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0.1.  本システム VaProS について 
創薬等支援技術基盤プラットフォーム 情報拠点は、研究者が構造生命科学に関する

ビッグデータから新たな知見（仮説）を見いだすことを支援するための情報基盤となる

「構造生命科学データクラウド VaProS（VAriation effect on PROtein Structure and 
function、http://p4d-info.nig.ac.jp/vapros/）」を構築し公開しています。代表機関であ

る遺伝研がその基幹システムを開発し公開・運用しています。また、VaProS は、分担

機関である大阪大学蛋白質研究所、東北大学、東京大学、お茶の水女子大学、それから

遺伝研より開発されたデータベース（DB）やツールを統合したシステムです。利用でき

るデータは、ゲノム情報からタンパク質を含めて、表現型、相互作用、パスウェイ等多

岐にわたります。ゲノム情報からタンパク質の構造、機能を総合的に取り扱うことによ

って、研究者の思考を助けることを目指して開発されています。ゲノム、遺伝子発現、

タンパク質等の異なる情報を自由に行き来しながら思考を進められるようなインターフ

ェースを心がけるとともに、各々が専門としない情報に関しても、利用者が対象となる

データベースを意識しなくても簡単な操作で利用できるように作られています。だれで

も自由にアクセスすることができます。 
  
0.2.  動作推奨環境 
 
• OS 環境 
Windows vista/7/8/10 
MacOS X 10.9 以降 

 
• ウェブブラウザ 
本システムの推奨ブラウザは、Google Chrom 最新版です。その他、Firefox 最新版、

InternetExplorer（IE）11、Microsoft Edge または Mac の Safari 最新版は動作保証し

ます。 
 
• PC 環境 
CPU：Intel i5 プロセッサ 1.7 GHz 以上 
解像度：1024×768 以上 
モニター：16 ビット以上を表示可能なカラーモニター 
メモリ：4GB 以上 
 
0.3.  利用規約および個人情報の取り扱いについて 
以下の URL に記載があります。 
利用規約：http://p4d-info.nig.ac.jp/sitepolicy.html 
個人情報：http://p4d-info.nig.ac.jp/privacypolicy.html 

http://p4d-info.nig.ac.jp/vapros/
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0.4.  操作の流れ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

4. 選択された項目の閲覧 
VaProS 内の DB・ツールへ遷移し結果をみる 
VaProS 内の DB・ツールへの遷移後の操作 

 
DB・ツールの各説明 

• TagCloud：文献情報からの特徴をみる 
• Molecular Interactions：分子間の相互作用ネットワークをみる 
• 3D Interaction：複合体の立体構造データを利用して、分子の類似性・相同性か

ら、構造未知の分子ペアの構造を予測する 
• Natural Ligand DB：パスウェイ情報を利用した天然リガンドと蛋白質の複合体

構造データをみる 
• hGtoP：ゲノムにコードされるヒト全タンパク質の配列相同性を主な手段とした

立体構造情報をみる 
• GNP Expression：遺伝子の共発現情報、発現パターンをみる 
• COXPRESdb：遺伝子の共発現情報をみる 
• Pathway DB：パスウェイ情報に基づいた分子間相互作用ネットワークをみる 
• Phenotype：疾患関連分子、疾患に関連するパスウェイ情報をみる 
• S-VAR：De novo のミスセンス変異がタンパク質の機能へ及ぼす影響を予測する 
• Mutation@A Glance：ヒトの遺伝子変異情報を俯瞰する 
• Autophagy DB：オートファジー関連タンパク質情報をみる 
• Genome Explorer：ゲノムブラウザでリファレンスゲノム上の遺伝子構造をグラ

フィカルに見る 

1. 検索 

2. 検索結果のオーバービュー 

3. 検索結果のオーバービューから興味のある項目を選択 
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VaProS と連携しているツール 
• Network Viewer：生物学データをネットワーク上で視覚化する 
• Cellinnovation Genome Explorer：ゲノムブラウザでアノテーション情報をグラフィカ

