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 研究開発実施の概要 

本課題では、表現型情報を研究分野横断的に利活用し、新たなイノベーションの情報活用基盤

とすることを目標として、【提供データ拡充】、【データ収集技術】、【データ活用技術】の 3 つのテー

マについて研究開発を実施した。 

 

【提供データ拡充】提供するフェノーム情報の質と量の拡大として、各コミュニティの表現型デー

タベースから、約 4,000 系統、表現型にして合計約 134 万データポイントを取集した。これらのデ

ータは、変異アレルや系統／株と関連させ、NBDC 統合化推進プログラムの他の研究開発課題と

連携できるような RDF（5,400 万トリプル）とした上で、標準化・統合化・体系化して公開した。RDF

データ公開の基盤には、理研メタデータベース（http://metadb.riken.jp/metadb/front）を用い

たことで、RDF ファイル公開、SPARQL による任意の検索と他の RDF データベースとの連携

（SPARQLエンドポイント）、Webによるデータ閲覧が可能である。当初の計画になかった国際コン

ソーシアムのマウス網羅的表現型データの提供を受けたことで同一の枠組みを用いて利用できる

「表現型ビッグデータ」が形成されつつある。これらのデータは、ポータルサイト J-Phenome

（http://jphenome.info）よりリンクされている。 

 

 【データ収集技術】一般研究者から直接表現型データ登録を受け付けるシステムとして、今後爆

発的に増加すると見込まれる「ゲノム編集技術」による多様な生物の変異体の表現型を収集するシ

ステム J-Phenome Genome Editing Organism Registoryを開発した。予め用意しておいた語

彙（オントロジー）を画面遷移に沿って選んで行くことで、対象のゲノム改変生物、およびその表現

型について、本プロジェクトで設計したデータスキーマに準拠し、かつ適切なオントロジーでアノテ

ーションされた RDF が生成される。このアプリケーションを利用して、今後ゲノム編集コンソーシア

ムと連携してデータ収集を行っていく。 

 

【データ活用技術】モデル生物表現型と疾患との関連づける可視化ツールとして、器官組織、形

質、遺伝子の相同性を通じて、ヒト疾患（複合表現型）と、モデル生物の表現型（単純表現型の組

み合わせ）の生物学的対応が評価できるような関連化および可視化を行うアプリケーション

J-Phenome Disease Model Finder（http://diseasemodel.riken.jp/）を開発した。本アプリケー

ションでは、UberPheno オントロジーのリンクを通じて、疾患語彙と関連する表現型を示すモデル

生物（マウス、ラット、メダカ等）を検索することができる。また、下記の機能を備える。1)ヒト疾患名を

記入して、疾患モデル動物の候補を検索する機能。2)遺伝子オルソログデータを元にヒト疾患研

究のモデル動物の候補を検索する機能、3)部位名から、関係するヒト疾患研究のモデル動物の候

補を検索する機能、4)1)～3)の検索結果に至るプロセスをノードとエッジのグラフ構造で可

視化する機能を持っている。 

 

さらにコミュニティ連携を行った。AMED が推進する未診断疾患イニシアチブ（IRUD）のデータ

ベース（慶應大学）、及びシステムバイオロジー研究所（SBI：http://sbi.jp/indexJ.html）とのデー

タ連携の合意、国際的には、マウス網羅的表現型解析を推進する国際マウス表現型解析コンソー

シアム（IMPC: http://www.mousephenotype.org）、生物種横断的な表現型情報統合データベ

ースMonarch Initiative (https://monarchinitiative.org)との連携を開始した。 

  

http://metadb.riken.jp/metadb/front
http://jphenome.info/
http://diseasemodel.riken.jp/
http://sbi.jp/indexJ.html
http://www.mousephenotype.org/
https://monarchinitiative.org)/
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 研究開発実施体制 

 研究グループ 

 研究代表者グループ 

人員構成 

氏名 所属機関 役職 研究開発項目 参加時期 

桝屋 啓志 
理化学研究所バイ

オリソースセンター 
ユニットリーダー 総括 

H26.4～H29.3 

田中 信彦 同上 開発研究員 システム開発 
H26.4～H29.3 

高月 照江 同上 
テクニカルスタ

ッフ 

提供するフェノーム情

報の質と量の拡大 

H26.4～H29.3 

斎藤 実香子 同上 パートタイマー 
アノテーション作業、デ

ータ管理および変換 

H26.4～H28.3 

高山 英紀 同上 パートタイマー 
アノテーション作業、デ

ータ管理および変換 

H26.4～H27.3 

大島 和也 同上 パートタイマー 
アノテーション作業、デ

ータ管理および変換 

H27.4～H28.7 

谷川 紀子 同上 パートタイマー 
アノテーション作業、デ

ータ管理および変換 

H28.4～H29.3 

佐藤 道比古 同上 パートタイマー 
アノテーション作業、デ

ータ管理および変換 

H28.3～H28.12 

大城 望 同上 派遣 サーバー管理作業 

H26.4～H26.10 

H27.4～H27.11 

H28.4～H28.10 

矢田 由加里 同上 派遣 アノテーション作業 
H26.6～H27.3 

 

担当項目 

本課題の全項目を本グループで行った。 

 
 有識者会議等 

該当なし  
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 研究開発の目的、実施内容及び成果 

 研究開発の背景 

本研究開発を実施するに至った経緯 

表現型は、生命の理解に極めて重要な要素である。開発当初、ゲノムやパスウェイといった分子

レベルの生物種横断的な統合データベースがライフイノベーションを牽引していた一方で、表現型

データベースは、特に国内では各生物種で独自に公開されているにすぎず、標準化や横断的な

統合が行われていないために、各生物種の研究コミュニティ内で限定的にしか用いられていなか

った。本プロジェクトのねらいは、RDF 技術を用いることで、表現型とその関連データの研究分野

の垣根を越えた情報共有を実現させることである。これが実現されれば、異なる生物種の表現型情

報を組み合わせた情報解析を従来に比べて格段に行いやすくなる。このような統合と活用の実例

を積み重ねることにより、生命科学におけるデータ主導のイノベーションを推進することができると

考えた。また、多様なデータを統一規格で利用することによる成果の拡大、分野間での技術共有

によるシナジー効果、一元的管理によるメンテナンスの低減などが期待できた。 

 

類似または関連するデータベース 

生物毎に中心的なデータベースセンター、例えば、マウスでは Mouse Genome Informatics 

(MGI：http://www.informatics.jax.org：ジャクソン研究所)、ラットでは Rat Genome Database 

(RGD：http://rgd.mcw.edu：ウィスコンシン大学 )、ゼブラフィッシュでは  Zebrafish Model 

Organism Database (ZFIN : http://zfin.org：オレゴン大学)等が、現在に至るまで文献や各国

のプロジェクトからのデータ収集を行っている。本研究の開始時点で、これらのデータベースは、各

生物における標準オントロジー、とそれらの間のリンクを整備しつつあるが、その動きは混乱を最小

化するために緩やかであった。 

我が国の各プロジェクトとこれらの国際センターとの連携も十分には行われていなかった。上記の

ように国際データベースはフェノタイプ情報のフォーマットを統一化しつつあるが、その動きは国内

ではほとんど注目されていない。国際データベースへのデータ寄託には独自データベースからの

データ変換が必要だが、労力の問題から消極的な国内データベースも多く、メダカのように国際セ

ンターが存在しないものもあった。 

ヒトに関しては、国内でもコホート解析等のフェノタイプの遺伝解析プロジェクトが進展していたが、

モデル生物とのデータ連結等は進められていない状態であった。国外では、ヒト遺伝学情報の収

集と、他種の生物および細胞系を用いた解析モデル系は疾患と創薬研究の両輪と考えられており、

例えば、マウスの表現型解析プロジェクトである International Mouse Phenotyping 

Consortium (IMPC: http://www.mousephenotype.org：国際コンソーシアム及び、NIHファン

デ ィ ング ) と 1000 人ゲノ ムプロジェ ク ト （ http://www.internationalgenome.org ： The 

International Genome Sample Resource コンソーシアム）との情報連携が模索されている状態

であった。 

 

研究開発開始以降、背景状況の変化 

本研究開発を開始して以降、特にヒト疾患と関連させた表現型データの利用の発展があった。

標準病名を共有する努力が従来から行われてきたが、これに加えて Human Phenotype 

Ontology (HPO)が注目されるようになった。医学分野において、表現型は病名よりもさらに細か

い「病態」や「検査結果」に対応する。病名は医師の診断により決定するが、HPO を用いることで、

根拠となった病態や検査結果の情報共有が可能である。例えば、遺伝的な希少疾患には、「未診

断疾患」と呼ばれるものがあり、症状が明確であっても病名がつかず、治療法開発が遅れるなどの

問題があった。HPOを用いた情報共有はそこに光をさすものであり、国際希少疾患コンソーシアム

（International Rare Diseases Research Consortium: IRDiRC）や国際未診断疾患ネットワー

ク（Undiagnosed Disease Network International）UDNIでは、HPOを用いた症状の共有を

進めている。国内では、国立研究開発法人日本医療研究開発機構（AMED）では、未診断疾患イ

ニシアチブ（Initiative on Rare and Undiagnosed Diseases: IRUD）を通して、HPOを用いた
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全国レベルでの希少疾患関連医療機関の情報ネットワークの作成を開始した。 

