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分子生物学とデータベース

　本稿では，分子生物学のデータベースをその誕生の背
景となった出来事とともに紹介していくことにする．ま
ずデータの発生源に注目して，データの集積を担うレポ
ジトリとしてのデータベースが，研究方法や情報技術の
変化とどのようにかかわっていったかについて述べる．
さらに，データベースをデータの保存庫から知識の宝庫
へと育てるために培われてきたアノテーションを通じて，
バイオデータベースの今後を考える．

分子生物学データベースの誕生

　1982年，核酸（DNA，RNA）の塩基配列のデータベ
ース GenBank（米）1），EMBL（欧）2）がデータリリー

スを開始した．DNAの塩基の並び順を決めるためのシ
ークエンシング技術 3）が開発されてから 5年後のこと
である．DNAは，生物の親から子へと受け継がれる遺
伝の情報を担い，生物の形を作り，体内で起こるさま
ざまな現象の中心となるタンパク質の構造を指定する．
DNAは，アデニン（A），グアニン（G），シトシン（C），
チミン（T）の 4種類の塩基という化合物が一直線の糸
上に繋がった高分子であり（図 -1），たとえば，ヒトゲ
ノム 30億塩基という場合，これが 30億数珠繋ぎにな
っていると想像できる☆ 1．タンパク質を作る遺伝子の
DNAの並び方は，アミノ酸の配列を一意に決定する☆ 2．
この変換規則は，コドンと呼ばれ，タンパク質を構成す
る 20種類のアミノ酸それぞれに塩基 3つの並びが対応
している．DNAのクローンとは同じ配列の DNAを指す
が，DNAにはタンパク質にはないコピーを簡単に増や
せる性質がある．そこで研究対象としているタンパク質
の遺伝子 DNAのクローンを得ることは，分子レベルの
研究を進める上で強力な切り札となった．さらに DNA

シークエンシングは，20種類の分子を振り分ける必要
のあるアミノ酸配列の決定よりずっと容易であったた
め，瞬く間に普及していった．微生物以外の生物の遺伝
子 DNAは，タンパク質に変換されるエクソンとタンパ
ク質を作る仲介分子の mRNAを作るときに切り取られ
てしまうイントロンがある（図 -2）．エクソンとイント
ロンの境目は，配列から簡単には決められない．そこで

バイオデータベース
の歴史と展望

1

平川美夏
京都大学化学研究所
バイオインフォマティクスセンター
hirakawa@kuicr.kyoto-u.ac.jp

　特集　バイオデータベースの今

子生物学の台頭とともに成長した核酸，タンパ
ク質のデータベースは，ヒトゲノムプロジェク

トを背景として量，質ともに急激に増大した．ゲノム
プロジェクトは，さまざまな生物のゲノム塩基配列デ
ータを万人が利用できる状況を作り出し，さらに，網
羅的にデータを獲得し，系統的に解析するゲノムのア
プローチを発展させた「ポストゲノム研究」を生み出
している．ここでは，分子生物学の進展とともにデー
タベースがどう拡大し，変化してきたかに注目してバ
イオ分野のデータベースのあり方を見直す．データベ
ースを生命科学分野の頭脳として共有するために，専
門家による知識編纂の支援や巨大で複雑なデータを統
合する方式の新展開が期待されている．

分

☆ 1実際のヒトゲノムは，24本の染色体に分かれており，一続きでは
ない．また DNAは 2本の分子がより合わさった二重らせんの構造
をとるので，その片側 1列が 30億塩基という意味である．

☆ 2生命科学は，常に変化しており，ここでの説明は，物理学のニュー
トン力学のような教科書的説明と理解いただきたい．
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イントロンが除かれた mRNAを DNAに再変換（逆転写）
した相補的 DNA（cDNA）のセット（cDNAライブラリ）
を作り，その中から目的の遺伝子クローンを選択するこ
とで，確実にまた短いシークエンシング作業で遺伝子配
列を決められるようになった．このようにして得られた
遺伝子の DNA配列は，AGTCの 4文字から構成された
テキストとして文献に記述され，それを集めたものが塩
基配列データベースの始まりである．
　タンパク質立体構造のデータベース PDB（Protein 

