成果物所有者によるインターネット上での公開が行われていない成果物を中心に、ポータルサイトからデー

タのダウンロードによる配布可能性の検討を行った。 
成果物候補の選定フローに準拠し「平成 21 年度産業技術研究開発（統合データベースプロジェクト）」にお

いて調査された、アーカイブ対象データベースのリストの中から、電話、メール、または直接面談を行い、外部

有識者等の意見を取り入れつつ、権利者・関係者との協議の上、アーカイブ化を進めた。 

 

①アーカイブ対象の範囲と選定基準 

アーカイブを調査するにあたり、アーカイブ対象の範囲と選定基準を定めた。平成 21 年度（前年度）の活動

において、範囲は「オンラインで容易に取得することができないもの（独自なサイトを持たないために公開して

いない等）」としていた。さらに、対象を絞る基準として、「利用価値の高いもの」という趣旨で以下の選定基準

を決定していた。 

(a) 公開による利用を前提として出されたもの 

(b) 統一的条件で収集された網羅的データ 

これによれば、例えば以下のデータセットやデータベースはアーカイブの選定基準を満たさない。 

(a) プロジェクトの進行途中でできた実験のパラメータに偏りのあるデータセット 

(b) 研究担当者が個人の PCに格納して共有、利用できないデータセット 

(c) 遺伝子のリストのみが羅列された紙媒体によるデータセット 

しかし今年度は、データベース開発者の要望として、資金等の理由から将来運用が危ぶまれるものについ

て、そのミラーサイトを構築して管理をしてほしい、などの依頼があった。そこで、今年度のアーカイブ化活動と

しては、単に公開していないデータをアーカイブページに載せるだけでなく、広くデータ公開維持する活動全体

を「アーカイブ関連活動」と位置づけて活動を行った。図 2.1.1-6 に公開の形態を示す。昨年度までは（D)デー

タを MEDALS からダウンロード可能にすることだけを活動対象にしていたが、今年度は図の公開状態の 4 種

類すべて（B から E）に拡張した。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
図 2.1.1-6 アーカイブ関連活動 ： データ公開に関連する公開の形態は（B）から（E)まで様々である。今年

度は（D)だけでなく図に示す 4種類に拡張した。 

 
②アーカイブ関連活動の対象となったデータベース 

本年度のアーカイブ関連活動では、以下の５つのデータベースについて進捗があった。 

(A)未公開

(B)Web公開（本家）

(D) MEDALSから
ダウンロード可能

(E) DBCLSから
ダウンロード可能

(C)Web公開（ミラー）

「アーカイブ関連活動」＝データベースを扱う公開作業一般

公開
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(a) DataBiosafety for Industrial Applications of Microbes （DIAM）（http://medals.jp/list/detail/113） 

遺伝子組換え技術を利用する事業者の利便性向上と安全・安心に対する社会的要請に応える方策の一助

として、本システム（微生物産業利用支援データベース、 DataBiosafety for Industrial Applications of 

Microbes）（略称：ＤＩＡＭ）が構築された。 本システムは、産業界におけるバイオセイフティ情報源としての有

用性を高めることを目的として、それぞれ独自に開発された二つのデータベース（「組換え微生物等の産業使

用促進情報システム」（略称：ＪＢＡＭ）、及び「バイオセイフティデータベース」）を統合したものである。JBAM

は経済産業省の委託事業「バイオインダストリー安全対策調査」の一環として作成され、財団法人バイオイン

ダストリー協会（JBA）にて一般公開された。また、「バイオセイフティデータベース」は、新エネルギー・産業技

術総合開発機構（NEDO）の委託事業「遺伝子組換え体の産業利用におけるリスク管理に関する研究」（平成

14 年度～平成 18 年度）の一環として作成され、JBA にて一般公開された。JBA では DIAM の今後の運用更

新の予算がなく、2010 年 4 月からの公開が問題となっていたが、ミラーサイトを構築して公開を継続した

（http://diam-jba.jp/）。また、DIAM のアーカイブ化については、2009 年度に JBA、文部科学省統合データベ

ースプロジェクト（DBCLS）との 3 者で打ち合わせを行い、ユーザーの利便性と JBA の意向を加味し、DBCLS

が運用している寄託システムにアーカイブとして公開する方向が決まっていた。 

今年度は、このアーカイブとしての公開が完了した。微生物情報、安全性、バイオテクノロジーの基礎知

識、バイオセイフティ関連の法規制、の 4 点がそれぞれ公開された。 

http://dbarchive.lifesciencedb.jp/ （DBCLS アーカイブサイトのトップページ） 

http://dbarchive.lifesciencedb.jp/jp/diam-microbe/desc.html （DIAM 微生物情報） 

 

(b) Protein-Ligand INTeractions （ProLINT） 

新エネルギー・産業技術総合開発機構（NEDO）プロジェクト等の成果を活用し、2003 年から社団法人バイ

オ産業情報化コンソーシアム（JBiC）で公開されていた有償データベースのバイオ DB では、発現プロファイル

情報や生物機能情報、疾患遺伝子、文献リガンド情報、プロテイン結合リガンド情報を提供しており、研究機

関や企業でも利用されていた。しかし、2005年に本データベースの公開が終わり、有用な情報は公開されるこ

となく産業技術総合研究所（産総研）・バイオメディシナル情報研究センター（BIRC）にて置かれていた。プロジ

ェクト目標である「過去の成果物をダウンロードできる環境を整備」するにあたり、特に外部研究機関からの要

望があったリガンド情報（ProLINT）をダウンロード可能にするため、保管されている媒体から該当するデータを

抽出し、アーカイブとして公開・閲覧できる作業を行った。作業の前調査では、過去にシステムを利用していた

研究者や運用を担当していた企業にコンタクトをとり、アーカイブ化の実現可能性を検討した。 

本アーカイブデータは、DBCLS アーカイブサイト（http://dbarchive.lifesciencedb.jp/） から公開予定であ

る。 

 