ルに見る 
• 統合利用 DB システム（注）Genome Network Platform Viewer 
 
（注）Genome Network Platform（GNP）統合 DB 利用システムは、ゲノムネット

ワークプロジェクトにおいて、国立遺伝学研究所が構築する統合 DB を利用する為の

システムです。プロジェクト内で産生された実験データ情報と公共 DB 情報を基に統

合化された DB に対して検索機能を提供します。詳細は、GNP の公開サイト URL：
http：//genomenetwork.nig.ac.jp/をご参照ください。 

http://genomenetwork.nig.ac.jp/
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1.0.  VaProS トップ画面 
 
VaProS トップ画面（http://p4d-info.nig.ac.jp/vapros/）の構成は以下の通りです。 
 
画面上部のメニュー 
A1：HOME：VaProS のトップ画面へのリンク 
A2：ABOUT：VaProS の概要および当プロジェクトの説明ページへのリンク 
A3：STATISTICS：VaProS で利用している DB の統計情報（登録数や更新日）へのリ

ンク 
A4：MANUAL：VaProS マニュアルへのリンク 
A5：TUTORIAL：VaProS チュートリアルへのリンク 
A6：FAQ：VaProS FAQ へのリンク 
A7：CONTACT：お問い合わせ・ご意見・ご要望フォームへのリンク 
 
検索機能 
B1：Keyword：キーワード検索タブ 
B2：Sequence：配列検索タブ 
B3：ID List：ID List 検索タブ 
B4：検索窓 
B5：Search：検索ボタン 
B6：HISTORY：検索履歴 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  

A1 A2 A3 A4 
A5 B1 B2 B3 

B4 
B5 

B6 

A6 A7 

http://p4d-info.nig.ac.jp/vapros/
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1.1. 検索 
VaProS トップ画面にアクセスします。検索機能には 3 つのタブ（キーワード検索、

配列検索、ID List 検索）があります。タブで切り替えてそのいずれかを選択します。そ

の後、検索窓に入力し検索ボタンを押すことで検索できます。（検索窓に何かを入力後、

enter を押すだけの検索はできません）。上部には、HISTORY ボタンがあります。これ

は、検索履歴を保持する機能なので、再検索するために便利です。 
 
1.2. キーワード検索 
検索窓にキーワードを入力します。 

 
 
 
 
 
 

 
検索窓で受け付けるキーワードは以下の通りです。 
gene symbol/name、NCBI Gene ID（EntrezGene ID）、protein symbol/name、
UniProtKB ID/AC、EMBL、Ensembl、Ensembl_TRS、Ensembl_PRO、phenotype name、
OMIM ID、ligand name 
 
また、2 文字以上入力すると候補が表示されるので、その中から選択可能です。 
カギ括弧の内容は入力語の属性を表わします。例えば p53は、ligandおよび gene/protein
などの属性を持つことが分かります。 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
Search ボタンを押すと検索することができます。 
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1.3. 配列検索 
検索窓に DNA あるいはタンパク質のアミノ酸配列を FASTA 形式で入力します。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Search ボタンを押すと検索することができます。 
 
1.4.  ID List 検索 

ID List タブは、UniprotKB AC あるいは EntrezGene ID について複数の ID を受け

付けて検索できます。右下のラジオボタンで UniprotKB AC あるいは EntrezGene ID
のいずれかを選択し、複数 ID を入力します。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Search ボタンを押すと検索することができます。 
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1.5.  過去の検索履歴 
HISTORY は、過去に検索窓に入力された履歴を用いて再度検索することができます。

HISTORYのON/OFFボタンで検索履歴の保存をするか否かを選択することができます。

ON の場合は、Export ボタンで履歴をテキストファイル（json 形式）として保存するこ

とができます。さらに Import ボタンで過去に保存された履歴をインポートすることが

できます。OFF の場合は、 履歴を削除しかつ以降の履歴を残しません。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  