Data Bank）4）は 1971年に開設され（2.b）バックボー
ンデータベースの標準化：PDBj参照），この当時 200

以上のデータが蓄積されていた．1953年にWatsonと
Clickが DNA二重らせん構造を X線結晶解析データから
予見し，次のターゲットとして，タンパク質の立体構造
が盛んに解析されたためである．しかし，タンパク質の
構造からは，DNAのような法則は見つけられずにいた．
　DNAから mRNAに配列情報が転写され，コドンを
用いてアミノ酸配列に翻訳されタンパク質に至る，遺

伝情報の発現の流れを「セントラルドグマ」という☆ 3 

（図 -2）．つまりこの当時，セントラルドグマを記述す
る情報がすべてデータベースに蓄積され，記号や数値と
して扱えることになった．その 1982年に，Oxford Press

のジャーナル Nucleic Acids Research（NAR）5）に，すで
に核酸とタンパク質の計算機解析に関する特集が組まれ
ている．生命の本質を担う物質が，単純なテキストとし
て扱えるのならば，数学や情報処理の専門家が目をつけ
ないはずがなかろう．分子生物学の黎明期も，生命が物
質で扱えるならと生命科学に挑戦した物理学者や化学者
が中心であった．そして，生命が情報として扱える時代
を迎え，生命の原理の探求に向けて，情報科学が名乗り
を上げ，それに応えるようにデータベースが成長してい
ったと言える．
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図 -1　ヒト染色体とゲノム DNA（左）　DNAの構造（右）
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図 -2　遺伝子発現の流れ

☆ 3「セントラルドグマ」は，Clickが提唱し，1遺伝子から 1タンパク
質が作り出される分子生物学の「原理」とされたが，実際は 1遺伝
子から複数のタンパク質が作られるため，すでに普遍的原理ではな
い．遺伝子発現の情報伝達の流れの典型と考えればよい．
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　図 -3には，主なデータベースの歴史と関係を示した．
本稿では，この中のいくつかの代表的なデータベースに
しか触れていないが，インターネットから探索可能であ
ろう．また，前述の NAR誌は 1月にデータベース特集
号（Database Issue）を発行しており，オンラインで参
照することができる．公共データベースの更新情報や，
新規に発表されたデータベースの紹介記事やバイオデー
タベースのリンク集が提供されている．

ゲノムプロジェクトとデータベース

　1990年，ヒトのゲノム DNA，30億塩基を 15年かけ
てシークエンシングする「ヒトゲノムプロジェクト」が
開始される．ヒトゲノムプロジェクトは，米国国立衛
生研究所（NIH）とエネルギー省（DOE）6）の下で計画，
実行されたが，任意参加の国際プロジェクトの一面も持
っていた☆ 4．プロジェクトは，「ヒトゲノム全塩基配列
を医学と生物学の進歩のための人類の共有財産として完
成させ，ヒトの全遺伝子のカタログを作る」ことを目的
として掲げていた．DNAの塩基配列が共有財産である
という発想には， DDBJ/EMBL/GenBankによる国際塩基
配列データバンク（INSD）（2.a）バックボーンデータベ
ース：DDBJ参照）が，誰もが自由に利用できる公共の
データリソースとして生命科学を支えていたことが背景

にある．
　プロジェクト開始の年にヒトゲノムプロジェクトの
公式データベースとして，Johns Hopkins大学に GDB

（Genome Database）が開設された．GDBの前身は，
Yale大学を拠点としていたヒト遺伝学のコミュニティの
データベースであったが，遺伝子やゲノム上の目印であ
る DNAマーカの位置情報を収集していたことから，シ
ークエンシングのための試料の管理機能を期待されて選
ばれた．そしてコミュニティの手から開発部隊へと移さ
れ，リレーショナルデータベース（RDB）に移植された．
RDB管理システムのベンダが，大量データの管理が必
要になるプロジェクトの参加機関に「ゲノム割引」料金
を設定したことも手伝い，ゲノム研究での RDBの利用
が進んだ．
　ヒトゲノムプロジェクト開始当時，1つの生物の全ゲ
ノム配列というのは，数万塩基のウィルスで決まってい
た程度で，一足飛びにヒトというのはいかにも無謀であ
った．そこでプロジェクトの一部で，テストケースとし
てのモデル生物のゲノムプロジェクトも実施された☆ 5．