(c) GenoBase（http://medals.jp/list/detail/130） 

GenoBase は新エネルギー・産業技術総合開発機構（NEDO）プロジェクト「生物機能を活用した生産プロセ

スの基盤技術開発」（平成 13 年度～平成 17 年度）の成果を含む、大腸菌 K-12(W3110)の生細胞システムを

総合的に理解するためのデータベースである。継続的に運用更新されてきた GenoBase であるが、運用資金

の問題で最新版 7.0 から運用機関は奈良先端科学技術大学院大学（NAIST）から米国パデュー大学に移され

ている。2009 年度に管理者である NAIST 森浩禎教授にインタビューを実施し ver6.0 のデータの取得作業が

行われていた。 

2010 年度は、DBCLSの togoDBにて公開する方向が決まり、取得したファイル 2種（31Gbyte、85Mbyte）に

対するメタ情報の付加作業とファイルフォーマットの変換などについて作業を行って、DBCLS へデータを引き

渡しが完了した。現在、DBCLS にてデータ整形を行っている。 
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(d) 「遺伝子多様性モデル解析技術開発」の成果物 

NEDOプロジェクト「遺伝子多様性モデル解析技術開発」（平成15年度から17年度）の成果物は主に「遺伝

子多様性データベース公開システム（H-GOLD）」として公開されていた。しかし、調査をすすめると一部が未

公開状態であり、公開可能なものの存在が判明したので、MEDALS からこれらを公開することにした。それ

は、「遺伝子多様性モデル解析技術開発」の成果である２つのソフトウェア GRisk, HapRisk である。Grisk は遺

伝疾患の遺伝的リスクを算出するソフト、HapRisk は遺伝子型から表現型の発現確率を算出するソフトである

（便覧のページ：GRisk (http://medals.jp/list/detail/142)、HapRisk (http://medals.jp/list/detail/143)）。 

GRisk は、小家系データに基づきメンデル性遺伝疾患の遺伝的リスクを算出する、Windows 用のソフトウェ

アである。家系に関する情報を登録する家系データ登録画面と、疾患に関する情報を登録しリスクを算出する

疾患情報画面から構成される。登録された家系データと疾患情報を組み合わせることによって、家系構成員

に対する遺伝的リスクを算出することができる。図 2.1.1-7 は、GRisk のリスク計算情報入力画面上で、ある疾

患情報を入力した画面である。この図の例では、ディシエンヌ型筋ジストロフィー疾患に関して、必須項目であ

る「遺伝形式」と「浸透率」をプルダウンメニューから選択している。また、家系を考慮した疾患リスクを、計算結

果を絞るためのオプションである疾患のアレル頻度と、突然変異率、マーカー情報、および保因者診断のため

の生化学検査値を設定している。この情報は、ダウンロードファイル内に当該疾患に関するサンプルデータと

して提供している。 

 

 
図 2.1.1-7 Grisk を Windows 上で起動させた図 

 
HapRisk は、質的表現型とハプロタイプの同時推定アルゴリズムを用いて、表現型が不明で遺伝子型デー

タが得られている個体について、当該表現型の発現確率を算出する Windows 上で稼動するソフトウェアであ

る。本ソフトウェアは、検体から得られた遺伝子型データに基づき、臨床や検査現場で、個体の発症リスクを

算出することを目的としている。図 2.1.1-8 は、HapRisk をもちいて、SASP（サラゾスルファピリジン、潰瘍性大

腸炎等に関連）副作用を表現型とする検体の発症確率算出を実行した図である。発症率の計算のためには
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遺伝子型を指定するが、この例ではハプロタイプの各座位の塩基パターンを C/T、T/C、A/A、A/A を指定し

ている。さらに、このとき算出された発症確率は 0.54541（1 を 100％とする）で 95％信頼区間内（0.3159 - 

0.7262）に収まっていることを示している。また、発症確率を算出する上で根拠となる推定された各ハプロタイ

プの頻度リストが表示されており、算出された発症確率を検討する際に利用できる。 

 

図 2.1.1-8  HapRisk を Windows 上で動作させた図 

 
以上をまとめると、MEDALS からのデータ公開したものと、DBCLS からデータを公開（予定含む）したものの

２通りがある。前者に限ると、今年度は、(d)の遺伝子多様性モデル解析技術開発」の成果である２つのソフト

ウェア GRisk, HapRisk と、myPresto の新バージョンの３つをアーカイブページから新規に公開した（2010 年 1

月）。Grisk は遺伝疾患の遺伝的リスクを算出するソフト（図 2.1.1-7）、HapRisk は遺伝子型から表現型の発現
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確率を算出するソフト（図 2.1.1-8）で MEDALSのサイトから公開している。myPresto は、医薬品開発支援用分

子シミュレーション計算ソフトおよびデータベースの集合体であり、このバージョンアップを 2回（version 4.20 お

よび 4.202）行った。myPresto については MEDALS 以外に大阪大学にもダウンロードサイトがあるが、後者の

2つのソフト（GRisk, HapRisk）については、MEDALS のみが提供している。後者すなわち DBCLSからデータを

公開したものでは、文部科学省統合データベースプロジェクトとの連携による公開作業の成果であり、

ProLINT, DIAM, GenoBASE の３つがある。このうち ProLINT については、DBCLS でデータ整備作業の後に公

開予定となっている。 

 

（５）用語の解説 

便覧上の情報を理解しやすくするために、使用している用語のうち、特に専門性が高い言葉や意味がわか

りづらい専門用語がないか検討し、これらに説明を加えて文章の改良を行った。表 2.1.1-2 に解説を入れた用

語のリストを示す。   

 