また、生物種横断的な表現型情報統合では、米英豪の研究チームによる大規模表現型統合プ

ロジェクト Monarch Initiative（URL: https://monarchinitiative.org）が開始されて、MGI, 

RGD, ZFIN を始めとするモデル生物データベースから集めた表現型データを統合し、疾患との

関連性から検索できるようなデータベースを公開するとともに、IRDiRCとも連携している。マウス分

野では、実験解析レベルで標準化した表現型解析を行う International Mouse Phenotyping 

Consotrium (IMPC: URL)が、Phase 2に移行し、Phase 1における大規模データを公開した。

前述のMonarch Initiativeは、IMPC とも連携している。 

以上のような背景状況の変化に応じて、本課題は、国際的、及び国内の表現型データ連携の枠

組みとの連携を行うような戦略の変更が必要となった。本研究グループは元々IMPCのメンバーで

あったが、これに加えて IRUD データベース及び Monarch Initiative との連携の合意、

Monarch Initiative で開発された表現型統合データライブラリの利用、IMPC 大規模表現型デ

ータの発信において本課題が RDF 版データの作成／公開の役割を担う等の実施内容変更を行

った。 

また、RDF 技術は生命科学分野において着実に拡がりを見せており、2013 年に Uniplot から

始まったEBI RDF platformでは、EBIの 7つのデータセットが公開されている。特に 2016年に

Ensembl のデータが公開されたことで、本課題の表現型データと、公共ゲノムデータの連携が容

易に行えるようになった。 

 

 研究開発対象のデータベース・ツール 

 データベース 

主要なもの 

正式名称 略称 概要 

J-Phenome なし 遺伝子の多様性の結果として現れる生命の表現型情

報を、モデル動物（マウス、ラット、ゼブラフィッシュ、メ

ダカ）、ゲノム編集研究など、幅広い研究コミュニティか

ら収集し、研究分野の垣根を超えて標準化・統合化・

体系化して公開するデータベースへのリンクのポータ

ルサイト。 

 

上記以外のもの 

正式名称 略称 概要 

BioResouce 

Schema 

BRS 本課題で扱う、表現型とゲノムのバリエーションのデ

ータの関係性を記述するための RDF スキーマ。

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

NBRP メダカ表現

型メタデータ 

なし NBRP メダカ系統の持つ遺伝子の変異や表現型を

公共データやオントロジーにリンクして整理。

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

IMPC RDFデータ なし 国際マウス表現型解析コンソーシアム（IMPC）のマウ

ス網羅的表現型データ 

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

NBRP ラット表現

型メタデータ 

なし NBRP ラット系統の持つ遺伝子の変異や表現型を公

共データやオン ト ロジーに リ ン ク して整理 。

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

遺伝研 マウス表現

型データベースメタ

データ 

なし 国立遺伝学研究所、マウス表現型データベースのデ

ータを公共データやオントロジーにリンクして整理。

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

ACGG-DB: ノック なし Asian Community of Glycoscience and 
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アウトマウスを用い

た機能糖鎖科学デ

ータベースのメタデ

ータ 

Glycotechnology-Database（ACGG-DB）の一部で

ある「KO Mouse DB」（ノックアウトマウスを用いた機

能糖鎖科学データベース）の RDF メタデータ。統合

化推進プログラムの成松チームと連携して作成。

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

遺伝研 ゼブラフィ

ッシュ表現型データ 

なし 国立遺伝学研究所、ゼブラフィッシュトラップ遺伝子

データベース zTrapのを公共データやオントロジーに

リンクして整理。（J-Phenomeの一部としてリンク） 

Japanese Cre 

Resouce 

Expression 

Database 

JCRED コンディショナルノックアウトマウスにおける遺伝子不

活性化部位及びステージを決定するための、

Cre-driverマウスの情報共有のためのデータベース

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

Rare disease 

vocabulary in 

Japanese） 

RDVJ 厚生労働省指定難病と難病オントロジーORDO との

関連性データからなるオントロジー 

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

BRC マウスリソー

ス表現型メタデータ 

なし 理研バイオリソースセンターから提供されるマウス系

統の持つ遺伝子の変異や表現型が公共データやオ

ントロジーにリンクして整理されている。 

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

BRC 細胞リソース

特性メタデータ 

なし 理研バイオリソースセンターから提供される培養細胞

株特性データ。 

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

JCM 微生物リソー

ス特性メタデータ 

なし 理研バイオリソースセンターから提供される微生物株

について、株としての情報を特性や表現型情報を含

めて提供しています。 

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

シロイヌナズナフェ

ノームデータベース 

なし 文献キュレーションによって収集したシロイヌナズナフ

ェノーム情報および理研内で開発されたシロイヌナズ

ナのバイリソース（変異体）のフェノームを統合。

（J-Phenomeの一部としてリンク） 

 

 ツール等 

正式名称 略称 概要 

J-Phenome 

Disease Model 

Finder 

なし 異常の起こる器官組織、形質、遺伝子の相同性を通

じて、ヒト疾患（複合表現型）と、モデル生物の表

現型の生物学的対応を可視化するアプリケーショ

ン。 

J-Phenome 

Genome Editing 

Organism 

Registory 

 ゲノム編集生物を対象として一般研究者から直接

表現型データ登録を受け付けるシステム。 

Stanza for Paging 

Table 

 ページング付きテーブル型汎用スタンザ。公開エン

ドポイントの RDFデータを、任意のテーブル型で

可視化する汎用ツール。 

※データベース、ツールの詳細は別紙参照。 
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 達成目標及び実施計画 

 当初の実施計画・達成目標 

本課題では、表現型情報を研究分野横断的に利活用し、新たなイノベーションの情報活用

基盤とすることを目標として、【提供データ拡充】、【データ収集技術】、【データ活用技術】の 3

つのテーマについて研究開発を計画した。 

 

1)【提供データ拡充】提供するフェノーム情報の質と量の拡大 

 第 1期における、マウス系統、細胞株、微生物株の表現型情報の更新に加え、表現が tを、

遺伝子発現などの「分子表現型」、シンプルな計測結果等の「単純表現型」、複数のフェノタイ

プが組み合わさった「複合表現型」の階層に分類し各コミュニティのデータベースから収集す

る。これらの収集に際して、各データベースおよび、NBRP データベースと、各プロジェクトへ

働きかけてデータ生産レベルでの議論を行うなどの協力関係を確立する。また、NBDC の各

グループとも連携し、各グループの情報と RDF レベルで相互にリンクされるようにする。 

収集対象データは以下である。 

分子フェノタイプ： 

マウス Cre ドライバー系統マーカー遺伝子の発現情報：約 100系統 

ゼブラフィッシュのジーントラップ系統マーカー遺伝子の発現情報：約 500系統 

単純フェノタイプ： 

マウス網羅的表現型解析データ：約 100系統 

ラット網羅的表現型解析データ：約 1,000系統 

メダカ表現型：約 500系統 

複合フェノタイプ 

疾患オントロジー：約 5,000疾患（リンク作成用の参考データとして整備） 

国際的な標準病名 ICD10：約 12,000疾患（リンク作成用の参考データとして整備） 

（合計 2,200系統 17,000疾患） 

  

 平成 26 年度は、各データベースとの連携の大枠を確立し、データインポートのワークフロ

ーの確立と、RDF化に必要な各オントロジーの選定や、基盤として必要なマッピングデータの

作成を行う。 

 平成 27年度には、データの RDF化と公開を行う。データは整備できたものから順次公開

し、平成 27年度中に、上記全ての RDFデータを、NBDCあるいは、理研の RDFレポジトリ

からの公開を目指す。 

平成28年度には、各データのゲノム情報や、NBDC内各プロジェクトとの連結を行い、その

データを NBDCあるいは、理研の RDF レポジトリから公開する。 

 

2)【データ収集技術】生物学者向けの表現型データ入力システム開発 

上記のデータベースからの直接のデータ収集とは別に、一般研究者から直接表現型データ

登録を受け付けるシステムを開発する。多様な生物の遺伝子改変内容と表現型を、オントロジ

ー語彙を選択することで簡単に登録できるようにする。今後爆発的に増加すると見込まれる

「ゲノム編集技術」による多様な生物の変異体の表現型を主な収集対象とする。ゲノム編集コ

ンソーシアムにおいて、データ登録によるコミュニティ活性化等のインセンティブが働くように、

他サイトから引用できるデータ閲覧インターフェースを設計する。 

平成 26 年度は、ゲノム編集コンソーシアムとの協議を行い、ユーザーが選択肢と使用する

オントロジーの収集や統合化の要件の策定など、仕様調査と設計を行う。平成 27 年度は、プ

ロトタイプの作成およびゲノム編集コンソーシアムに限定公開し、要望の受付を行う。平成 28

年度は、さらなるアプリケーションの改変と公開、データ収集を行う。 

 

3)【データ活用技術】モデル生物表現型と疾患との関連づけと可視化 
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これまで利用者側で結び付けにくかった異種データの間の新たな結合として、異常の起こる