検索履歴に記録されたキーワード。

Query1: p53、Query2: cancer が見え

ます。例えば、「cancer」をクリック

すると検索窓に入ります。 

Import と Export ボタン 

検索履歴から検索窓に Cancer が

入力されます。Search ボタンで再

検索可能です。 

HISTORY の ON/OFF ボタン 
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2. 検索結果のオーバービュー 
2.1.  キーワードによる検索結果のオーバービュー 
検索クエリーに対して VaProS の DB‧ツールで何件ヒットしたかが一覧表示されます。 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

 
  

検索クエリー 

Gene/Protein、Ligand、Phenotype について

の各ヒット数 

Gene/Protein の検索結果 

Ligand の検索結果 

Phenotype の検索結果 
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ヒットした件数によりますが、3 つのカテゴリーの表（Gene/Protein、Ligand、
Phenotype）が出力されます。検索でヒットしたキーワードが赤色で強調表示されます。

出力項目は以下に示す通りですが、特に下線が引かれている項目については、VaProS
内の DB・ツールあるいは GNP（Genome Network Platform）の DB・ツールにリンク

しております。これらの DB・ツールに関する個別の説明は 4. VaProS 内の DB・ツール

の遷移以降を参照して下さい。 
 

• Gene/Protein result – hits 
出力項目： 
Type、Name、Full Name、Organism、EntrezGene ID、UniProtKB、Swiss-Prot、
Molecular Interactions、PPI、3D Interaction、NLDB、hGtoP、GNP Expression、
COXPRESdb、Pathway DB、Phenotype、S-VAR 

 
• Ligand result – hits 
出力項目： 
Name、Reference DB、Molecular Interactions、Pathway DB 

 
• Phenotype result – hits 
出力項目： 
Type、Name、Organism、DB、Molecule Type、Molecule Symbol、EntrezGene ID、

UniProtKB、Swiss-Prot、Molecular Interactions、PPI、3D Interaction、NLDB、hGtoP、
GNP Expression、COXPRESdb、Pathway DB、Phenotype、S-VAR 
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2.2.  配列情報による検索結果のオーバービュー 
• Sequence result: hits として、以下の項目が一覧表で出力されます。 
UniProtKB、Organism、Name、Gene ID、Variant Position、Sequence、Molecular 
Interactions、PPI、3D Interaction、NLDB、hGtoP、GNP Expression、COXPRESdb、
Pathway DB、Phenotype、S-VAR 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
2.3.  ID List による検索結果のオーバービュー 
出力項目の一覧表は、2.1. キーワードによる検索結果のオーバービューの

Gene/Protein result－hits と同様です。 
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3. 検索結果のオーバービューから興味のある項目を選択 
3.1.  チェックボックスによる選択 
表の中で興味深い項目（Gene/protein の Symbol 名など）の行頭のチェックボックス

を選択（複数選択可）し、Details （Go）ボタンをクリックすると VaProS 内の DB・

ツールに遷移します。例えば、検索クエリー「p53」の場合で、検索結果の表で TP53
に興味があるとすると以下の図に示す通り、1. チェックボックスにチェック後、2. 
Details（Go）ボタンをクリックします。そうしますと VaProS 内の DB・ツールに遷移

しますので、TP53 に関連する詳細な情報を閲覧することができます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ヒット件数が多い項目に注目するときは、表の各カラムのヘッダーをクリックすると

降順あるいは昇順にソートすることができます。 
検索結果の件数が多い場合の絞り込みとして、「Type、Organism、Swiss-Prot による

フィルタリング」と「キーワードによるフィルタリング」の機能があります。前者のフ

ィルタリングは、絞り込みの対象として Type、Organism、Swiss-Prot に関するプルダ

ウンメニューがあります。Type は検索結果の Type カラムを対象とし、特定の属性を指

定することができます。Organism は生物種を対象とします。Swiss-Prot は、Swiss-Prot
に含まれる情報か否かを yes か no で表わしており選択可能です。後者のフィルタリング

は、入力されたキーワードが表の Name あるいは Full Name カラムの情報内でマッチ

したもののみに絞り込むことができます。 
 
  

1. チェックボックスをクリック 

Type、Organism、Swiss-Prot 

によるフィルタリング 

 