図 -3　主要なデータベースの歴史と関係

☆ 4このように言うと分かりにくいが，国際協力や支援の参加の意思は，
一般に各国の政府の判断に任されている．米英日仏独中の 6カ国が
参加．

☆ 5実際は，シークエンシングのモデルとしての意味はあまりない．ヒ
トゲノムプロジェクトの一番お手本となったのは，ノーベル賞を受
賞した Sulstonの線虫研究である．
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モデル生物には，大腸菌，酵母菌，線虫，ショウジョウ
バエ，マウスなど，実験生物としての歴史があり遺伝学
などの知識が利用できるものが選ばれ，これまでの研究
を支えてきた研究者のコミュニティが中心になって，試
料整備やデータベース開発が行われた．そしてマウスの
MGD（Mouse Genome Database）7），ショウジョウバ
エの Flybase8），酵母菌の SGD（Saccharomyces Genome 

Database）9）などのモデル生物のコミュニティデータ
ベースが次々と産声を上げた．この後，WWW（World 

Wide Web）が急速に広がり，コミュニティやプロジェ
クト単位でのデータベースの作成，提供に利用されるよ
うになった．特に染色体やゲノムに対するクローンや遺
伝子の位置の情報は，画像が大きな伝達能力を果たす
ため，ゲノムデータの公開には，たいへん有効であった
（5.ゲノムデータの視覚化による効果的な理解：参照）．
　ヒトゲノムプロジェクトは，その進行において，INSD

にさまざまなデータを発生させ，爆発的なデータの増
加をもたらしていた．1990年代半ばには，自動シーク
エンシングが進歩し，シークエンサーによる大量デー
タ産出が始まった．そしてまず，EST（Express Sequence 

Tag）という cDNAの断片の配列データの大量登録が始
まった．ESTは，ターゲットを絞らず，cDNAライブラ
リのクローンを端からシークエンシングしたものである．
つまり，遺伝子の配列には違いないが，何のタンパク質
の遺伝子かは分からないものが含まれる．これは「何々
の遺伝子配列」という単位で配列を登録していた INSD

に，どこから採取されたかの情報しかない配列が登録さ
れる契機となった．
　いよいよヒトゲノムシークエンシングが本格化する
と， INSDは，これまでのデータ収集とは異なる役目を
期待される．重複や競合を避けるため，ゲノムのどの位
置をどの国のどこの機関が担当するという分担表が作ら
れ，分担をこなしているかを表明することが参加機関の
義務となった．そこで進捗状況の管理とデータの共有を
目指して，INSDに日々のシークエンシングの途中経過
をすべて登録することになった．GSS（Genome Survey 

Sequence）カテゴリには，シークエンサーの出力デー
タをすべて登録し，HTG（High Throughput Genome 

Sequence）には，精度を上げ配列を連結するフィニッ
シングの作業の過程のデータを更新のたびに登録する取
り決めが交わされた．塩基配列と名の付くデータは，す
べて登録するレポジトリデータベースとして，INSDは，
バージョン管理や大量データ受付システムを開発してこ
の困難な要求に応えた．この頃には，インターネットは
十分に普及しており，それが日々のデータ登録や大量デ
ータ転送を可能にした．WWWや電子メールが活用さ
れることで，国境を越えたデータ確認や調整が容易にな

ったことも，プロジェクトの進展を大きく加速させた．
　1998年，国際コンソーシアムによるヒトゲノムプロ
ジェクトに転換期が訪れた．Venterが代表を務めるセ
レラ社が，民間企業として国際コンソーシアムより先
にヒトゲノムを決定すると宣言したのである☆ 6．その
結果，国際コンソーシアムは計画の短縮を余儀なくさ
れ，シークエンシングに予算を集中するために GDBの
打ち切りを決めた．GDBは，プロジェクトの顔として
オブジェクト指向型のデータ形式を取り入れるなど，技
術的な先進性を追い求めたが，生物系の研究者の支持
が得られず，それも中止の一因と言われていた☆ 7．こ
れを機に GenBankを運営する NCBI（National Center for 