表 2.1.1-2 説明を載せた用語リスト 
 

番号 用語 説明 
1 TAIR The Arabidopsis Information Resource の略です。TAIR はシロイヌナズナのゲノム情

報を格納した統合的なデータベースです。 

2 BMC 英国の出版会社であるBioMedCentral の略で、オンラインのオープンアクセス科学雑

誌の BMC Bioinformatics です。 

3 GPCR G-protein coupled receptor（G タンパク質共役受容体）です。 

4 HIX ヒトゲノム上の重複を除く遺伝子クラスターを H-Invitational cluster （HIX）と定義した

遺伝子座単位です。 

5 MST mass spectrum tags の略です。成果物のMassBase ではMSTの大量のアーカイブを

公に利用できるように公開しています。 

6 CABIOS Computer Applications in the Biosciences の略であり、現在 OXFORD JOURNALS か

ら出版されている Bioinformatics 誌の旧姓です。MEDALS 便覧では成果物に関する

論文が掲載された雑誌として表記されています。 

7 GPL GNU General Public License はコピーレフトのソフトウェアライセンスの代表的なもの

である。GNU GPLまたは単にGPLと略される。フリーソフトウェア財団（Free Software 

Foundation によって公開され、維持されている(出典：Wikipedia より)。MEDALS では、

GPL 表記を利用条件項目で利用しています。 

8 UPLC カラムクロマトグラフィーの一種で、Ultra performance liquid chromatography の略で

す。移動相として高圧に加圧した液体を用いることが特徴です。高速・高分解能での

分析が可能となりました。成果物の RnR で UPLC-MS アッセイをベースとした代謝産

物の予測を検索することができます（出典：Wikipedia より）。 

9 TOF 粒子の質量分析計の一種で、Time-of-Flight mass spectrometer の略です。加速さ

せた荷電粒子（イオンまたは電子）の飛行時間を計測することにより対象の質量を測

定する分析計です（出典：Wikipedia より）。成果物の MassBase では GC-TOF-MS の

大量アーカイブを公に利用できるように公開しています。 

10 SVM Support vector machine（サポートベクターマシン）の略です。SVM は教師あり学習を

用いる識別手法の一つです。パターン認識や回帰分析へ適用できます（出典：

Wikipedia より）。 
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（６）データベース分類の改良 
データベース便覧を閲覧する際、現在のポータルサイトでは、各データベースが「DNA、RNA、タンパク質、

その他」のカテゴリーで分類されて閲覧できるようになっている。本プロジェクトが進むにつれ、メタボロームや

マスデータなど「その他」に含まれる成果物が増えてきたため、これだけではそのような物が多いのかという全

体の分布がよくわからない。また成果物件数が 100 以上になり、リスト画面では概要を把握しづらい状況にな

っていた。さらに、昨年度アンケートにおいて、当時サービスを検討していたものの中から、「興味のあるコンテ

ンツは？」という質問の回答では、「データベース相関図」の回答が最も高いものとなった。そもそも初めての

ユーザーにとっては、データベースの位置づけは、データベースの理解に大事である。従って本年度は、デー

タベースの関係性を図示することによって、ユーザーの理解が深まり、他のデータベースへ誘導できるような

ページを作成することとした。図 2.1.1-9 に示すような「大腸菌」、「植物」などの生物種や組織名などの属性か

ら、１つまたは２つをユーザーが選択し、その属性を軸とした表に成果物をマップすることができるようにした。

これを実現するために、従来はあまり厳密に行っていなかったアノテーションの名寄せなどを行い、データを整

備した。たとえば組織名でいえば、「独立行政法人産業技術総合研究所（産総研）・バイオメディシナル情報研

究センター（BIRC）」「AIST, BIRC」「産総研・バイオメディシナル情報研究センター」などの表記のゆれの統一を

行った。軸上の値の順序は、基本的に「数の多い順」であるが、例外的に生物種を軸にとった場合には「あら

かじめ決めた順序（系統学的にヒトに近い順）」、また年（数字）の場合には「数字の小さい順」とした。さらに

「糖鎖」などの注目度の高いキーワードでもあわせて検索ができるようにした。これは、多岐にわたるニーズを

持つユーザーを適切なデータベースへ誘導できることを目的にしたものである。本ページは、MEDALS サイト

にて 2011 年 3 月に公開した（図 2.1.1-9、http://medals.jp/classification/list）。 

 

 

図 2.1.1-9 成果物の相関図。第 1 軸（縦軸）は「運用または提供している組織」、第 2 軸（横軸）は「成果物の

種類（データベースかツールか）」と設定して、成果物をマップした例。並べる順序は成果物の多い順になって

いる。 
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（７） アクセス数について 

集計方法：MEDALS サーバーのログから AWstat を利用して集計した。30 分以内のユーザーは同一ユーザ

ーとなる。アクセス（ページ）数は、平成 22 年 1 月-12 月の集計で、112,422 件であった。 
 

２．１．２ ポータルサイトの改善と運営 

（１） DBCLS との連携による MEDALS 横断検索の公開  

平成 21 年度に開発された各データベースの横断検索の機能についてはベータ版を公開していたが、本年

度は小規模な修正、データノイズ除去、負荷テストなどを行った上で 5 月に本格公開をした

(http://medals.jp/xsearch/)。これは文部科学省統合データベースプロジェクトを実施している統合データベー

スセンター（DBCLS）との連携によって実現した。すなわち、DBCLS がライフサイエンス統合データベースプロ

ジェクトのポータルサイト「統合ホームページ（LSDB）」から横断検索を公開していたが、このシステムの一部

を借り、経済産業省統合データベースプロジェクトが便覧に載せているデータベースのうちプログラムでページ

を巡回できる 33 個についてインデックスデータを作成して、互いのインデックスを相互参照することで、統合し

た同じデータを横断検索できるようになった。この連携による横断検索のしくみを図 2.1.2-1 に示す。MEDALS

横断検索では、その上で、昨年度開発したように「キーワード提案」、「同義語検索機能」という付加機能をつ

けて公開している。また、インデックスの更新の際に、さまざまなキーワードを用いたテスト検索を実行すること

を通じてノイズとなるページへのインデックスを削除するなど、検索結果の品質を高める独自の作業を行っ

た。また、個別データのページをインデックス化する仕組みを開発した。これらの独自な開発部分は、LSDB の

「生命科学データベース横断検索」に統合する方向で議論をすすめている。 

 

 
 

図 2.1.2-1 DBCLS との連携による「MEDALS 横断検索」の仕組み 
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（２） MEDALS 横断検索の多様な PC環境への対応 

後で 2.3.3(2)ログ解析の項に述べるように、MEDALS へアクセスするユーザーの 2 割程度は、JavaScript を

機能させない PC環境であると推定された。これは「一般的には１％前後（ヤフー調べ、"How many users have 

JavaScript disabled?", Yahoo, Developer Network, October 13, 2010）」という発表に比べると非常に多い。そ