器官組織や、形質、遺伝子の相同性を通じて、ヒト疾患（複合表現型）と、モデル生物の表現

型（単純表現型の組み合わせ）の生物学的対応が、より高い信頼性をもって評価できるような

関連化および可視化方法を開発する。さらに、この推論アルゴリズムを用いて、疾患研究者が、

大量のデータに基づいて、実験解析に最適なモデル系を探すことができるようなアプリケーシ

ョン開発を行う。 

平成 26 年度は、アルゴリズムの基本設計とオントロジーの収集と検証を行う。平成 27 年度

は、各種データの連結の検証作業と、表現型センターやゲノム編集コンソーシアムからも利用

できるWebアプリケーションの設計を開始する。平成 28年度は、Webアプリ開発とその公開

を行い、データの収集を開始する。 

 

 

 期間中に追加・削除・変更した実施計画・達成目標 

本計画における上記 3つのテーマ及びその他に分けて記述する。 

 

1)【提供データ拡充】提供するフェノーム情報の質と量の拡大 

・追加 

• Rare-disease vocabulary in Japanese (RDVJ) 

厚生労働省指定難病名は、ある程度のカテゴリを示すものの、必ずしも公共の疾患オン

ト ロジー と対応していない 。そ こで 、 IRDiRC のデータベース Orphanet 

(http://www.orpha.net)で開発された希少疾患オントロジーORDO との関連性のオント

ロジー作成を追加した。 

• IMPC RDFデータ 

計画では、理研BRCの保有するマウス網羅的表現型解析データ：約100系統の収集を

予定していたが、理研 BRC が参画する国際マウス表現型解析コンソーシアム

（International Mouse Phenoryping Consortium: IMPC）の国際連携を通じて解析

された各遺伝子の機能をノックアウトしたマウスの 120 万件に及ぶ表現型データを RDF

化して公開することとした。 

IMPC は、マウス全遺伝子の機能欠失の表現型を世界共通の基準で解析し、そのデー

タとマウスを世界の研究者に提供することを目的として、2011 年に開始した国際共同開

発プロジェクト。米国国立衛生研究所、英国医学研究評議会、欧州委員会など、世界の

有力機関・組織で構成されている。現在、日本の理研バイオリソースセンターを含め、13

か国 18研究施設が参画している。 

本データは、、約 3,000 種類の変異（ノックアウト）系統の血液検査、血圧、行動、形態な

ど多項目にわたる表現型解析結果が含まれている。本データの提供を受けたことで、公

開データは、表現型データとして 120万を超え、「表現型ビッグデータ」と呼べる規模とな

っている。 

 

・削除 

• 理研 BRCの保有するマウス網羅的表現型解析データ：約 100系統 

上記 IMPCデータに本データが含まれるため、削除した 

• 国際的な標準病名 ICD10：約 12,000疾患（リンク作成用の参考データとして整備） 

疾患との関連性データにMonarch initiativeデータベース由来の Disease Ontology

中心のデータを使用することになったため、当初の予定である ICD10 は、DO からの公

共データを用いた間接的なリンクも利用可能であることから直接は使用しないことにした。 

 

2)【データ収集技術】生物学者向けの表現型データ入力システム開発 

  特に変更なし 
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3)【データ活用技術】モデル生物表現型と疾患との関連づけと可視化 

・追加 

• ページング付きテーブル型汎用スタンザ（Stanza  for Paging Table）の開発 

J-Phenome Disease Model Finderに加え、ユーザーの要望に応じたデータの可視化

が必要となり、SPARQL 検索式を与えることで、任意のテーブル形式でデータを可視化

することができるツールを開発することとした。 

 

4)その他 

・追加 

• データベース連携の交渉 

RDFでデータを整備したことで、他の RDF基盤データベースとの連携が比較的容易に

なった。データの利用性を向上させるため、本課題で整備したデータを外部新規ユーザ

ー実際に利用しているシステムに組み込んで連携するための交渉を行うこととした。 

 

 実施内容 

 実施内容 

【提供データ拡充】提供するフェノーム情報の質と量の拡大（高月、斎藤、高山、大島、谷川、

大城、矢田、桝屋） 

コミュニティの表現型データベースから、約 4,000系統（目標 2,200）、表現型にして合計約

130万の表現型データを収集し、RDF化および公開を行った。詳細を表 1に示す。RDFデ

ータ公開の基盤には、理研メタデータベース（http://metadb.riken.jp/metadb/front）を用

いた。本データベースを用いることで、RDF ファイル公開、SPARQLエンドポイントの公開、

Webによるデータ閲覧が可能となった（図 1）。 

 

表 1：RDF として公開したデータセットのリスト及びその概要 

カテゴリ データセット名 
データ

提供者 
URL 

表現型デー

タポイント数 
総トリプル数 担当者 

ス キ ー

マ 

バイオリソース

記述 RDF スキ

ーマ 

（本プ

ロジェ

クト） 

http://metadb.riken.jp/m

etadb/db/bioresource_sch

ema 

➖ 531 桝屋 

単純表

現型 

NBRP メダカ

表現型メタデ

ータ 

基生研 http://metadb.riken.jp/m

etadb/db/NBRP_medaka 

581 12,268 斎藤、

矢田 

単純表

現型 

IMPC RDFデ

ータ 

IMPC http://metadb.riken.jp/m

etadb/db/IMPC_RDF 

1,225,386 53,907,630 桝屋、

高山 

単純表

現型 

NBRP ラ ッ ト

表現型メタデ

ータ 

京大 http://metadb.riken.jp/db

/NBRP_rat 

70,927 655,177 高月 

単純表

現型 

遺伝研 マウス

表現型メタデ

ータ 

遺伝研 http://metadb.riken.jp/db

/Nig_consomic_mouse 

2,296 26,341 高月 

単純表

現型 

ACGG-DB: ノ

ックアウトマウス

を用いた機能

糖鎖科学デー

タベースのメタ

データ 

統合化

推 進 プ

ログラム

成 松 チ

ーム 

http://metadb.riken.jp/m

etadb/db/Glycomics_mou

se 

91 1,462 高月 

分子表

現型 

zTrap 遺伝子

発現メタデータ 

遺伝研 http://metadb.riken.jp/db

/zTrap 

1,383 39,717 斎藤、

桝屋 

分子表

現型 

マウス Cre ドラ

イバー系統マ

ーカー遺伝子

の発現情報 

熊 本

大 、 理

研 BRC 

http://jcred.info 3,279 43,680 高月、

桝屋 

http://metadb.riken.jp/metadb/front
http://metadb.riken.jp/metadb/db/bioresource_schema
http://metadb.riken.jp/metadb/db/bioresource_schema
http://metadb.riken.jp/metadb/db/bioresource_schema
http://metadb.riken.jp/metadb/db/NBRP_medaka
http://metadb.riken.jp/metadb/db/NBRP_medaka
http://metadb.riken.jp/metadb/db/IMPC_RDF
http://metadb.riken.jp/metadb/db/IMPC_RDF
http://metadb.riken.jp/metadb/db/Glycomics_mouse
http://metadb.riken.jp/metadb/db/Glycomics_mouse
http://metadb.riken.jp/metadb/db/Glycomics_mouse
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複合表

現型 

Rare-disease 

vocabulary in 

Japanese 

（本プ

ロジェ

クト） 

http://metadb.riken.jp/m

etadb/ontology/RDVJ 

684（語彙） 2,376 斎藤、

矢田 

小計 1,303,943 54,689,182 - 

第 1 期

データ 

BRC マウスリ

ソース表現型メ

タデータ 

理 研

BRC 

http://metadb.riken.jp/m

etadb/db/rikenbrc_mouse 

13,152 511,120 高月、

谷川 

第 1 期

データ 

BRC 細胞リソ

ースメタデータ 

理 研

BRC 

http://metadb.riken.jp/m

etadb/db/rikenbrc_cell 

6,200 206,155 高月、

谷川 

第 1 期

データ 

JCM 微生物リ

ソースメタデー

タ 

理 研

BRC 

http://metadb.riken.jp/m

etadb/db/rikenbrc_jcm_

microbe 

0 688,356 高月、

谷川 

第 1 期

データ 

シロイヌナズナ

フェノームデー

タベース 

理 研

ACCC 

http://metadb.riken.jp/m

etadb/db/SciNetS_ria143

i 

14,629 143,130 桝屋 

合計 1,337,924 1,337,924  - 

 

全ての表現型データは、バイオリソース記述 RDF スキーマ（BioResouce Schema: BRS）

に沿って記述されており、例えば、『すべての表現型データを列挙』など、データセット横断的

に検索が可能である。さらには、SPARQLエンドポイントの機能である Federated query（連

邦検索）を利用して、例えば『EBI RDF Platform の Reactomeデータセットから 1つのパ

スウェイを指定し、そのパスウェイに含まれるマウス遺伝子のノックアウトについて、IMPCデー

タセット含まれる表現型を列挙する』など、データベース（データレポジトリ）横断的な検索も可

能である。 

 
図 1：理研メタデータベースを利用したデータの表示の例 
BRC マウスリソース表現型メタデータの例を示す。 

①トップページ。データセットに含まれるクラス、及びデータセットの統計を示す。1 つのクラ

スを選択することで②の表画面に遷移する。②表画面。個々のデータをテーブル型に表示。1 つ

の行を選択することで、③のカード型画面に遷移する。④カード型画面。データセットを超えた

データのつながりを閲覧可能なように工夫されている。⑤ダウンロード画面、⑤SPARQLエンド

ポイント画面。検索式による任意の検索が可能。 

 