Biotechnology Information）1）が，ヒトゲノム情報提供
の中心を担うことになった．GDBや遺伝子と疾患の関
係をまとめた OMIM（Online Mendelian Inheritance in 

Man）のデータを取り込み，ヒトゲノムの完成に備え
た．国際コンソーシアムのデータは，カリフォルニア大
Santa Cruz校 10）のバイオインフォマティクスチームが
編集し，Golden pathと呼ばれた．その一方で，ゲノム
を完成するのに必要なデータは，すべてデータベースに
公開されているため，いくつかの研究チームがゲノムの
再構成を試み，ライバルであった Venterもセレラ社の
ヒトゲノム配列の完成に利用していた．Venterと国際コ
ンソーシアムの戦いは，それぞれが同時にヒトゲノム配
列を完成させたとして，同着で握手の記者発表があった．
その後民間企業であるセレラ社は，株主の利益を優先す
るためにデータを INSDに登録しないことを表明したこ
とが発端となり，協力関係には至らなかった☆ 8．学術
発表される塩基配列は , すべて ISNDに登録される，と
いう伝統はここで崩れ，以降商業目的の配列は，文献発
表されても公開されないことも起きている．現在，ヒト
ゲノムの完成データは，ゲノムプロジェクトで発生した
データだけでなく，データベースに登録されているヒト
配列データ全部を用いて NCBIで編集され公開されてい
る 11）（このゲノムの再構成データは Buildと呼ばれ，最
新データは Build3612）である）．
　ゲノムプロジェクトが築いたエポックは，生物に由来
する完全なデータに手が届いたことにほかならない．そ
してそれがすべてデータベースに格納されている．そ

☆ 6 Venterは，細菌の全ゲノムシークエンシングを世界で初めて完了
した気鋭の研究者であり，シークエンサーの最大手企業アプライド
バイオシステム社が，Venterに最新機器を提供してセレラ社が誕生 
した．

☆ 7 GDBは，公的予算を打ち切られた後も，当時の開発者を中心に
公開を続け，今は米カリフォルニアの第三セクタ RTI（Research 
Triangle Institute）で継続されている．

☆ 8 2001年 2月国際コンソーシアムが Nature Vol.409 No.6822に，セ
レラ社が Science Vol.291 No.5507に論文を発表し，どちらの号の
表紙にも“The Human Genome”とある．
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れまでのデータベースのデータは，たとえば発癌とか，
AIDSとか，最新の研究ターゲットとして魅力的でイン
パクトのある分野に関連する遺伝子のデータが目立ち，
全体として見た場合偏りがあることが当然であった．し
かし，全ゲノムのデータベースは，その対象生物が存在
し，生存するためにゲノムとして維持している情報のみ，
そのすべてを含むため，データベース全体を意味のある
ひとまとめとして解釈することが可能になる．つまり，
統計的解析によるデータベースの分析の結果は，その生
物を研究して得られた生物学的発見と見なすことができ
る．個々の遺伝子の配列を探すことから始まった DNA

シークエンシングは，ゲノム配列全体に一気に対象を広
げ，データ量を増やしただけではなく，木から森へと生
物学研究の視点を変えた．

オーミクスとデータベース

　ゲノムを「Gene（遺伝子）+-ome（全体を意味する接
尾語）=Genome」として，ある生物の遺伝子の全体と
いう解釈がある☆ 9．そして個々の遺伝子から（木）で
はなく，ゲノム（森）からそこに含まれる遺伝子（木）
を見る研究を「ゲノミクス（Genome+ics（学を示す語
尾）=Genomics）」という．ここから派生して，網羅的
にデータを獲得し系統的に解析する手法に対して，その
研究対象に「オーム (全体，-ome)」をつけて造語を作
り，その全体を研究対象とする新たな生物学的アプロー
チ「オーミクス（Omics）」が生まれた 13）．オーミクス
としては，遺伝子発現の状態を mRNAの転写の有無や
量の変化を網羅的に測定して調べる「トランスクリプト
ーム（transcript+ome，転写されたものの全体）」や，特
定の細胞にある全タンパク質を測定する「プロテオーム
（protein+ome）」などがよく知られており，ゲノムを生
命の設計図とすると，トランスクリプトームが生命の
注文書，プロテオームが生命による製品群と例えられて
いる．これらのオーミクス研究においては，大規模な処
理が可能な実験機器を使って自動測定でデータを獲得し，
その結果の大量の測定値はデータベースに保存され，解
析も当然ながら計算機処理によって行われる．オーミク
スでは，研究の出口が計算機に託され，その結果の成否
は情報科学に大きく依存する．
　ポストゲノム☆ 10のオーミクス研究として，DNAマ
イクロアレイによるトランスクリプトームの研究が盛ん
である．たとえば，ある特定の条件（癌と正常組織，投
薬前後等）で転写の量が変化する遺伝子を網羅的に検
出し，条件の変化が遺伝子発現に及ぼす影響を調べる
ことができるので，医療の診断や創薬ターゲットの探
索などの応用が期待されている．網羅的測定によるオ