の１つの理由としては、日本特有の事情があるのかもしれないが、MEDALS へは企業からのアクセスが多い

ことを考慮すると、企業ではセキュリティ等の理由でブラウザーの JavaScript 機能を OFF にすることが多いと

も考えられる。いずれにしても、このような環境では「MEDALS 横断検索」が利用できない（何も表示されない

画面になる）という問題があった。このような PC 環境のユーザーが意外に多いことが明らかになったため、当

面の対策として、「JavaScript 機能を ON にして利用してください」というメッセージを出すようにした。しかし、

OFF にあえて設定している JavaScript 機能を ON にすることが困難である状況を想定し、JavaScript なしでも

利用できる「MEDALS 横断検索（簡易版）」を開発して公開した(http://medals.jp/xsearch/simple_xsearch/)。

この簡易版は連携先の DBCLS にはない、MEDALS 独自の機能である。通常の MEDALS 横断検索の画面を

図 2.1.2-2 に、簡易版の画面を図 2.1.2-3 に示した。相違点としては、通常の「MEDALS 横断検索（通常版）」

（図 2.1.2-2）では、図の左側に検索でヒットしたデータベースが階層構造（木構造）で表示されており、データベ

ースのグループ絞り込み機能があるが、一方の簡易版（図 2.1.2-3）では JavaScript を利用しないためこの絵

が表示できていない、という点である。このため、簡易版では「ドロップダウンリスト」で階層構造を表現するこ

とによってグループ絞り込みができるようにした。 

 

 

図 2.1.2-2 「MEDALS 横断検索（通常版）」の画面 
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ドロップダウンリストで

ツリー表示を代替

 

図 2.1.2-3 「MEDALS 横断検索（簡易版）」の画面 

 
（３）更新検知ツール 

本プロジェクトではユーザーニーズの調査として、アンケートと企業インタビューを継続的に実施してきた。

今までのアンケートやインタビューではデータベースのユーザーは質を重視、特に更新されていることを重視

していることが分かった。100 件以上のデータベースやツールを便覧に掲載しているが、いつ、どのサイトが更

新されるかわからない状態で、毎日人手で更新を確認することは非効率である。そこで、各サイトの更新情報

を簡単に管理するツールを平成21年度に開発していた。本ツールは、便覧に掲載されている100件以上のオ

リジナルサイトを 24時間周期で自動監視し、オリジナルサイトのページ更新が行われた場合にMEDALSの運

用管理者へ通知するシステムである（図 2.1.2-4）。また、監視対象の中から個別サイトの更新部分を簡単に

閲覧するための管理GUI（Graphical User Interface）も開発した。 

 

図 2.1.2-4 更新検知ツール概念図 
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本年度中（期間：2010 年 4 月 1 日～2011 年 3 月 1 日）に更新検知ツールが検知した件数は 840 件である

が、検知の内容は様々であり、ユーザーに伝えるべき重要な情報（サイトの更新）は、10%にあたる88件であっ

た。この重要な情報を抽出する作業は、運用担当者が手作業で行っているため、負担は大きい。また、重要な

情報をユーザーに伝える媒体としてRSS（RDF Site Summary）を配信しているが、RSSの作成も運用担当者が

手作業で行っているため、負担は大きい。更に、第 2.1.1 節で述べた横断検索に関しても、本家サイトの更新

に伴い、横断検索のインデックスを更新する作業も運用担当者が手作業で行っているため、負担は大きい。こ

れら運用担当者の負担増加が、MEDALS の更新作業の遅延を引き起こし、情報の最新性の確保を阻害する

原因であることが、運用プロセス全体（図 2.1.2-5）を俯瞰することで判明した。本年度の開発では、情報の最

新性を確保するために重要な更新に関して効率的で一貫性を持って確保し、運用担当者の負担軽減する機

能追加を行った。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 2.1.2-5 更新運用のプロセス概念図 

 

（４） 更新検知ツール本年度開発部分 
（Ａ）更新箇所の可視化 
前年度開発した更新検知ツールは、サイト更新前後のプログラムコード（HTML）の差分をサイトの変更箇所

としてテキスト情報で提供しており、運用管理者はこのテキスト情報から変更箇所を特定していた。この作業

の負担は、更新箇所・更新件数の増加に比例するため、確認漏れなどのヒューマンエラーが入り込む可能性

が高い。この変更箇所をオリジナルサイト画面のコピー上に色付け（可視化）することで、変更内容と箇所を一

見把握できる仕組みを開発した（図2.1.2-6）。この可視化では、更新箇所が黄色でハイライト表示されるため、

運用管理者の負担を軽減するだけではなく、HTML の知識がない運用管理者であっても利用することができ

る。 

確認 内部
確認

公開データ
入力

検知

便覧

手動
作成

内部
確認

Index
作成

内部
確認

更新
分類

公開

公開

RSS

横断検索

[1] [2] [3]

[3]

[3]

更新検知

担当者の手作業

確認 内部
確認

公開データ
入力

検知

便覧

手動
作成

内部
確認

Index
作成

内部
確認

更新
分類

公開

公開

RSS

横断検索

[1] [2] [3]

[3]

[3]

更新検知

担当者の手作業



18 

 
図 2.1.2-6 更新箇所の比較（対前年度） 

 
可視化の効果が発揮するケースは、サイトの更新箇所が多数あり、人の判断が煩雑となるケースである

（図 2.1.2-7）。今後も更新検知システムによる監視対象は増えるため、多数の更新箇所があるサイトは増加し

ても運用管理者の負担が軽減できることが期待できる。 
 

 