注目するカラムのヘッダーをクリック

することでソート可能 

キーワードによるフィルタリング 

2. Details （Go）ボタンをクリック 
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3.2.  結果表からリンクを直接選択 
表内の興味深い内容を直接クリックすると VaProS 内の DB・ツールに遷移するか外

部の公共サイトへのリンクに飛びます。例えば、検索クエリーを「p53」として Molecular 
Interactions に注目した場合、ヒット数を直接クリックすることでその情報を見ること

ができます。この時にカラムのヘッダーをクリックすることでヒット数を降順（あるい

は昇順）にソートすると選択の際に便利です。 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
  

直接クリックすることで表中の特定の項目に関する

情報を閲覧することができます。この項目の場合は、

VaProS 内の DB・ツールに遷移し Molecular 
Interactions ウインドウが表示されます。 

カラムのヘッダーをクリックしソート 

Molecular Interactions カラムに注目 

このカラムの値が降順（あるいは昇順）にソートされ

ます。 



16 
 

4. VaProS 内の DB・ツールへの遷移 
先述したとおりキーワード、配列あるいは ID List 検索の後、検索結果のオーバービ

ューから VaProS にリンクしている項目（具体的には「2. 検索結果のオーバービュー」、

「3. 検索結果のオーバービューから興味のある項目を選択」を参照）を選択すると

VaProS 内の DB・ツールに遷移し関連情報を取得することができます。 
 
4.1.1. VaProS 内の DB・ツールへの遷移後の操作 

VaProS 内の DB・ツールに遷移した画面を以下に示します。画面左のナビゲーション

領域には DB・ツールを選択するためのアイコンが縦に配置されております。その右側

のメインの表示領域に表示されている複数のウインドウは、それぞれの DB・ツールに

対応しております。ナビゲーション領域のアイコンから閲覧したい DB・ツールを選択

するとそれに対応したウインドウがアクティブになります。メインの表示領域でウイン

ドウが狭い場合は、注目するウインドウの一番左上のウインドウワイドボタンを押すと

ワイド化できます。もう一度ウインドウワイドボタンを押すと元の大きさに戻ります。

不要なウインドウは閉じるボタンで閉じることができます。 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
h 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
  

ナビゲーション領域 メインの表示領域 

ウインドウワイドボタン 

ウインドウの閉じるボタン 
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4.1.2. ナビゲーション領域内の機能の説明 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

 DB やツールの手短な説明です。 
 

表示されていない DB やツールのパネルはこの機能

で上下に移動させることで見えるようになります。 
 
   パネルに見えている DB やツールのウインドウを同時表

示します。 
 
   同時に開いているウインドウを一度に閉じることができ

ます。 
 
   DB やツールのパネルを必要なものだけ表示し不要なも

のは、非表示にすることができます。このボタンをクリックす

ると以下のウインドウが新規に表示されます。DB やツールを

どれか非表示にする場合は、「－」のところをクリックし「＋」

に変えます。Apply を押すと、反映されます。逆に追加したい

場合は、その逆で、「＋」を「－」に変えて Apply を押します。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
    
 

ナビゲーション領域全体を隠すことができます。 

また、DB やツールのパネルの並び

をドラック＆ドロップで変えるこ

とができます。並び替えた後に

Apply を押します。Close ボタンで

ウインドウを閉じます。 
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4.2.  DB・ツールの各説明 
4.2.1. TagCloud 
文献情報から得た単語情報を用いてタグクラウド表示することにより、視覚的に検索

クエリーに対する関連情報を提供します。文献情報は UniProt ID に紐付く PubMed 論

文のタイトルを対象としております。単語の頻度が大きい程、単語が大きく表示されま

す。各単語のリンク先は、その単語を含む論文タイトルの一覧ページです。各論文タイ

トルは PubMed にリンクしています。 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

タグクラウド表示のウインドウ上部のメニューに、「画面縮小」、「画面サイズをデ

フォルトに戻す」、「画面拡大」「Export image（PNG）：画像出力」機能があります。

タグクラウド表示領域では、右端のスクロールバーで表示しきれていない領域をスクロ

ールすることができます。一番左上のウインドウワイドボタンでは、表示領域を大きく

広げることができます。単語をクリックすると、その単語に関連する論文タイトルの一

覧ページが新しいウインドウに表示されます。論文タイトルの一覧ページでは、選択さ

れた単語でハイライトされた論文タイトルが上位に表示されます。PMID は、PubMedID
を表わしており、PubMed にリンクしています。 

  