ーミクスデータは，データ量が多く，論文誌の紙面に
全データを載せることはない．したがって，現状では
supplementary dataとしてWeb上で提供されることが
一般的であるが，塩基配列等の場合と同様に（2.バッ
クボーンデータベースの課題と展望：参照）投稿時に公
的データベースに登録することが知的資産の保存のため
には有効である．しかし，同じオームから派生していて
も，オーミクス由来のデータの多くはゲノムのようにス
タティックな対象ではなく，経時変化する実験条件下の
測定データであるため，標準化が課題である．つまりゲ
ノム配列データは，2つの試料でシークエンサーの測定
値が異なっても，4種の塩基のいずれかに判定され，配
列が一致すれば同じ DNAデータになる．それに対し
て，マイクロアレイの測定値は，時間経過や条件による
相対的変化のデータであり，測定のたびに値も基準も異
なるので，単純に比較はできない．したがって，データ
ベースにデータを格納することはできても，測定値を同
等なデータとして扱えないので，詳細な実験条件だけが
検索の手がかりになる．DNAマイクロアレイのデータ
は，塩基配列，タンパク質立体構造などと同様，日米欧
に登録サイトを持つMGED（Microarray Gene Expression 

Data）ソサエティが，データベース登録標準形式を提案
し，論文投稿時の指定形式としても採用されている 14）．
　ある臓器や細胞で遺伝子として発現している mRNA

配列を片端からシークエンシングした ESTは，トランス
クリプトームの先駆けともいえる．mRNAは，遺伝子の
発現量によって何コピーも作られるので，同じ EST配列
が多数得られ，データベースに重複して登録された．塩
基配列の場合は，配列比較により選別や連結が可能な
ので，NCBIでは重複した配列から代表配列を抜き出し，
良質な配列の最小セットである RefSeqデータベースを
作り，利用者の便宜を図っている．配列データは，質量
ともに多様化しながらも，編集整理していく方法が経験
的にも計算機処理としても確立してきた．しかし，すで
にオーミックス研究のデータなどさまざまな種類のデー
タが生まれ，今後も研究の進展によって多様化は一層進
むであろう．異なる生き物を異なる研究方法で扱ってい
るデータは，形式としては結びつかないものかもしれな
い．しかし，バイオ研究の目的は生命現象の理解であり，
その探求の手がかりとしては，必ずどこかで結びつけら
れるべき意味を共有している．このような生物学的な意
味の統合が今後のデータベースの課題となっていくだろ

☆ 9本来の語源は，遺伝子 geneの gen-と染色体 chromosomeの -ome
の合成語と伝えられている．

☆ 10ポストゲノム，というと，ゲノム研究が終わったかのような誤解
を招くと関係者にお叱りをうけるが，ゲノムのアプローチから派生
した研究をこう呼んでいる．
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う．しかし，ヒトゲノムプロジェクトの完了が宣言され
て 3年を迎えようとしているが，その目標であった「ヒ
ト全遺伝子のカタログ化」もまだ完全には実現していな
い．次に，そこに至る過程としてのアノテーションに注
目して，生物学の知識のデータベース化について考える．