図 2.1.2-7 複数の更新箇所を可視化した例（Evola） 

 
（Ｂ）更新の分類・履歴化 
更新検知ツールは、便覧に掲載している 100 のサイトに変更が加わったことを管理者に通知してくれる。前

に述べたとおり、本年度中（期間：2010 年 4 月 1 日～2011 年 3 月 1 日）に更新検知ツールが検知した件数は

840 件であった。検知の内容は様々であり、更新以外にもメンテナンスのための連絡からセミナーの案内など

の情報も検知している（サイトの更新は 10%にあたる 88 件であった）。ユーザーに伝えるべき重要な情報や便

覧の内容に影響を及ぼす更新が分類されておらず、履歴化もされていないため、便覧更新と RSS 作成の自

動化が困難であった。そのため、本年度の開発では、更新分類作業（図 2.1.2-5参照）の際に分類情報を入力

・保存する機能を追加した（図 2.1.2-8）。例えば、変更があると検知されたデータベースのなかの KNApSAck
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（http://medals.jp/list/detail/115）について、その変更を更新（Update）と判断して、GUI 画面上で分類を入力

している様子を示している。この変更内容を分類する機能により、指定した分類やある期間に更新のあったサ

イト情報を取り出し、（Ｃ）にて後述する「更新作業の自動化」と連携できる環境が整った。 

 

図 2.1.2-8 更新の分類・履歴化入力画面 

 
本年度中（期間：2010 年 4 月 1 日～2011 年 3月 1日）に、この機能を利用して履歴化され重要な更新の分

類と頻度は、更新 88 件・リニューアル 2 件・サブＤＢ化 1 件・URL 変更 2 件、長期停止（2 か月以上）4 件であ

る。各サイトでの更新分類毎の頻度を図 2.1.2-9 にまとめる。 
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図 2.1.2-9 各サイトでの更新分類頻度 
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（Ｃ）更新作業の自動化 
（Ｂ）で述べた様に、サイトの更新は88件であった。これらの更新に基づき便覧の項目（特に、成果に関する

説明、最終更新日、ダウンロードデータ総量の 3 項目）についてデータベースを修正している。また、ユーザー

に伝える媒体として利用している RSS を手作業で作成（図 2.1.2-10）して配信している。更に、本家サイトの更

新に伴い、横断検索のインデックスを更新する作業も複数の作業プロセスを手作業で行っている。サイト 1 回

の更新に伴う MEDALS への影響は、便覧と横断検索、RSSの関連する３つのシステムに及ぶ。複数のシステ

ムを運用担当者が、手作業で実施することは負担が大きく、ヒューマンエラーが混入するだけではなく、

MEDALS の更新作業の遅延を引き起こし、情報の最新性の確保を阻害する原因となっている。そこで、最新

性を確保するために関連する複数システムへの更新を自動化する仕組みを開発した（図 2.1.2-11）。 

 
図 2.1.2-10 作成している RSSの例 

 

 
図 2.1.2-11 自動化概念図 
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この仕組みは複数のプログラムモジュールから構成されたシステムであり、コマンド一つで便覧項目の自動

更新と RSS の自動作成ができる。例えば、1 週間分の更新に関して RSS を作成した場合、従来の方式（手作

業）では約 120 分程度費やしていたが、3 分程度で作成と内容の確認が完了した。また、横断検索のインデッ

クス作成については、インデックス作成の管理 GUI を開発し、画面上でインデックスの更新対象の登録と作成

実行が可能になった。 

管理GUI画面（図2.1.2-12）でデータベース「Evola」を登録する例を示すと、Evolaに関連する情報を入力し、

「Make index」チェックボックスをクリックすることで、自動作成が可能となる。自動化の仕組みを整備すること

で、一貫性を持った更新を効率的に実施でき、更に特殊な専門知識に依存しない運用体制の構築が可能とな

った。 

 

 
 

図 2.1.2-12 インデックス自動作成ＧＵＩ画面 
 

（５） セキュリティ診断 

本プロジェクトで開発した2種の公開アプリケーション（LEGENDAのWebサービス、DB分類）は公共性が強

く、インターネットを通じたユーザーに信頼性・可用性を維持する必要がある。しかし、現在のインターネットを

取り巻く環境は非常に厳しく、脆弱性を悪用したサイトへの攻撃やウイルス感染によりシステムのサービス停

止や情報の漏洩などの被害が発生することがある。そのため、インターネットセキュリティの検査を行うこと

は、公共的に情報を提供するサイトには必要不可欠である。また、世界的に利用されているセキュリティ診断

ソフト（前年度よりプロジェクト内で利用）を利用して検査することで、結果に対する信憑性を確保し、検査漏れ

を防止し、一般性のあるセキュリティレベルを保持できる。そこで、MEDALS 公開サーバーで動作しているウェ

ブアプリケーション（Web アプリケーション）に対するセキュリティの検査を行い、セキュリティレベルの評価を行

った（期間：2011 年 3 月 20 日～2011 年 3 月 30 日）。 

¸ 診断内容 

実施するセキュリティ診断項目を表 2.1.2-1 に示す。 
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表 2.1.2-1 診断項目リスト 

 

項番 名称 

1 セッション管理 

2 クッキー使用法対策 

3 クロスサイトスクリプティング対策 

4 バッファオーバーフロー対策 

5 コマンドインジェクション対策 

6 SQL インジェクション対策 

7 ファイル改ざん、消去対策 

8 エラー画面 

9 強制ブラウジング 

10 ファイルの誤った公開 

11 パス名パラメータの未チェック 

12 HTTP レスポンス分割 

13 ディレクトリトラバーサル 

14 セキュリティ上不適切な画面設計 
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２．２ 経済産業省関連機関から産生されるデータベース等の統合 

H-Invitationalを基礎として、経済産業省関連機関から産生される医学・生物学文献からのテキストマイニン

グ等の有用なデータベースを統合するために、Web サービスの開発と画面の改良等を行った。また、平成 21

年度に実施したデータベース連携の成果であるデータ統合結果について品質評価を行い、統合データベース

の信頼性を高めた。また、Web サービス国際標準仕様の確立を目指す活動を行った。 

 
２．２．１  Web サービスの開発 

テキストマイニングデータベース LEGENDA（http://hinv.jp/legenda/）は平成 17-19 年度に実施された経済

産業省モデル事業「ゲノム情報統合プロジェクト」の成果である。LEGENDA は、世界最大の文献データベース

である PubMed の持つ約 1900万件（最新の 2011 baseline、2010 年 11 月 19日では 19,569,568 件）の文献情

報を使い、遺伝子・タンパク質と疾患と化合物の用語が同時に出現する、すなわち「共起」する文献を探しだ

し、データベース化したものである。文献中のキーワード共起の例を図 2.2.1-1 に示す。そこで、利用者がある

用語（例えばタンパク質名）を指定することにより、LEGENDA からそれと共起する用語（例えば化合物名）と各

種統計量を抽出する Web サービスを新規に開発し公開した。 

 