1 2 3

4 5

http://metadb.riken.jp/metadb/db/rikenbrc_mouse
http://metadb.riken.jp/metadb/db/rikenbrc_mouse
http://metadb.riken.jp/metadb/db/rikenbrc_cell
http://metadb.riken.jp/metadb/db/rikenbrc_cell
http://metadb.riken.jp/metadb/db/rikenbrc_jcm_microbe
http://metadb.riken.jp/metadb/db/rikenbrc_jcm_microbe
http://metadb.riken.jp/metadb/db/rikenbrc_jcm_microbe
http://metadb.riken.jp/metadb/db/SciNetS_ria143i
http://metadb.riken.jp/metadb/db/SciNetS_ria143i
http://metadb.riken.jp/metadb/db/SciNetS_ria143i
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各データセットは、ポータルである J-Phenome（http://jphenome.info）よりリンクされており、

J-phenome データベースの一部として位置付けられている（図 2）。また、オリジナルの提供

者からリンクして個別に扱えるように、個別の URLを持っている。 

表 1 のすべてのデータは、理研メタデータベースからの公開に加え、順次 NBDC RDF ポ

ータルからの公開を進めるために、ライフサイエンス統合データベースセンター（DBCLS）に

よるレビューを受けている状態である（2017年 1月現在） 

 

【データ収集技術】生物学者向けの表現型データ入力システム開発（桝屋、田中、高月） 

J-Phenome Genome Editing Organism Registoryの開発を完了した（図 2）。予め用意

しておいた語彙（オントロジー）を画面遷移に沿って選んで行くことで、対象のゲノム改変生物、

およびその表現型について、本プロジェクトで設計したデータスキーマに準拠し、かつ適切な

オントロジーでアノテーションされた RDF が生成される。大量の種類の語句の選択を実用的

に行うインターフェースを開発した。本課題終了後も本ツールを用いたデータ収集を行ってい

く予定。 

 

【データ活用技術】モデル生物表現型と疾患との関連づけと可視化（桝屋、田中、高月） 

本アプリケーション（J-Phenome Disease Model Finder: http://diseasemodel.riken.jp/）

では、UberPhenoオントロジーのリンク（図 3）を通じて、疾患語彙と関連する表現型を示すモ

デル生物（マウス、ラット、メダカ等）を検索することができる。下記の機能を備える。 

1. ヒト疾患名を記入して、疾患モデル動物の候補を検索する機能 

ヒト疾患語彙を記入（サジェスト補助あり）あるいはツリーから選択すると、関連する表現型

を示すモデル生物を横断的にリスト表示する（図 4）。 

2. 遺伝子オルソログデータを元にヒト疾患研究のモデル動物の候補を検索する機能 

遺伝子名を記入（サジェスト補助あり）すると、その遺伝子のオルソログに変異を持つモ

デル生物を横断的にリスト表示する。 

3. 部位名から、関係するヒト疾患研究のモデル動物の候補を検索する機能 

生物種を指定して部位名をオントロジーから選択すると、その相同器官に異常を示すモ

デル生物を検索して表示する。 

 

 

 

  
図 2生物学者向けの表現型データ入力システムのトップおよび登録画面 

 

http://jphenome.info/
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また、ページング付きテーブル型汎用スタンザ（Stanza  for Paging Table）の開発を行っ

た。DBCLSの提案する Togo Stanzaの仕組みを利用することで、任意のウェブページ内に

プログラミングなしに容易に実装でき、本課題以外からも利用可能な汎用ツールとして開発し

た（3月公開予定）。 

 

【データベース連携の交渉】（桝屋） 

• 本課題で整備した国内発の表現型データが世界で用いられるように、上述の

Monarch Initiativeに対してデータ供給を行うことで合意した。 

• 創薬をターゲットにシステムバイオロジー基盤開発を行っているシステムズバイオロジ

 
図 3 UberPhenoを介したヒト疾患とモデル生物表現型のリンクの概要 

 

疾患

(下位の

疾患)

subClassOf

HPO

RO:0002200|

RO0002610
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Model
Phenotupe
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Model
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Model	Strain
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Originai	
Site
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c_0000037
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図 4 疾患モデル動物候補検索画面の概要 

 

疾患名をサジェスト、ある
いはツリーから選択可能

検索階層の深さを指定可能

該当するモデル⽣物リスト ⼀致する／しない表現型を表⽰
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ー研究所（SBI）に対して、本課題のデータを供給することで合意した。 

• AMEDが組織する未診断疾患イニシアチブ（Initiative on Rare and Undiagnosed 

Diseases: IRUD）の情報システムに疾患モデル動物の表現型-遺伝子型の関連性デ

ータを供給することで合意した。 

 

 データベースの利便性に関する利用者ニーズと具体的な対応（桝屋、田中、高月） 

分子生物学会の NBDC データベース展示ブース出展を通じて、ユーザーからの意見収集

を行った。これに準じて、下記の対応を行った。 

1) J-Phenome Disease Model Finderの機能修正 

モデル動物を表現型から検索できるシンプルな機能が必要との要望を受け、画面構成

を変更した。 

2) Stanza for Paging Tableの開発 

ユーザーより、単なる RDF のビュワーである理研メタデータベース表示への不満や、

J-Phenome Disease Model Finderで対応できないデータの表示に関する要望が寄

せられたため、任意のデータ表示に素早く対応できるツールとして、ページング付きテ

ーブル型汎用スタンザ（Stanza for Paging Table）を開発した。 

 

 持続的なデータベース運用体制の構築に向けた取り組み 

下記を行った。 

1） RDF をデータ形式として採用することで、現在データレポジトリとして利用している理研

メタデータベース以外にも、NBDC RDF Portalを含め、公共 RDFレポジトリであれば

容易にデータの引き継ぎが可能と考えている。 

2） 第 1 期の細胞株表現型データについて、海外の提供機関とともに国際国際コンソーシ

アムとして、世界標準の候補となるRDFスキーマ：Cell Line Ontology (CLO)を提案し、

論文発表を行った（原著論文 1）。 

3） DBCLS 及び研究開発課題「ゲノム・メタゲノム情報統合による微生物ＤＢの超高度化

推進（研究代表者：黒川顕）」と連携して、RDF によるリソース情報統合の有用性や、後

述のオントロジーの共通利用、国際標準化に向け、アジア（アジアリソースセンターネット

ワーク：ANRRC）、世界（微生物世界データセンター：WDCM）を通じて、働きかけを行

った。 

4） IMPCデータのRDF化について、IMPCのデータ公開を行うNIHプロジェクトMouse 

Phenotyping Informatics Infrastructure (MPI2)との協議（§10-1 参照）を行い。

データ更新ワークフローを構築した。 

5） 表現型とつながる次世代シーケンサー（NGS）解析のメタデータ記述について、DDBJ, 

理研情報基盤センターと連携し、スキーマ設計を行った。 

6） 国内での RDF データ統合を推進させるため、桝屋は、理研内有識者会議「バイオイン

フォマティクス委員会、データベース作業部会」部会長として、世界のデータベース動

向と、RDF 利用を推進する提言を行った。（別紙）理研内データ利用基盤として、RDF

を採用する「理研メタデータベース」の開発について、理研情報基盤センターと協力し

た。 

 

 統合化推進プログラムの他のチームや DBCLS との連携 

下記を行った。 

1） 定期的な SPARQLthonへの参加 

参加する統合化プログラムの各研究開発課題の推進メンバーとの間で、データ連携の

可能性、ツールの再利用、共用に関する議論、打ち合わせを行った。 

2） ACGG-DB: ノックアウトマウスを用いた機能糖鎖科学データベースのメタデータ 

「糖鎖統合データベースおよび国際糖鎖構造リポジトリの開発」（研究代表者：成松久）
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と連携し、当該プロジェクトにおける表現型データを「ノックアウトマウスを用いた機能糖

鎖科学データベースのメタデータ」として、本課題の RDF スキーマに沿って作成した。 

3） 「JCM 微生物リソース特性メタデータ」に関して、DBCLS 及び「ゲノム・メタゲノム情報

統合による微生物ＤＢの超高度化推進（研究代表者：黒川顕）」の提案する RDFスキー

マ、Microbial Culture Collection Vocabulary (MCCV)及び、オントロジーである

Growth Media Ontology (GMO) 、 Metagenome/Microbe Environmental 

Ontology (MEO)に準じてデータを再構築した。本プロジェクトで作成したデータが、そ

のまま流通し利活用されるネットワークができつつある。さらに上記の国際連携に向けた

ANRRC, WCMへの働きかけを行った。 

4） SPARQLthon に参加する統合化推進プログラムの研究チーム、DBCLS と連携し、共

通利用性の高い RDF スキーマ策定を行った。測定値（数値、単位）、バイオサンプル、

文献等。 

5） 表現型データは画像を参照することが多いため、画像メタデータの形式について、研究

開発課題「生命動態情報と細胞・発生画像情報の統合データベース（研究代表者：大

浪修一）」と画像メタデータの RDF スキーマ作成の協議を行った。 

6） 研究開発課題「植物ゲノム情報活用のための統合研究基盤の構築（研究代表者：田畑

哲之）」のRDFデータ構築のアドバイスを行った（§10-1: 田畑グループ合同ミーティン

グ及び SPARQLthon）また、桝屋は同課題のオントロジー整備ワーキンググループ員

を務めた。 

7） RDF データ利用者が、インターネット上のデータの所在、リンクの有無などを考慮して

SPARQLクエリを作成するためのツール「SPARQL Builder」開発において、主にデー

タ利用例、応用システム考案の面で連携を行った。 

8） Stanza for Paging Table開発において、DBCLSの提唱する「Togo Stanza」フレー

ムワークを採用し、開発のアドバイスを受けた。また、SPARQLthon を通じて本ツール

の利用の呼びかけを行った。 

 