知識の記述とデータベース

　データに注釈をつけ，データの特徴や意味を記載する
ことを「アノテーション」という．配列データベースに
アノテーションによって生物学的な知識を追加すること
は，文字の並びとなった配列データに生命を吹き込む重
要な過程である．
　アノテーションは，アミノ酸配列データベースが発達
させてきた．シークエンシング結果の公開のために研究
者自ら登録する塩基配列データベースでは，提出者が出
した通りの記載しか受け入れられない．一方，アミノ酸
配列データベースは，塩基配列をアミノ酸配列に変換し
てデータを作成するので，データベース開発者自らが入
力データや記述法を決めることができる．PIR（Protein 

Information Resource，米ジョージタウン大学）15）は，
配列の類似性からタンパク質のファミリー（構造も機能
もほぼ同じグループ），スーパーファミリー（ファミリ
ーより類似性は低いが構造，機能の類似が認められるグ
ループ）などの分類を行っていた．その結果から，生物
の進化と同時にタンパク質の配列にも進化にあたる変化
が起きることと，そのアミノ酸の変化の傾向を発見した．
これを行列表現した PAM（Point Accepted Mutation）は，
タンパク質類似性検索に使われている．ジュネーブ大
学の Bairochらは☆ 11，Swiss-prot16）に登録された機能
未知のタンパク質のアミノ酸配列データに，有用な情
報を付加する工夫を行っていた．同じ生化学的性質を持
つタンパク質の配列を比較し，共通する配列パターンを
探し出して，そのパターンとタンパク質の性質の関係を
PROSITEというデータベースに編纂した．そしてタンパ
ク質配列中の PROSITEのパターンの有無から，予想され
る性質をアノテーションに利用した．アミノ酸配列デー

タベースは，2002年から PIR，Swiss-prot，EMBLを翻
訳した TrEMBL2）を集約した Uniprotデータベースの構
築が開始された 17）．それぞれのデータベースの特徴あ
るアノテーション情報を集約し，知識データベースとし
ての価値を高めることが目的であり，増加し続けるデー
タに対応してアノテーションをすることは，組織レベル
の連携を要する遠大な事業になっていることを意味して 

いる．
　ESTやゲノム中の遺伝子候補の機能未知の配列に，生
物学的な手がかりを与えるアノテーションの第一歩は，
よくアノテーションされた他のデータベースを配列の
類似性から検索し，結果を参照し取り込んだり，前述
の PROSITEのような配列パターンなどを探して情報を付
与することである．この判断の経験則を自動化したプロ
グラムによるアノテーションも盛んに行われている．し
かしこの方法は，配列が似ていれば機能が似ているとい
う分子レベルでの情報にのみ適用可能な方法にすぎな
い．また，比較元となった情報を新規の配列のアノテー
ションに使うため，情報が使われるたびに同じ情報の記
述が増えていく．特に，定義名には，参照元の関連配
列（XXX related sequence）などという記述が乱用され，
キーワードによる検索を困難にする原因となっている 

（図 -4）．
　生命現象の記述には，いつどこで，どのような他の分
子とかかわるタンパク質なのかといった，データベース
の品質管理の専門家であるキュレータが判断して付与す
るしかない知識データが多い．知識のデータベース化は，
すでに文献に書き記された情報や研究者の間で共有され
ている知識を整理して記載するので，人依存的になりが
ちである．またキュレータによるアノテーションは，時
間もかかり人材も限られるため，データの増加になかな
か追いつかないのが現状である．したがって，作業の効
率化や人為的なばらつき等の回避のための支援が，良質
のデータベース構築に欠かせないものとなる．そこで自
動化の精度向上やデータ付与のための条件設定の高度化，
またキュレータの作業のためには，既存の知識をもれな
く検索するための文献検索支援システムや，適切な表現
を見つけるための用語の整備と候補語の提示システムな
どの開発が期待されよう．
　ゲノムプロジェクトも終盤を迎えた 1999年頃には，
遺伝子のアノテーションのための統制語を整備する GO

（Gene Ontology）のプロジェクトが開始された 18）．GO

は，遺伝子のアノテーションを実際に手がけている研

☆ 11現在は，スイスバイオインフォマティクス研究所．機関名の変更
や運用主体の変更は，頻繁に起こるので，文中では話題の当時に合
わせており，全部列挙はしていない．
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究者のコミュニティが集まって作成している専門用語の
体系であり，自身はデータベースではないとしているが，
これを付与した遺伝子データベース間は，共通の知識
体系で結ばれることになる．20種以上のデータベース
が GOの設けた基準によって，アノテーションを実施し
ており，これらのデータをリンク，引用することで，さ
らに多くのデータベースで用語が共有されている．GO