メニュー 

タグクラウド表示領域 

スクロールバー 

ウインドウワイドボタン 
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以下の図では、ubiquitin をクリックした場合です。論文タイトルのどこにヒットした

かピンク色で強調されます。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
  

論文タイトルの一覧ページ 

PMID をクリックすると、PubMed に飛び対象の論文を参照可能です。 
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4.2.2. Molecular Interactions：分子間の相互作用ネットワークをみる 
検索クエリーに関連する分子のネットワークが、Network Viewer上に表示されます。 

• 検索クエリーの分子と相互作用するネットワークを 1 パスまで見ることができます。

また、さらに注目する分子の相互作用する相手を 1 パスずつ拡張して見ることがで

きます。 
• ネットワークのノード（分子）とエッジ（分子をつなぐ属性）の情報を見ることが

できます。 
• 表示されているネットワーク内について、ノードとエッジの検索ができます。 
• 表示されているネットワークに対して、2 点間の分子のパスを検索することができ

ます。 
• 分子間の相互作用ネットワークを描くための公共のデータリソースは、UniProt、

NCBI gene、BioGRID、MINT、IntAct、PID、TPRP、ChEMBL、ChEBI、PubChem、

Reactome、DrugBank、GO、OMIM です。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
操作方法につきましては、4.3.1 Network Viewer をご覧下さい。 
  

Molecular Interactions ウインドウ 
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4.2.3. 3D Interaction：複合体の立体構造データを利用して、分子の類似性・相同性か

ら、構造未知の分子ペアの構造を予測する 
PDB に収納されている複合体の立体構造データを利用して、タンパク質の配列相同性

から、結合が予測される分子とその結合立体構造を予測するためのサーバです。結果は、

コンタクトバー表示とサイトテーブル表示の二通りの方法で見ることができます。  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
コンタクトバー（Contact Bar）表示  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

3D Interaction ウインドウ 
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予測結合分子・結合部位の情報についてアミノ酸配列を横に並べたバー形式で表示した

ページです。全体像は以下のようになります。  

 
のアイコンが画面上部にあり、これをクリックすると、サマリーのコンタクト

バー表示になります。サマリー表示では似た結合分子や結合部位の情報はグル

ープ化され、代表的な複合体だけが表示されます。  
 

のアイコンが画面上部にあり、これをクリックすると、フル・コンタクトバー

表示になります。フル表示では全ての結合分子の情報が省略なく表示されます。  
 

 
• UniProt に書かれた情報の表示：UniProt に記載されたドメイン、膜貫通へリックス、

結合部位、活性部位などのアミノ酸の領域の情報が バーで表示されます。    

 

 

• MONOMER:単量体立体構造：相同なタンパク質の立体構造の情報が、その二次構

造によって色分けされて表示されます。α-へリックスはマジェンタ、β-ストラン

ドは黄色、ループは灰色で表示されます。3D のアイコンをクリックすると、3Dモ

デルの表示ウィンドウが表示されます。  

 

• HETERO：ヘテロ二量体：相同なタンパク質のヘテロ二量体の立体構造の情報が表

示されます。アラインメントされた領域が灰色のバーで、相互作用部位がバー上の

赤い線で示されます。 3D のアイコンをクリックすると、3D モデルの表示ウィン

ドウが表示されます。表の中央に結合する他のタンパク質の名称、表の右端に相同

なタンパク質の名 称と配列一致率が表示されます。  
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• NUCLEOTIDE：核酸との複合体:相同なタンパク質の核酸との複合体の立体構造の情

報が表示されます。アラインメントされた領域が灰色のバーで、相互作用部位がバ

ー上の赤い線で示されま す。3D のアイコンをクリックすると、3D モデルの表示

ウィンドウが表示されます。表の中央に結合する他の核酸分子の名称、表の右端に

相同なタンパク質の 名称と配列一致率が表示されます。  

 