 データ産出を行う研究組織や研究室、プロジェクトとの連携 

下記を行った。 

1） ゼブラフィッシュ（遺伝研）、マウス（遺伝研）、ラット（京大 NBRP）、ゲノム編集コンソー

シアム（広島大学）とは研究打ち合わせを行い、データ提供方法、公開方法等について

議論を行った。 

2） NBRP メダカの表現型データアノテーションを、基生研のテクニカルスタッフと連携して

行った。 

 

 人材の育成 

§10-1に示す勉強会を行った。 

 

 その他 

特になし 
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 主要なデータベースの利活用状況 

 アクセス数 

 実績 

2016年 11月までに公開し、アクセス数が得られているデータベースの統計を表 1に示す。 

 

表 1-1 研究開発対象の主要なデータベースの利用状況（年度別） 

脚注： 1: 前システムによる前課題による報告。2: 前システム閉鎖にともなう問題によりアクセス数

データ得られず。3:2015.5月公開、4: 2015年 7月公開、5: 2015年 10月公開、6: 2016年 7

月より公開。 

 

 

 

名称 種別 
平成 25(2013) 

年度 

平成 26(2014) 

年度 

平成 27(2015) 

年度 

平成 28(2016) 

年度 

J-Phenome 訪問者数 

（公開前） 

1,133*3 1,658 

訪問数 1,367*3 2,095 

ページ数 2,177*3 4,861 

NBRP メダカ表現型

メタデータ 

訪問者数 

（公開前） 

351*4 366 

訪問数 1,181*4 1,595 

ページ数 15,195*4 14,219 

IMPC RDFデータ 訪問者数 

（公開前）） 

128*5 460 

訪問数 306*5 1,595 

ページ数 4,393*5 70,601 

NBRP ラット表現型メタ

データ 

訪問者数 

（公開前） 

86*6 

訪問数 147*6 

ページ数 8,324*6 

遺伝研 マウス表現型デ

ータベースメタデータ 

訪問者数 

（公開前） 

91*6 

訪問数 147*6 

ページ数 6,998*6 

ACGG-DB: ノックア

ウトマウスを用いた

機能糖鎖科学データ

ベースのメタデータ 

訪問者数 

（公開前） 

100*5 251 

訪問数 171*5 599 

ページ数 3,003*5 10,131 

BRC マウスリソー

ス表現型メタデータ 

訪問者数 8,037*1 128 2,243*5 4,228 

訪問数 11,328*1 321 7,867*5 6,943 

ページ数 103,321*1 811 131,890*5 162,202 

BRC 細胞リソース特

性メタデータ 

訪問者数 23,649*1 183 1,533*5 1,787 

訪問数 36,023*1 454 7,821*5 3,708 

ページ数 290,314*1 1,271 166,040*5 162,202 

JCM 微生物リソース

特性メタデータ 

訪問者数 

（公開前） 

N.D.*2 497*5 296 

訪問数 N.D.*2 2,250*5 1,146 

ページ数 N.D.*2 13,569*5 12,029 

シロイヌナズナフェ

ノームデータベース 

訪問者数 

（公開前） 

N.D.*2 460*5 366 

訪問数 N.D.*2 3,429*5 1,297 

ページ数 N.D.*2 23,579*5 14,219 
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表 2-2 研究開発対象の主要なデータベースの利用状況（月間平均） 

 

 

 分析 

・本課題で開発しているデータベース群は、J-Phenome ポータルからリンクされていると同時に、

個々に Google 等をたどってアクセスが可能なため、2016 年 12 月までに公開されたデータ

ベースのリストを示した。 

・前課題における 2013 年のアクセス数は、PosMed, BioLOD等の本課題で対象としていない

ツールのアクセスを含んでおり、他の年度と比較評価することが難しい。2014 年は、これらの

ツールがコスト面から運用困難になり、運用停止となったこと、暫定のサーバーによる不十分

な運用形態であったこと等からアクセス数が激減していた。また、本課題で対象となっている

ほとんどのデータが作成中であった。 

・RDF データの公開基盤として 2015 年 5 月に運用を開始した「理研メタデータベース」を選定

し、順次公開を行った。2014 年に激減したアクセス数は、全てのデータベースにおいて、月

名称 種別 
平成 25(2013) 

年度 

平成 26(2014) 

年度 

平成 27(2015) 

年度 

平成 28(2016) 

年度 

J-Phenome 訪問者数 

（公開前） 

103 184 

訪問数 124 233 

ページ数 198 540 

NBRP メダカ表現型

メタデータ 

訪問者数 

（公開前） 

39 41 

訪問数 131 177 

ページ数 1,688 1,580 

IMPC RDFデータ 訪問者数 

（公開前）） 

21 51 

訪問数 51 177 

ページ数 732 7,845 

NBRP ラット表現型メタ

データ 

訪問者数 

（公開前） 

86 

訪問数 147 

ページ数 8,324 

遺伝研 マウス表現型デ

ータベースメタデータ 

訪問者数 

（公開前） 

91 

訪問数 147 

ページ数 6,998 

ACGG-DB: ノックア

ウトマウスを用いた

機能糖鎖科学データ

ベースのメタデータ 

訪問者数 

（公開前） 

17 28 

訪問数 29 67 

ページ数 
501 1,126 

BRC マウスリソー

ス表現型メタデータ 

訪問者数 670 11 470 4,228 

訪問数 944 27 771 6,943 

ページ数 8,610 68 18,022 162,202 

BRC 細胞リソース特

性メタデータ 

訪問者数 1,971 15 199 1,787 

訪問数 3,002 38 412 3,708 

ページ数 24,193 106 18,022 162,202 

JCM 微生物リソース

特性メタデータ 

訪問者数 

（公開前） 

N.D. 83 33 

訪問数 N.D. 375 127 

ページ数 N.D. 2,262 1,337 

シロイヌナズナフェ

ノームデータベース 

訪問者数 

（公開前） 

N.D. 77 41 

訪問数 N.D. 572 144 

ページ数 N.D. 3,930 1,580 



 

 - １７ - 

ごとに徐々に回復していった。分子生物学会出展でのアピールも影響していると思われる。

2016年度以降は月毎のアクセス数は全体的に安定傾向にある。 

・アクセス数は分野による利用ユーザーの数を反映していると考えられる。培養細胞、マウスは

多く、メダカは少ない。データ自体は複数のオントロジーを介して繋がっているため、分野横

断的に検索を可能にするツール等によって「相互乗り入れ」をより推進することでメダカ等、利

用者が少ない分野のデータに関しても、増加が期待できる。 

・今後、J-Phenome Disease Model Finder等の統合的な可視化を実現するツールを通して、

データの利用者をさらに増やしていきたいと考えている。 

・本課題のデータ利用は、GUIからの閲覧のみでなく、SPARQL等を用いた検索による利用が

が大きいと考えられる。SPARQL 検索は、外部（及び課題内部）におけるデータ利用ツール

の開発の際にも大量に行えるため、評価方法が難しいが、今後は SPARQL からの利用が増

加するような方策を考えていきたい。 

 

 その他 

特になし 

 

 

 研究開発期間中に得られた科学・技術や産業に対する波及効果 

研究開発の背景に記した通り、近年、ヒト疾患研究分野、とりわけ単一遺伝子の寄与が大きい希

少疾患、難病、未診断疾患の分野において、オントロジーを用いた表現型（病態）情報の共有が注

目されるようになっている。本課題は疾患モデル動物となりうる脊椎動物の表現型と遺伝子型の関

連情報の統合を行っているが、この情報はヒト希少疾患の原因遺伝子特定に大きく役立つ情報で

ある。本課題が IMPCの大規模マウス表現型データを扱うこととなったこと受けて、AMEDが組織

する未診断疾患イニシアチブ（Initiative on Rare and Undiagnosed Diseases: IRUD）の情報

センター（慶應大学）との連携を開始することとなり、このことを端緒として、H27年度よりAMED臨

床ゲノム情報統合データベース整備事業「真に個別患者の診療に役立ち領域横断的に高い拡張

性を有する変異・多型情報データベースの創成」に班員として参加することとなった。主に、本課題

で収集したモデル動物の遺伝子型-表現型関連性データの医療分野の提示方法に関して検討を

行っていく予定である。 

 

 