は，遺伝子アノテーションというポストゲノム時代にお
ける，ゲノムデータの効果的なデータベース化と有効活
用の要求から生まれた．生物の全ゲノムシークエンシン
グは，もはや当たり前の生物学的手法であり，全ゲノム
が決定した生物も 300種に届く日も近い．しかしこれは，
シークエンサーの機能の向上やコストの低下，その他の
関連技術が安定し，普及してきたことによるところが大
きく，その一方でシークエンサーを稼働させる何倍もの
時間が，人手による配列の解釈に費やされている．地道
な実験に裏付けられた知識をいかに取り込み，ゲノムデ
ータを解釈して生物学的理解へ結びつけるかは，まだま

だ模索が続くであろう．その中で語彙と知識（オントロ
ジー，4．バイオ知識の形成と表現：参照）の共有を基
本としたコミュニティによるアノテーションは，確実な
基盤となるはずである．

バイオデータベースのこれから

　技術進歩と飽くなき探求により増加し続けるデータを
その費用と労力以上に利用する活路を見いだすには，既
存のデータベースを維持し，発展させることと，十分な
知識に裏付けられた表現を用い，的確な編纂に基づくデ
ータベースの開発が必要である．レポジトリデータベー
スは，アーカイブとしての安定した運営を大前提としな
がらも，データにおいては，解析技術の多様化や新規の
知識の増大により追加修正を必要とされ，管理，運用に
おいては，データ量の増大や，利用環境の発展により常
に対応を迫られる．たとえば，シートにデータを記入し
郵送していた著者登録は，いつの間にかWebブラウザ

図 -4　NCBIの Entrez Geneのマウスの actin（筋肉のタンパク質の一種）の検索結果
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から入力するのが当たり前になった．このように，ゲノ
ムプロジェクトを経て大きく躍進したバイオデータベー
スは，同時にインターネット技術や計算機の高速化など
の情報分野での発展にも大きく影響を受けている．
　バイオデータベースの最先端を担う NCBIは，この 20

年近いバイオデータの変革期に，どのようなデータ種
をどう追加するかということに対しても，常に時代や
研究者の要請に応えてきた．この 1つの理由に，ASN.1

（Abstract Syntax Notation One）フォーマットによるデ
ータの管理がある．複雑な階層を持つデータ構造を記述
でき，計算機親和性の高いフォーマットを一貫して使う
ことで，DNA，タンパク質などの階層性を持つ配列情報
から，疾患，生物分類などあらゆるデータを統合し，さ
らに 50年の索引作業の資産を持つ医学文献データベー
スMedlineを PubMedとしてすべてのデータに配してい
る．複雑で種類の多い生命科学のデータを扱う場合には，
信頼性の高い構造化されたデータや知識が，いかに強力
か，そして重要かを教えてくれる．XML化を中心とし
てさまざまなデータ交換形式が提案され試されているが，
データベース間の取り決めにすぎず，生命情報全体への
適応にはほど遠い．生命システムの構造に立ち返り，そ
の再構成を実現するためのデータフォーマットの考案も
情報科学と生命科学の協力を要する課題である．
　新しいデータを追加するだけでなく，既存のデータを
最新の学問事情に応じて，改訂していくための指針や方
策も問われている．ヒトゲノム完成を目前にした頃から，
有志によるアノテーション（Third Party Annotation）が
更新に有効として試みられているが，これが一番機能し
ているのは，関心を同じくしている研究者によるコミュ
ニティデータベースである．その基盤を支えるオントロ
ジーやデータ交換形式を，生物種，データベースを超え
て共有していくことが真の知識の統合への発展の鍵とな
るであろう．生物学の知識と実験技術の進歩を背景に，
データベースも成長していく必要がある．生命の設計図
をテキスト処理して進んできた生命情報の情報科学は，
より高次の生命現象をいかに標準化して，どう取り扱う

ことを目指すのか，まだようやくそのスタート地点に立
ったところである．
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