 

 

• COMPOUND:低分子化合物との複合体：相同なタンパク質の低分子化合物との複合体

の立体構造の情報が表示されます。アラインメントされた領域が灰色のバーで、相

互作用部位がバー上の赤い線で示 されます。3D のアイコンをクリックすると、3D
モデルの表示ウィンドウが表示されます。表の中央に結合する低分子化合物の名称、

表の右端に相同なタンパ ク質の名称と配列一致率が表示されます。  

 

 

 

• METAL:金属イオンとの複合体立体構造の表示：相同なタンパク質の金属イオンとの

複合体の立体構造の情報が表示されます。アラインメントされた領域が灰色のバー

で、相互作用部位がバー上の赤い線で示さ れます。3D のアイコンをクリックする

と、3D モデルの表示ウィンドウが表示されます。表の中央に結合する金属イオンの

名称、表の右端に相同なタンパク質 の名称と配列一致率が表示されます。  

 

 

• HOMO:ホモ二量体：相同なタンパク質のホモ二量体の立体構造の情報が表示されま

す。アラインメントされた領域が灰色のバーで、相互作用部位がバー上の赤い線で
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示されます。 3D のアイコンをクリックすると、3D モデルの表示ウィンドウが表

示されます。表の右端に相同なタンパク質の名称と配列一致率が表示されます。  

 

• PRECIPITANT：沈殿剤などとの複合体立体構造の表示: 相同なタンパク質の沈殿

剤などとの複合体の立体構造の情報が表示されます。結晶構造中には、SO4、PO4、
GOL など、 沈殿剤、結晶化剤、緩衝液などの成分が多数含まれています。これら

の結合部位は生物学的には無意味な場合が多いため、COMPOUND とは別に扱って

います。 アラインメントされた領域が灰色のバーで、相互作用部位がバー上の赤い

線で示されます。3D のアイコンをクリックすると、3D モデルの表示ウィンドウが

表示されます。表の中央に結合する沈殿剤などの名称、表の右端に相同なタンパク

質の名称と配列一致率が表示されます。  
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サイトテーブル（Site Table）表示  

予測された結合分子の情報を、１行１部位（サイト）の表の形式で表示します。  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

以下に表の列の項目を一つずつ説明します。  

[n]：サイト番号。（1, 2, 3, ...） 
   をクリックすると、サイトごとのまとめのページが表示されます。  

[a]：１文字表記のアミノ酸配列。 

[s]：鋳型から予測された二次構造。DSSP の表記に従っています。H：α-へリックス、E：

β-ストランド、T：ターン、S：ベンド  

[e]：鋳型から予測された露出（e）/埋没（b）。溶媒露出度が 20 %以下なら埋没（buried）、
それ以外は露出（exposed）としています。  

[acc]：鋳型から予測された溶媒露出度[%]。 

[pdb]：鋳型構造の PDB コードと asym_id。 

  をクリックすると、単量体の立体構造が表示されます。  

[contact_mols]：予測された結合分子の情報 。 

[observed aa]：ホモログ群とのアラインメントで、出現したアミノ酸。数が少ないほど

進化的保存がよいことになる。クリックするとマルチプルアラインメントが表示されま

す。  

[feature table]：UniProt に記載されている Feature Table の情報 。 

[variant]：UniProt に記載されているヒトの変異体の情報。 Disease：病因性、

Polymorphism：中立、Unclassified：未分類 
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サイトごとのまとめのページ  

 

サイトテーブルに表示された残基番号、あるいは   をクリックすると、以下のよう

なサイトごとのまとめのページが表示されます。 この例は PPARG_HUMAN の 425 番

目のサイトのまとめのページです。  

 

 

 

 

 

 

 

 

  

http://p4d-info.nig.ac.jp/mediawiki_dev/index.php/%E3%83%95%E3%82%A1%E3%82%A4%E3%83%AB:Site50.png
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3D モデルの表示ウィンドウ 

 