 今後の展開 

• データベース連携の交渉では、Monarch Initiative, SBI, IRUDに対する合意形成を行っ

た。今後、Monarch Initiative, SBIに対しては、実際にデータ連携のための組み込み作業

を、IRUD に対しては本データベースを検索するツールの提供等を行っていく予定である。

これらの連携を通して、医療研究分野へのモデル生物表現型の利用がより高めることができ

ると考えている。SBI との連携は創薬方面での本データ利用の可能性を示しており、データ

提供を進めていくことが必要である。 

• 本課題で開発したJ-Phenome Genome Editing Organism Registoryを用いて、ゲノム編

集コンソーシアムからのデータ収集を行っていくことができると期待される。単に各研究者の

自由意思に任せるだけでなく、ゲノム編集コンソーシアムの活動アピール等のモチベーション

を利用していく。 

• 我が国として独自に整備すべき表現型統合データベースとして、かつ、世界の表現型データ

ベースと連携しながら、多くの国内ユーザーが J-Phenome に対して希望している網羅的検

索を実現するために、モデル生物のA) 生物種横断及びB) 種内の 2つの方向で網羅性を

向上させる。 

• DBCLS では、100 万件の希少疾患症例報告をテキストマイニングし、症例毎に Disease 

Ontology (DO), Orphanet Rare Disease Ontology (ORDO)等の疾患語彙をHuman 
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Phenotype Ontology(HPO)による表現型との対応データを保持している。このデータの解

析により、各疾患における病態（表現型）の重み付けが行える。この結果をRDF化して、重み

付けが行えるようなデータライブラリとして公開するとともに、本課題の J-Phenome Disease 

Model Finderにも適用し、より精度の高い疾患モデル動物検索を実現する。 

• RDFで記述された他のオープンなデータセットと連結した検索を駆使し、表現型や疾患に絞

り込みをかけた場合に、それに伴って生じる関連データの統計的な偏り（濃縮：エンリッチメン

ト）を検出して示すアプリケーション、また、未だ特定されていないような遺伝子機能の予測、

特定の研究分野にしか用いられなかった実験動物のほか分野における利用を提案する推論

方法の開発を行う。 
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 自己評価 

【提供データ拡充】  本課題以前は、フェノーム情報を生物種横断的に統合するというアイデアは、

特に国内では意識されていなかった。国外ではオントロジーに基づく基盤技術が確立されつつあ

り、本課題の実施中にも進展があった。本プロジェクトで掲げる「研究分野の垣根を越えた情報共

有」は、これらの RDF関連技術を利用することでより大きく推進することができた。 

 

データ量からみると、当初計画になかった IMPC データ統合を行ったことで、目標を達成し、計

画以上の成果を出すことができた。表現型の総データポイント数は 130 万を超え、同一の枠組み

を用いて利用できる「表現型ビッグデータ」が形成されつつある。 

 

基盤技術としての RDF、共通 RDF スキーマの導入は、本成果の大きなアドバンテージとなった。

研究分野の垣根を越えた情報共有は、データのシンプルなビュワー、及び SPARQL 検索及び連

邦検索（federated query）等により目標のレベルは実現できた。 

また、世界的及び、統合化推進プログラム及び、SPARQLthon等を通じた国内での RDF技術の

拡がりを背景に様々な発展があった。本課題が扱う表現型と遺伝子型、これらを持つバイオリソー

スの関係性は、他のデータベースとの接続点が予想以上に多く、実施内容-(4)に述べたように、

個々のデータの URI 共用、スキーマの共同開発等、多岐にわたる連携を行った。これらの連携は、

今後のデータ統合の推進力になっていくと期待される。 

 

今後はこれらのデータの利用性をさらに向上させることが課題である。 

 

【データ収集技術】  生物学者向けの表現型データ入力システム開発システムの開発完了に留ま

り、ゲノム編集コンソーシアムからのデータ収集のトライアルを十分行うことができなかった。本課題

終了後もこのツールを用いたデータ収集を行っていく予定である。 

 

【データ活用技術】 モデル生物表現型と疾患との関連づけと可視化アプリケーションを開発した。

HPOオントロジー、及びMonarch Initiativeで開発された表現型統合データライブラリを利用す

ることで、より効率的な開発が行えたが、一方で、データのリンクが深い場合の計算量が問題となり、

その解決のためにほぼ計画通りの開発量となった。モデル生物と疾患とを結びつけ、分野の違い

による部位の呼び名の違い等を吸収した検索等が可能となった。本技術は、分野横断性を実現す

るツールの方向性の一つを示したと考えている。 

 

【データベース連携の交渉】 RDF によるデータ整備は、データベース連携の可能性を大きく広げ

た。本課題で整備したデータを広く利用させるための方策として、外部のデータベースに本課題の

データを組み込むというアイデアに着目し、希少疾患研究、国際的なフェノーム統合、システムズ

バイオロジーという本課題とは目的が（外見上）異なる 3つのデータベースとの連携を交渉した。実

施期間中には、実際のデータ連携には至らなかったが、「実際にユーザーがいる場所にデータを

持っていく」という意味では、データ利用拡大の 1つの方策を示すことができたと考えている。 
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 概要 

種別 国内外 件数 

招待講演 
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metadata database based on the Semantic Web, SWAT4LS International 

Conference, Cambridge, England, December 8, 2015 

7. Kobayashi N, Yamaguchi Y, Masuya H, RIKEN MetaDatabase: a life-science 
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予測、優秀ポスター賞、第 39回日本分子生物学会年会、横浜、2016年 12月 2日 
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1. 理研、JST 合同プレスリリース、マウスの大規模解析データを世界へ －国際標準規格

の技術を活用した生命科学の新たなビッグデータ－、2016 年 9 月 20 日 （URL: 

http://www.riken.jp/pr/press/2016/20160920_2/ ） 

2. 日経産業新聞、遺伝子改変マウス実験 データベース統合 理研など、2016年 9月 21

日 

3. 化学工業日報、マウスの「表現型」データ 国際規格に変換,発信、2016年 9月 27日 

 

 その他 

該当なし 
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 研究開発期間中の活動 

1. 進捗ミーティング 

年月日 名称 場所 
参加 

人数 
目的・概要 

2014年 

5月 9日 

田畑グループ合同ミー

ティング（非公開） 

かずさ DNA研

究所 

7人 動物、植物での RDF構成の

調整のためのミーティング。田

畑グループと共催 

2014年 

5月 20日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 研究室内の進捗ミーティング:

疾患データ ICD10の状況

確認 

2014年 

6月 17日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究室内の進捗ミーティング：

RDF概要説明。 

2014年 

7月 8日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究室内の進捗ミーティング：

RDFデータ不具合の検証 

2014年 

7月 11日 

IMPC-MPI2マウスデ

ータ統合グループとの

打ち合わせ（非公開） 

European 

Bioinformatics 

Institute (EBI) 

10人 EBIグループとの共催。マウ

ス表現型データの RDF国際

共有のための打ち合わせ 

2014年 

7月 24日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤を利

用した、表現型データベース

開発について打ち合わせ 

2014年 

8月 19日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究室内の進捗ミーティング：

RDF変換ツールの動作確認 

2014年 

9月 12日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤との

擦り合わせ 

2014年 

9月 30日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究室内の進捗ミーティング：

ラットデータの確認 

2014年 

11月 20日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤との

擦り合わせ 

2014年 

12月 9日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究室内の進捗ミーティング：

微生物 RDFデータスキーマ

確認 

2014年 

12月 18日 

ゼブラフィッシュデータ

研究打ち合わせ（非公

開） 

国立遺伝学研究

所 

3人 ゼブラフィッシュデータのコミ

ュニティへの貢献について議

論 

2014年 

12月 19日 

マウス毛色データ収集

に関するミーティング

（非公開） 

国立遺伝学研究

所 

10人 遺伝研に保存されている各国

のマウス毛色表現型のデータ

化に関する議論 

2015年 

1月 13日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤との

擦り合わせ 

2015年 

1月 19日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 ゼブラフィッシュデータベース

ZFINの全体像を確認 

2015年 

2月 4日 

韓国マウス表現型解析

グループとの打ち合わ

せ 

Seoul National 

University 

5人 ソウル大学グループと共催：

韓国におけるマウス表現型解

析解析の状況確認と、データ

化についての議論 

2014年 

5月 9日 

田畑グループ合同ミー

ティング（非公開） 

かずさ DNA研

究所 

7人 動物、植物での RDF構成の

調整のためのミーティング。田
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畑グループと共催 

2014年 

5月 20日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 研究室内の進捗ミーティング:

疾患データ ICD10の状況

確認 

2014年 

6月 17日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究室内の進捗ミーティング：

RDF概要説明。 

2014年 

7月 8日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究室内の進捗ミーティング：

RDFデータ不具合の検証 

2014年 

7月 11日 

IMPC-MPI2マウスデ

ータ統合グループとの

打ち合わせ（非公開） 

European 

Bioinformatics 

Institute (EBI) 

