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1 はじめに 

 ゲノム情報の解析には、DNA の塩基配列の特徴

を用いて、 新のコンピューターを用いた大規

模な相同性検索の手法が大きな役割を果たすこ

とになった。コンピューターの処理速度の向上

と低価格化がゲノム解析の研究環境を下支えし

た。2001 年 2 月にヒトゲノムの草稿が発表され

るに至り、ポストゲノム時代が始まることにな

った。ポストゲノム時代においては、プロテオ

ーム研究による機能解析が重要な位置を占める

と考えられる。プロテオーム解析においては、

ペプチドマスフィンガープリント(peptide mas 

fingerprint)質量分析法で、コンピューターを

用いた同一性検索が重要な役割を果たしており、

今後も同一性検索において様々な検討が加えら

れると考えられるものの、プロテオーム情報は、

機能解析など、多階層、高次元の情報解析が必

要とされており、２次元電気泳動画像などの画

像情報も取り込んだ、適切なデータベース化手

法の開発が求められている。プロテオーム情報

の検索あるいは抽出といった局面において、大

量なデータの効率的なデータマイニング手法の

検討が求められ、それを可能にするデータベー

スを実現するために、プロテオーム研究の情報

基盤の構築が必要であると考えられる。東京都

老人総合研究所では、プロテオーム共同研究セ

ンターを設置し、国内外のプロテオーム解析を

行う研究者に研究設備を解放すると同時に、シ

ステマティックなプロテオーム情報の蓄積と運

用のために情報基盤の確立に急いでいる。そこ

で日本バイオ・ラッド ラボラトリーズ株式会

社と共同研究を開始し、プロテオーム解析実験

情報の全デジタル化、解析手法のルーチン化、

データマイニングのためのプラットフォーム作

成、インターネット上でのデータ共有のための

XML 化を目指して研究を行った。 

２．方法 

100Mbps の研究所内 LAN 上にデータベースサーバ

として、SUN Fire V880 を接続した。OS の

Solaris 8 上に Oracle9.2.0.1.0 のインストー

ルを行い、初期設定を行うととも Bio-Rad 社が

開発した WorksBase Software for Proteomics

が動作するようデータ構造を作成した。データ

ベースのクライアントパソコンとして、デスク

トップパソコン１台、ノートパソコン２台に OS

として日本語 Windows2000 Professional と日本

語 WindowsXP Home edition 上 に Oracle9i 

Client software および WorksBase software 

1.1.2 をインストールした。(Fig 1) 

 
研究所所内 LAN に Bio-Rad 社製 PDQuest ２次元

電気泳動画像解析システムと島津製作所製

AXIMA-CFR 質量分析システムを接続した。また、

Firewall を介して DMZone にインターネット公開

を行う TMIG-2DPAGE(Two-dimensional polyacryl 

amide gel electrophoresis database)を設置し

た。 

WorksBase software は、実験プロトコル情報

の格納は、テキスト形式で保存を行う。レポー

ト形式にテキスト、画像を張り付け、レポート

の親子関係を規定する方式になっている。 (Fig 

2）レポート単位で、ユーザー間の共有、非共有

を設定できるようになっていて、実験プロトコ

ルの変遷にしたがい、後から柔軟にセキュリテ
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ィの変更が行える。PDQuest２次元電気泳動解析

システムとデータベースサーバとはオンライン

で直結し、画像処理やスポット定量情報などの

実験結果の情報は、リアルタイムにデータベー

ス に 格 納 す る こ と が で き る が (Fig3) 、

Standalone での処理とレスポンスの差があり、

一層の高速化が必要である。データベースサー

バ上には、インターネット上の公開蛋白質配列

データベース SWISS Prot と TrEMBL のデータセ

ットを常に更新しながらダウンロードを行い、

実験データとの照合が行える。 

 
 Fig 2. 実験プロトコル等のテキスト入力 

 

 
 Fig 3. データベースへの画像格納 

 

島津製作所製 AXIMA-CFR 質量分析システムやイ

ンターネットに公開している TMIG-2DPAGE とデ

ータベースサーバは、オンラインで接続してい

るが,手動でデータの移し替えを行った。プロテ

オームデータの XML フォーマットを作成し、テ

キストファイルによる XML データベースを作成

した。TMIG-2DPAGE のクリッカブルマップより

XML データが参照できるよう設定した。 

３．結果と考察 

本データベースサーバは、機器分析より出力

された実験結果などに関しては、検索効率を高

め、データマイニングを効果的に行うために、

リレーショナルデータベース上でデータベー

ス・スキーマによって整理されたデータベース

構築を行い、実験プロトコル等、系統的でない

情報に関しては、テキストマイニングの手法が

活用できるよう構成されている。実験プロトコ

ルの記述において、結合の仕方は、試行錯誤が

必要で、テキストマイニングの検討にあわせ変

更する必要がある。今後、系統的でない情報を

中心にホームページの検索エンジンのような結

合の重み付けにより検索効率をあげていくよう

なしくみを検討したり、またテキストマイニン

グの手法である、シソーラスに基づいたキーワ

ード抽出やテキスト集合の絞り込みなどの手法

の適用が望まれる。さらに、世界的な研究促進

を行っていくためにはネットワーク上のデータ

の共有化に優れた、XML 形式によるデータベース

化を視野に入れて柔軟なデータベース構築が必

要であると考えられる。WorksBase software は、

HTML 形式でのデータの出力をサポートしている

ため、データ変換ソフトを作成し、プロテオー

ム XML データベースにルーチンとして接続する

ことが望まれる。より多くの分析機器で出力さ

れたデータをリアルタイムにデータ格納し、機

器間でデータ交換を行うシステムに発展させる

ことで、プロテオーム研究を量的な面から下支

えし、大きな成果を発揮できると考えられる。 
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