共起とは？
◆PubMedの文献アブストラクト中に2つのキーワードが同時に出現
→”共起“

◆LEGENDAでは、キーワードを４つのカテゴリーに分類して共起を抽出

①遺伝子②タンパク質機能③疾患④化合物
→”遺伝子と疾患”や”疾患と化合物”等全ての組み合わせで共起する用語の

組み合わせが取得可能

左のアブストラクト中で
遺伝子名“Dcir”と

疾患名” rheumatoid 
arthritis”は共起している

遺伝子と疾患の
関連性が示唆

“共起“

 
 

図 2.2.1-1 テキストマイニングデータベース（LEGENDA） ：文献中のキーワードの共起の例 

 
具体的には、下記項目の開発を行いWebサービス API（RESTおよびSOAP方式）の公開を行った。SOAP

は Simple Object Access Protocol の略で Web サービスを支える基盤規格、REST は Representational State 

Transfer の略で HTTP を使って通信を行う手法である。 

¸ XML ファイル設計 

¸ データ検索を行う Web サービスプログラムの開発(SOAP および REST) 

（データ検索項目：XML 形式） 
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・ キーワード 

・ カテゴリー（①遺伝子名、②機能、③疾患、④化合物） 

¸ 文献共起データ提供を行う Web サービスプログラムの開発(SOAP および REST) 

（データ提供項目：XML 形式） 

・ LEGENDA ID 

・ H-InvDB HIX ID 

・ HUGO gene symbol 

・ SwissProt ID 

・ Gene ontology (GO) ID 

・ UMLS ID 

・ EntrezGene ID 

・ PubMed 文献アブストラクト中に共起するキーワード  

・ PubMed 文献アブストラクト中に共起するキーワードのカテゴリー（①遺伝子名、②機能、③疾患、④

化合物） 

・ ２つの用語の関係性の深さの指標（MIM スコア）  

・ PubMed 論文情報 

・ PubMed Mesh term (MSH) 

¸ 類義語データ提供を行う Web サービスプログラムの開発(SOAP および REST) 

（データ提供項目：XML 形式） 
・ 入力したキーワードの類義語リスト 

¸ ドキュメント、サンプルソースの提供 

日本語および英語のドキュメント、およびのサンプルソースを提供した（図2.2.1-2）。なお、LEGENDA Webサ

ービスの設計は、平成 20年度統合Webサービス マニフェスト(20081022版)に準拠して行った。統合Webサー

ビス マニフェストについては、後述の「 2.4.2 節 Web サービス国際標準仕様の確立」で詳しく報告する。 

開発したWebサービスは下記URLから 2011 年 3 月に公開した。 

¸ LEGENDA Web サービス 

http://h-invitational.jp/hinv/hws/legenda/ 

 
なお、本Webサービスの設計は後述の平成 20 年度統合Webサービス マニフェスト(20081022 版)に準拠して

行った。具体的には、データ検索およびデータ取得 Web サービスプログラム設計、ドキュメントやサンプルコード

提供の点についてマニフェストに準拠した。統合Webサービス マニフェストについては、後述の「2.2.4節 Webサ

ービス国際標準仕様の確立」で詳しく報告する。 

以下に、LEGENDA Web サービスの文献共起データ取得例（図 2.2.1-2）および公開ドキュメント（図 2.2.1-3）を

示す。 
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図 2.2.1-2 テキストマイニングデータベース(LEGENDA) Web サービス XML データ取得例 
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図 2.2.1-3 テキストマイニングデータベース(LEGENDA)Web サービスドキュメント 

http://h-invitational.jp/hinv/hws/legenda/doc/index_ja.html 
 
 
本開発より、OMIM 等のデータベースに未登録の疾患-遺伝子の対応情報でも文献中に関連が記載されて

いればいち早く利用することが可能になった。具体的な活用例を図2.2.1-4に示す。膨大な量の学術論文の中

に記載された有用な情報を、H-InvDB 等の分子情報を扱うデータベースと有機的に結びつける手段が実現さ

れ、文献データ・分子データの両者のさらなる有効活用が期待される。 
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文献情報の統合化：活用例

• 例１）ヒトで最近報告された例：
– CPT1B=睡眠障害（ナルコレプシー）関連遺伝子…[HIX0016618]

– 脂肪酸・コリン代謝経路に関与する酵素、carnitine palmitoyltransferase 1B
– 2008年にGWAS解析で関連が報告、OMIM未登録

• 例２）動物モデルで最近報告された例：
– Dcir/Clec4a2=関節リュウマチ（RA） 関連遺伝子…[HIX0036692]

– C型レクチン受容体である樹 細胞免疫受容体（dendritic cell 
immunoreceptor）

– 2008年にノックアウトマウスでRA発症が論文で報告、ラット、ヒトで関連が報告

– RAは多因子疾患でOMIMには200あまりの情報が登録済み→Dcirは未登録

DB(OMIM等)未登録の疾患関連遺伝子情報も参照可能

→文献情報を効率的に活用

 
図 2.2.1-4 文献情報の統合化の活用例 

 
 
２．２．２  データ品質の評価 

高品質なデータベース連携手法の確立のため、平成２１年度に H-InvDB のヒト遺伝子情報と糖タンパク質

とゲノム多型データの統合を実施した（GPDB および VarySysDB）。そこで、統合化されたデータ対応につい

て、文献情報や参照データベースのアノテーション情報の整合性の検証等を行った。 

 
（１） H-InvDB と GPDB の統合データ品質評価 

糖タンパク質に関しては、糖修飾を受けるアミノ酸サイトが異なる生物種間で保存されているかを確認し、

同時に糖修飾部位のコンセンサス配列との一致がみられるかどうかを検証した。 
H-InvDB と GPDB のデータ対応表作成は、H-InvDB の HIT ID と GPDB の線虫糖タンパク質 ID (GLP-*)を