10人 EBIグループとの共催。マウ

ス表現型データの RDF国際

共有のための打ち合わせ 

2014年 

7月 24日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤を利

用した、表現型データベース

開発について打ち合わせ 

2014年 

8月 19日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究室内の進捗ミーティング：

RDF変換ツールの動作確認 

2014年 

9月 12日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤との

擦り合わせ 

2014年 

9月 30日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究室内の進捗ミーティング：

ラットデータの確認 

2014年 

11月 20日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤との

擦り合わせ 

2014年 

12月 9日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究室内の進捗ミーティング：

微生物 RDFデータスキーマ

確認 

2014年 

12月 18日 

ゼブラフィッシュデータ

研究打ち合わせ（非公

開） 

国立遺伝学研究

所 

3人 ゼブラフィッシュデータのコミ

ュニティへの貢献について議

論 

2014年 

12月 19日 

マウス毛色データ収集

に関するミーティング

（非公開） 

国立遺伝学研究

所 

10人 遺伝研に保存されている各国

のマウス毛色表現型のデータ

化に関する議論 

2015年 

1月 13日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤との

擦り合わせ 

2015年 

1月 19日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 ゼブラフィッシュデータベース

ZFINの全体像を確認 

2015年 

2月 4日 

韓国マウス表現型解析

グループとの打ち合わ

せ 

Seoul National 

University 

5人 ソウル大学グループと共催：

韓国におけるマウス表現型解

析解析の状況確認と、データ

化についての議論 

2015年 

3月 2日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 国際マウス表現型解析コンソ

ーシアムデータベースの全体

像を確認 

2015年 

3月 16日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 RDFスキーマの詳細につい

て確認 

2015年 

3月 17日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究室内の進捗ミーティング：

メダカデータの表現型アノテ

ーション状況確認 
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2015年 

4月 17日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

4月 8日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤との

擦り合わせ 

2015年 

4月 20日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 Rat Genome Database 

(RGD) 

2015年 

4月 21日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤との

擦り合わせ 

2015年 

4月 27日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

5月 11日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

Jackson 研究

所（米国） 

5人 MGIデータのRDF化に関す

る打ち合わせ 

2015年 

5月 18日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 IMPCデータの統計解析方

法について 

2015年 

5月 19日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

広島大学 2人 ゲノム編集データの RDF化

に関する打ち合わせ 

2015年 

5月 20日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

6月 3日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

6月 8日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 Web Ontology Language 

(OWL) 

2015年 

6月 30日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 RDF作成ツールの利用 

2015年 

7月 1日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

7月 13日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 統計解析環境 R 

2015年 

7月 17日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研バイオリソー

スセンター 

4人 中国科学院との微生物 RDF

に関する打ち合わせ 

2015年 

7月 21日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

7月 22日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

東京工業大学 4人 中国科学院、東工大、

DBCLS との微生物 RDFに

関する打ち合わせ 

2015年 

8月 5日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

8月 11日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

Seoul National 

University (韓

国) 

4人 Korean Mouse 

Phenotyping Consortium 

との連携に関する打ち合わせ 

2015年 

9月 7日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 SQLの初歩 

2015年 

9月 9日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

9月 11日 

ANRRCの ITに関す

る打ち合わせ 

Incheon （韓

国） 

6人 アジアにおけるバイオリソース

情報の標準化に関する意見

交換 
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2015年 

9月 24日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

東北大学医学部 5人 マウス表現型及び、疾患語彙

の共通利用に関する意見交

換 

2015年 

9月 28日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 JCMのデータの詳細解説 

2015年 

9月 1日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研情報基盤セ

ンター 

3人 理研内 RDFデータ基盤との

打ち合わせ 

2015年 

10月 7日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

10月 16日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

理研横浜研究所 3人 理研内 RDFデータ基盤を用

いた情報統合に関する打ち

合わせ 

2015年 

10月 19日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 IMPCウェブサイトのデータの

詳細解説 

2015年 

10月 22日 

理研データベース基盤

に関する意見交換 

理研情報基盤セ

ンター 

6人 理研内データベース基盤に

おける RDFの利点に関する

意見交換 

2015年 

11月 4日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

11月 6日 

研究打ち合わせ（非公

開） 

慶応大学 3人 AMED-IRUD との連携に関

する意見交換 

2015年 

12月 11日 

IMPCデータ連携打ち

合わせ 

European 

Bioinformatics 

Institute (EBI) 

5人 IMPC との RDF連携に関す

る打ち合わせ 

2016年 

1月 8日 

SBI とのデータ連携打

ち合わせ 

システム・バイオ

ロジー研究機構

（東京） 

4人 RDFを用いた、データ連携及

び利用に関する意見交換、打

ち合わせ 

2016年 

1月 13日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

1月 25日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

4人 非生物学者のための遺伝学

解説 

2016年 

2月 9日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2015年 

2月 22日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

4人 MySQLの初歩 

2015年 

3月 1日 

細胞データベース打ち

合わせ 

慶応大学 8人 培養細胞のデータ共有に関

する意見交換 

2015年 

3月 7日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 統計解析の初歩 

2016年 

3月 22日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

3月 28日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 HPOレビュー 

2016年 

4月 5日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

8人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

 4月 11日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 FM アドバンスの機能につい

て 
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2016年 

4月 12日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

8人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

5月 17日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

5月 24日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

5月 31日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

6月 13日 

Monarh Initiative と

のデータ連携打ち合わ

せ（非公開） 

ホテルたちばな

や（BH2016会

場） 

4人 Monarch Intiative と

J-Phenomeのデータ連携に

関する電話会議 

2016年 

6月 21日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

7月 5日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

7月 11日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 MySQLについて 

2016年 

7月 12日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

8人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

7月 19日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

7月 23日 

Neuroinfomatics 

International 日本ノ

ードとの打ち合わせ（非

公開） 

湘南国際村

（NIJCハッカソ

ン会場） 

3人 画像メタデータに関する打ち

合わせ 

2016年 

7月 27日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

8月 2日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

8月 8日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

9月 13日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

9月 27日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

10月 3日 

表現型データベース勉

強会（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

5人 MySQLについて 

2016年 

10月 4日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

11月 1日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

11月 8日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

11月 15日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

11月 29日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 
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2016年 

12月 6日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

6人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

12月 13日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

12月 20日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

2016年 

12月 27日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

理研筑波研究所 

研究棟 121室 

7人 研究進捗報告のためのミーテ

ィング 

 

2. 主催したワークショップ、シンポジウム、アウトリーチ活動等 

年月日 名称 場所 参加 

人数 

目的・概要 

2014年 

4 月 18~19

日 

理化学研究所 バイオリ

ソースセンター 一般公

開 ミニ講座 「生き物の

研究でかつやくするコン

ピューター」 

理研筑波研究

所  バイオリソ

ース棟小会議

室 

30人 一般の方向けに、生物学研

究におけるデータベースの重

要性を講義。 

2014年 

8月 29日 

The 3rd RIKEN 

BRC/NANJING 

UNIVERSITY MARC 

International Summer 

Intensive Course of 

the Mouse 

理研筑波研究

所  森脇和郎

ホール 

20人 マウス研究における表現型統

合データベースの重要性と、

主なデータベースの利用方法

について講義 

2015年 

7月 29日 

The 4th RIKEN BRC / 

NANJING 

UNIVERSITY MARC 

International Short 

Summer Course of the 

Mouse 

南 京 大 学 、

Model 

Animal 

Resource 

Center 

100

人 

マウス研究における表現型統

合データベースの重要性と、

主なデータベースの利用方法

について講義 

2016年 

4 月 22~23

日 

理化学研究所 バイオリ

ソースセンター 一般公

開 ミニ講座 「生き物の

研究でかつやくするコン

ピューター」 

理研筑波研究

所  バイオリソ

ース棟小会議

室 

30人 一般の方向けに、生物学研

究におけるデータベースの重

要性を講義。 

2016年 

7月 27日 

The 5th RIKEN 

BRC-Nanjing 

University MARC 

Mouse Resource 

Workshop Joint with 

RIKEN Symposium 

理研筑波研究

所  森脇和郎

ホール 

20人 マウス研究における表現型統

合データベースの重要性の

講義と、J-phenomeデータベ

ースの利用方法実習 

 

 

以上 



別紙 研究開発対象のデータベース等

No. 正式名称 別称 概要 URL 公開日 状態 分類

生命科学系
データベー
ス アーカイ

ブ

NBDCヒト
データベー

ス

NBDC RDF
ポータル

関連文献
（論文リストに記載があれば、その番号でも可）

1
BRC マウスリソース
表現型メタデータ

生物遺伝材料としてのマウス系統を収録したデータベースです。系統の持つ遺
伝子の変異や表現型が公共データやオントロジーにリンクされています。ここに
登録されているマウス系統は、理研バイオリソースセンターより提供されていま
す。

http://metadb.riken.jp/
db/rikenbrc_mouse

2015年6月1日
継続・発

展
データ

ベース等
公開済 対象外 調整中

Yoshiki A, Ike F, Mekada K, Kitaura Y, Nakata H, Hiraiwa N, Mochida K, Ijuin M,
Kadota M, Murakami A, Ogura A, Abe K, Moriwaki K, Obata Y.　The mouse resources
at the RIKEN BioResource center.　Exp Anim. 2009 Apr;58(2):85-96.