NCBI Homologeneに登録されているホモログ遺伝子をキーに連携させた結果、GPDB ID171件とH-InvDBヒト

タンパク質(HIP) ID1,412 件、合計 1,407 組が対応した。具体的には、この ID の組み合わせについて糖鎖修飾

サイトが保存されているか検証し正しいデータ連結が行われたことを検証した。その結果、糖鎖修飾サイトが

保存されていたのは 667 組（47.4％）であった（図 2.2.1-5）。この際に、ヒトー線虫の異種生物種間の配列アラ

インメントを実行し、コンセンサス配列の有無を確認した。 

本検証結果を反映して糖修飾部位のコンセンサス配列が保存されている場合にのみ GPDB と H-InvDB が

連携するように H-InvDB を修正し 2011 年 2 月に公開した。 
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図 2.2.1-5 糖鎖修飾サイトの種間保存性 

 
（２）H-InvDB とヒト遺伝子多型データベース VarySysDB の統合化結果の品質評価 

VarySysDB（http://h-invitational.jp/varygene/home.htm）は、産総研・バイオメディシナル情報研究センタ

ーが公開するヒト遺伝子の多型情報の統合データベースである。H-InvDBのヒト遺伝子構造とNCBIが提供す

る dbSNP をデータソースとして用いつつ、独自の多型アノテーションを行い、一塩基多型（SNPs）、マイクロサ

テライト、コピー数多型（CNV）、多型による機能変化、疾患と関連する多型などのデータを提供している。そし

て、H-InvDB の Protein view では、タンパク質コード領域上のゲノム多型の情報を VarySysDB から Web サー

ビスによって取得し、一覧表や図に表示している（図 2.2.1-6）。この統合された多型データの品質評価を行う

ため、NCBI の RefSeq の多型情報と比較することにより、個々の多型がアミノ酸配列に与える効果の判定結

果（同義置換と非同義置換）が一致しているかどうかを調べた。 

 

 

図 2.2.1-6  H-InvDB の Protein view における遺伝子多型情報。左図の表および右図の赤枠内に、

VarySysDB から Web サービスで取得した同義置換や非同義置換の情報を表示している。この図は

HIP000199646: Endothelin converting enzyme 2 isoform B の例を示している。 
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まず、第21染色体に位置する遺伝子の代表転写産物（representative transcripts）をH-InvDBから取得し、

そのタンパク質コード領域上のゲノム多型情報を取得したところ、801 件が得られた。これらの SNPs につい

て、NCBI の RefSeq における多型のデータと比較したところ、大部分の判定結果（同義または非同義）が一致

したが、28 件（3.5%）が一致しなかった。不一致の原因を個別に調べたところ、その大部分は ORFの位置の判

定が H-InvDB と RefSeq の間で異なっていることが判明した。その例を図 22.2.1-7 に示す。このほか、比較対

象とした配列が選択的スプライシングバリアントの関係であったり、近接する 2 カ所以上の多型サイトが存在

することが原因で多型の判定が不一致となる場合が認められたが、根本的な問題はみつからなかった。 

 

 

図 2.2.1-7  H-InvDB と RefSeq の多型アノテーションの比較の例。この例は、HIX0040869: Conserved 

hypothetical protein の C末端付近の SNP（rs2231390）を示す。赤枠で示した rs2231390 [A/G]のアノテーシ

ョンは、H-InvDB では Non-synonymous [Gly131Ser]であるのに対し、RefSeq では Synonymous [Glu ⇒ Glu]

となっている。その原因は、多型サイトの少し上流にフレームシフトがあり、ORF の違いを生じているためであ

る。 

 

結論として、H-InvDB と RefSeqの間でゲノム多型情報を比較したところ、96.5％の情報が一致し、不一致の

原因はORFの位置の判定が異なるためだと判明した。ORF予測の違いがなぜ生じたかの原因解明が今後必

要となるが、ゲノム多型自体のデータの整合性については全く問題がないと考えられた。 

 
２．２．３  画面の改良 
H-InvDB、LEGENDA において開発・公開した Web サービスによって、これらのデータベース間でリアルタイ

ムの相互のデータ提供が可能となった。そこでヒト分子情報の実質的な統合化を進めるため、Web サービス

の仕組みを通して、H-InvDB、LEGENDA のデータをリアルタイムで表示し、相互にリンクするための画面の改

良を H-InvDB に対して実施した。 

具体的には、平成22年度に開発したテキストマイニングデータベースLEGENDAのWebサービスを用いて、

H-InvDB の遺伝子情報表示画面（Locus view）の中に、文献中で有意に共起する疾患名や化合物名の情報

を表示した（図2.2.1-8）。さらに、リンク自動管理システムの"All Database検索"機能を利用し、世界の20種類

以上のデータベースに対するリンクが H-InvDB から利用できるようにした（図 2.2.1-9）。 

本開発を実施することにより、さまざまなヒト分子関連データを H-InvDB に統合して表示し、創薬や基礎研

究に有用な情報を提供することができた。 
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図 2.2.1-8  H-InvDB 遺伝子情報表示画面（Locus view）への共起文献情報の統合化 

 

 
図 2.2.1-9  H-InvDB 遺伝子情報表示画面（Locus view）へのリンク自動管理システムの"All Database 検索"

機能へのリンク追加 

 
２．２．４  Web サービス国際標準仕様の確立 

Web サービス国際標準化に関する活動を文部科学省統合 Web サービス(TogoWS)の活動と連携して行っ

た。具体的には、平成 20年度に申請者のグループが参画して作成した「H20年度版Webサービス開発ガイド

ライン」の改善と、その国際標準化を目指す活動を実施した。 

「H20年度版Webサービス開発ガイドライン」は、Webサービスを提供するにあたり、容易に統合可能なサー

ビスを開発するための指針をマニフェストとして提案したもので、国内の主要Webサービス開発担当者が議論

に参加し、意見を集約して作成された。これは複数の Web サービスを利用するユーザーや、新規に Web サー

ビスを開発する開発者をサポートすることを目標としている。そこで、平成 22 年度は、海外のデータベースで
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新たに開発された Web サービスを含め、最新の技術動向の情報収集を行い、このガイドラインの改善案の策