2
BRC細胞リソース特
性メタデータ

生物遺伝材料としての培養細胞株を収録しています。ヒトやマウス等の哺乳類
をはじめ様々な生物種にわたる、多種の細胞株を公開しています。ここに登録さ
れている細胞株は、理研バイオリソースセンターより提供されています。

http://metadb.riken.jp/
db/rikenbrc_cell

2015年6月1日
継続・発

展
データ

ベース等
調整中 対象外 調整中

Nakamura Y. Exp Anim. 2010;59(1):1-7. Review. Bio-resource of human and animal-
derived cell materials.

3 IMPC RDFデータ

国際マウス表現型解析コンソーシアム（IMPC）が収集するノックアウトマウスの網
羅的表現型データのRDFメタデータです。ES細胞から作製したノックアウトマウ
スの表現型解析に関連する解析手法、表現型アノテーション、解析対象遺伝子
型などのデータがRDF化されています。

http://metadb.riken.jp/
metadb/db/IMPC_RDF

2015年10月14日 新規
データ

ベース等
調整中 対象外 調整中

Dickinson ME, Flenniken AM, Ji X, Teboul L,　et al　High-throughput discovery of
novel developmental phenotypes.　Nature. 2016 Sep 22;537(7621):508-514. doi:
10.1038/nature19356.

Kobayashi N, Lenz K and Masuya H, RIKEN MetaDatabase: a database platform as a
microcosm of linked open data cloud in the life sciences, Joint International Semantic
Technology Conference JIST 2016: Semantic Technology pp 99-115, id:21, 2016 (DOI:
10.1007/978-3-319-50112-3_8)

4

ACGG-DB: ノックア
ウトマウスを用いた機
能糖鎖科学データ
ベースのメタデータ

Asian Community of Glycoscience and Glycotechnology-Database（ACGG-DB）
の一部である「KO Mouse DB」
（http://integbio.jp/dbcatalog/record/nbdc01172 ）」のRDFメタデータです。「機
能糖鎖科学研究のためのKOマウス系統」と「表現型アノテーション」について、
RDFおよびスプレッドシート形式のデータがダウンロード可能です。

http://metadb.riken.jp/
metadb/db/Glycomics_
mouse

2015年10月1日 新規
データ

ベース等
調整中 対象外 調整中

5
JCM微生物リソースメ
タデータ

理研バイオリソースセンター 微生物材料開発室（JCM）が保有する微生物株に
ついて、株の特性や表現型情報と培養状況を収録しています。ここに登録され
ている微生物株は、理研バイオリソースセンターより提供されています。

http://metadb.riken.jp/
db/rikenbrc_jcm_microb
e

2015年6月1日
継続・発

展
データ

ベース等
調整中 対象外 公開済

6 J-phenome

A portal of
phenotype data
analyzed in
Japan

遺伝子の多様性の結果として現れる生物の表現型情報を集約したポータルサ
イトです。バイオサイエンスデータベースセンター（NBDC）における統合化推進
プログラムの採択課題「生命と環境のフェノーム統合データベース」の成果で
す。哺乳類、シロイヌナズナ、微生物など、幅広い研究コミュニティから収集した
情報を、研究分野の垣根を超えて標準化・統合化・体系化し、オープンに公開
しています。

http://jphenome.info 2015年5月15日 新規
データ

ベース等
公開済 対象外 対象外

Terue Takatsuki, Mikako Saito, Sadahiro Kumagai, Eiki Takayama, Kazuya Ohshima,
Nozomu Ohshiro, Kai Lenz, Nobuhiko Tanaka, Norio Kobayashi and Hiroshi Masuya, A
RDF based Portal of Biological Phenotype Data produced in Japan, Proceedings of the
15th International Semantic Web Conference, P25, 2016 (http://ceur-ws.org/Vol-
1690/paper10.pdf)

7
シロイヌナズナフェ
ノームデータベース

文献キュレーションによって収集したシロイヌナズナフェノーム情報および理研
内で開発されたシロイヌナズナのバイリソース（変異体）のフェノームを統合しま
した。

http://jphenome.info/?
page_id=95

2015年6月1日
継続・発

展
データ

ベース等
調整中 対象外 調整中

8
NBRPメダカ表現型メ
タデータ

メダカ系統のリソースデータベースであるNBRP Medaka
（http://integbio.jp/dbcatalog/record/nbdc00147）の表現型データのメタデータ
です。RDFおよび、スプレッドシート形式のデータがダウンロードページから利用
できます。

http://metadb.riken.jp/
metadb/db/NBRP_meda
ka

2015年7月16日
継続・発

展
データ

ベース等
調整中 対象外 調整中

Sasado T1, Tanaka M, Kobayashi K, Sato T, Sakaizumi M, Naruse K. The National
BioResource Project Medaka (NBRP Medaka): an integrated bioresource for biological
and biomedical sciences. Exp Anim. 2010;59(1):13-23. Review.

9
NBRPラット表現型メ
タデータ

ライフサイエンス分野で広く用いられている哺乳類動物モデルである、ラット系
統の持つ遺伝子の変異や表現型が公共データやオントロジーにリンクされて整
理されています。ここに登録されているマウス系統は、NBRPプロジェクト（京都大
学）より提供されています。

http://metadbdev.riken
.jp/db/NBRP_rat

2016年7月 新規
データ

ベース等
調整中 対象外 調整中

Serikawa T, Mashimo T, Takizawa A, Okajima R, Maedomari N, Kumafuji K, Tagami F,
Neoda Y, Otsuki M, Nakanishi S, Yamasaki K, Voigt B, Kuramoto T.　”National
BioResource Project-Rat and related activities.”　Exp Anim. 2009 Jul;58(4):333-41.
（PMID: 19654430）

10
遺伝研 マウス表現
型メタデータ

実験用マウスの遺伝的背景に、野生由来系統MSMの染色体を導入した「MSM-
B6コンソミックマウス系統」のの持つ遺伝子の変異や表現型が公共データやオ
ントロジーにリンクされて整理されています。ここに登録されているマウス系統
は、国立遺伝学研究所より提供されています。

http://metadbdev.riken
.jp/db/Nig_consomic_mo
use

2016年7月 新規
データ

ベース等
調整中 対象外 調整中

Takada T, Mita A, Maeno A, Sakai T, Shitara H, Kikkawa Y, Moriwaki K, Yonekawa H,
Shiroishi T. "Mouse inter-subspecific consomic strains for genetic dissection of
quantitative complex traits."Genome Res. 2008 Mar;18(3):500-8. (doi:
10.1101/gr.7175308.)

11
zTrap遺伝子発現メ
タデータ

脊椎動物の発生・器官形成・行動等の複雑な生命現象を遺伝学的に研究する
ためのモデル動物、小型熱帯魚ゼブラフィッシュ（Danio rerio）におけるマー
カー遺伝子発現公共データやオントロジーにリンクされて整理されています。こ
こに登録されている系統は、国立遺伝学研究所より提供されています。

http://metadbdev.riken
.jp/db/zTrap

2016年12月 新規
データ

ベース等
調整中 対象外 調整中

Kawakami K, Abe G, Asada T, Asakawa K, Fukuda R, Ito A, Lal P, Mouri N, Muto A,
Suster ML, Takakubo H, Urasaki A, Wada H, Yoshida M."zTrap: zebrafish gene trap
and enhancer trap database."BMC Dev Biol. 2010 10:105. (doi: 10.1186/1471-213X-
10-105.)

12
Japan Cre Resource
and Expression
Database

JCRED

Creマウス系統は、部位や時期特異的に遺伝子の機能を不活性化するコンディ
ショナルKO作成に必要なマウス系統です。Cre導入遺伝子の発現情報が、公
共データやオントロジーによって整理されています。ここに登録されているマウス
系統は、熊本大学、および理研バイオリソースセンターより提供されています。

http://jcred.info 2016年12月 新規
データ

ベース等
調整中 対象外 調整中

13
Rare disease
vocabulary in
Japanese

RDVJ
厚生労働省指定難病と難病オントロジーORDOとの関連性データ：約400疾患。
厚生労働省の指定する130難病に含まれる400疾患について、　国際的に用い
られている難病オントロジーORDOとの関連性を整理した。

http://metadbdev.riken
.jp/ontology/RDVJ

2017年1月 新規
データ

ベース等
調整中 調整中 調整中

14
J-Phenome Disease
Model Finder

異常の起こる器官組織、形質、遺伝子の相同性を通じて、ヒト疾患（複合表現
型）と、モデル生物の表現型の生物学的対応を可視化するアプリケーション。

http://diseasemodel.rik
en.jp/

2016年12月 新規 ツール等 調整中 対象外 対象外

1



No. 正式名称 別称 概要 URL 公開日 状態 分類

生命科学系
データベー
ス アーカイ

ブ

NBDCヒト
データベー

ス

NBDC RDF
ポータル

関連文献
（論文リストに記載があれば、その番号でも可）

15
J-Phenome Genome
Editing Organism
Registory

ゲノム編集生物を対象として一般研究者から直接表現型データ登録を受け付
けるシステム。

未定 2017年3月 新規 ツール等 調整中 対象外 対象外

16
Stanza for Paging
Table

ページング付きテーブル型汎用スタンザ。公開エンドポイントのRDFデータを、
任意のテーブル型で可視化する汎用ツール。

未定 2017年3月 新規 ツール等 調整中 対象外 対象外
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