定と、関係する国際コミュニティである BioHackathon 会議および国際 Biocuration 2010 会議での提案を行っ

た。 

以下に平成 20 年度統合ウェブサービス マニフェスト(20081022 版)を示す。 

 

[2008/10/22 版＠統合 WS] 
 
統合ウェブサービス マニュフェスト ¶ 
（参考）http://togows.dbcls.jp/site/services.html 
 

以下、ウェブサービスを提供するにあたり、容易に統合可能なサービスを開発するための指針をマニフェスト

として提案します。  

¶ データベース系のサービス提供におけるルール  
o REST での検索とエントリの取得を可能とすること（URL へのマッピングについては 
TogoWS のガイドラインに準拠）  
o クエリを統一するため、検索キーワードの書式は Common Query Language に準拠する

こと  
o 検索キーワードからヒット件数が取得できること  
o 検索キーワードからヒットしたエントリの ID のリストが取得できること  
o エントリの ID から実際のエントリが取得可能であること  
o エントリがなかった場合 HTTP 404 Not Found と空のエントリを返すこと  
o REST の URL にはクエリ変数 (param1=value1&param2=value2....) は使用しない  
o リストを返す場合は、エントリ単位で改行し、エントリ内はタブ区切りとする  

¶ SOAP サービス全般  
o メソッド毎にマニュアルを書くこと  
Á パラメータについて、ちゃんと動く値の例を示すこと  
o 少なくとも Java, Perl, Ruby, Python での動作確認を行うこと  
Á サンプルコードが提供されればベター  
o 非同期サービスはジョブ ID を発行する  
o 扱えないクライアントがあるため、クッキーは使わないこと  
o エラーが発生した場合は SOAP Fault を返す  

¶ 戻り値の型を可能な限り統一すること  
o 配列 INSDC  
o 発現 MIAMI  
o 糖鎖 GLYDE-II  
o 配列アノテーション GFF  
o key - value ペア タブ区切り  

¶ REST にするか SOAP にするか  
o データベースエントリの検索や取得については容易に URL にマッピング可能なので 
REST で提供することが望ましい。それ以外の解析サービスや実行時間のかかるサービス、さまざまな引数

を必要とするサービスを提供する場合は SOAP を用いるとよい。  

TogoWS ガイドライン ¶ 

REST サービス ¶ 
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TogoWS では、以下のルールでエントリの取得や検索を URL にマッピングしました。  

¶ http://togows.dbcls.jp/site/services.html  
¶ http://togows.dbcls.jp/site/rest.html  

エントリの取得 ¶ 

http://togows.dbcls.jp/entry/database/entry_id[,entry_id2,...]/field[.format] 

URL のホスト部にデータベース名などの名前空間が含まれる場合：  

¶ http://frnadb.example.org/entry/frnadb/id の代わりに http://frnadb.example.org/entry/id とする  

データベースに組織等の名前空間やバージョン番号を含めたい場合：  

¶ http://togows.dbcls.jp/entry/birc-hinv-5.0/HIT0012345  

戻り値について：  

基本的には、デフォルトはテキストフォーマットのエントリを返すが、フォーマットを指定したい場合は .xml な
ど拡張子をつけることで指定する。  

エントリの検索 ¶ 

http://togows.dbcls.jp/search/database/query+string[.format][/offset,limit[.format]]  

http://togows.dbcls.jp/search/database/query+string/count 

検索文字列 "query string" の書式は Common Query Language のサブセットを使用する。  

データ形式や ID の変換 ¶ 

http://togows.dbcls.jp/convert/data_source.format 

メタデータ ¶ 

¶ 対応 DB 一覧  

http://togows.dbcls.jp/entry/ 

¶ 対応フィールド名一覧  

http://togows.dbcls.jp/entry/DB 名/ 

¶ 対応フォーマット一覧（エントリ ID の一覧は取得できないので代わりに）  

http://togows.dbcls.jp/entry/DB 名/formats 

SOAP サービス ¶ 
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¶ 非同期メソッドについて  
o 非同期メソッド名は Async で終わり、ジョブ ID を返す  
o CheckAsyncStatus メソッドにジョブ ID を渡し、RUNNING, COMPLETED, ERROR の
いずれかの文字列を返す  
o 非同期メソッドの実行結果を取得するためのメソッド名は「非同期メソッド名＋Result」とし、

引数にジョブ ID を渡す  
¶ 少なくとも以下の環境での動作確認を行う  
o Perl: Soap::Lite 0.69  
o Ruby: SOAP4R 1.5.5 (Ruby 1.8.6 bundle)  
o Python: SOAPpy 0.12.0  
o Java: Axis 1.4  

（以上） 

 
（１）国際 Biocuration 会議における標準ガイドラインの発信 

国際 Biocuration 会議は 2005 年よりほぼ隔年で開催されているバイオデータベースでのアノテーション（キ

ュレーション、注釈付け）について議論する国際会議である。ジーンオントロジー・コンソーシアム（Gene 

Ontology consortium、GOC）や UniProt コンソーシアムが中心的に活動しており、NCBI (RefSeq)、

DDBJ-EMBL-GenBank、KEGG や H-InvDB 等、国内外の主要なデータベース開発者や学術出版社等が参加

している。2009年に国際Biocuration 学会が設立され、国際Biocuration 2010 会議（Biocuration2010）が 2010

年 10 月に日本で開催された（大会長：五條堀孝、副大会長：今西規）（図 2.2.1-10）。 

Biocuration2010 において、データベース統合に関するワークショップを“[W4] New Approaches Toward 

Database Integration” を企画・開催（オーガナイザー：山崎千里）した（図2.2.1-11）。国内外のWebサービス、

セマンティックウェブ等、データベース統合に関する最新技術の研究者の講演を行い、ワークショップの最後

にWeb サービス標準ガイドラインを”Odaiaba Manifesto”として提唱した（図 2.2.1-12）。 

 

 
図 2.2.1-10  国際 Biocuration 会議（Biocuration 2010）ホームページ 