3D モデルを表示するためのウィンドウで、  のアイコンを クリックすると表示され

ます。単量体、複合体に関わらず、以下のような同様のインターフェースで表示されま

す。  

 

 

分子の表示部分  

 

• デフォルトでは HTML5 を用いた JSmol を用いて表示されます。Current View：

HTML5 Change to [JAVA]をクリックすれば、Java を用いた Jmol での表示に変え

ることができます。 
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• メニューから、表示するモデルを、"sequence-replaced 3D model"と"template 3D 
stucture"のどちらかを選ぶことができます。"sequence-replaced 3D model"とは、 

立体構造は鋳型構造と同一ですが、残基番号と残基名を標的（クエリー）の配列に

入れ替えた簡易ホモロジーモデルの構造です。"template 3D structure"は鋳型とし

た立体構造です。 

 

• 画面右にはファイルをダウンロードするボタンが並んでいます。 

 [sequence-replaced 3D model]をクリックすると、簡易ホモロジーモデル

（sequence replaced 3D model）の構造を PDB 形式でダウンロードする

ことができます。  [3D template]をクリックすると、鋳型とした立体構

造を PDB 形式でダウンロードすることができます。  

 

•   [Modeller script]をクリックすると、ホモロジーモデリングプログラム Modeller
に入力するためのファイルをダウンロードすることができます。  

 

• ALL MOLECULE IN THE BIOLOGICAL UNIT：  をクリックすると、鋳型分

子が含まれる生物学的単位（biological unit）の全分子を表示することができます。

DMA 二重鎖や三量体以上の複合体を形成する可能性がある場合は、必ずこの：  

をクリックして、生物学的単位全体を確認するようにしてください。  

 
 
  

http://p4d-info.nig.ac.jp/mediawiki_dev/index.php/%E3%83%95%E3%82%A1%E3%82%A4%E3%83%AB:Modeller100.png
http://p4d-info.nig.ac.jp/mediawiki_dev/index.php/%E3%83%95%E3%82%A1%E3%82%A4%E3%83%AB:Allmol100.png
http://p4d-info.nig.ac.jp/mediawiki_dev/index.php/%E3%83%95%E3%82%A1%E3%82%A4%E3%83%AB:Allmol100.png
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4.2.4. Natural Ligand DB：パスウェイ情報を利用した天然リガンドと蛋白質の複合体

構造データをみる 

• 代謝酵素に関して、酵素蛋白質が反応において結合するリガンド（天然リガンドと

呼ぶ）との複合体構造が表示されます。天然リガンドとの複合体が解析されてない

場合は、予測を行った複合体構造が表示されます。  

• 蛋白質名、PDB ID 等による、基礎的な検索が行えるほか、代謝物のリストを入力

することで、有意に濃縮しているパスウェイを検索し、そのパスウェイ中の天然リ

ガンド複合体を見る事も可能です。機能部位周辺に変異情報が知られていれば、そ

れも表示されます。 

• 出力結果のリンク先の DB については、Uniprot と PDB、KEGG へのリンクが利用

可能です。用いている公共のデータリソースは、PDB、Uniprot および KEGG です。 
 

 

 
 
興味ある蛋白質名で検索を行うのが基本的な操作となります。その結果、関連蛋白質

のうち NLDB に登録されている蛋白質のリストが酵素反応毎にまとめて表示されます。 
Data count のカラム内の complex のカラムで Natural/Analog/Ab initio（天然リガンド

との複合体の構造が解かれているのか、アナログ化合物をフィットしたものなのか、予

測構造なのか）の区別、rectant と product カラムではそれぞれのヒット数が表示されま

す。興味ある反応を選んで、詳細画面に移動します。詳細画面では、複合体の構造が可

視化されている他、反応部位周辺に変異が知られていれば表示されるので、変異が及ぼ

す影響を議論する手助けとなります。http://nldb.hgc.jp/nldb/help に具体的な利用の流

れが図を使って説明されています（英語）。 
  

Data count カラム 

Natural LigandDB ウインドウ 

http://nldb.hgc.jp/nldb/help
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4.2.5. hGtoP：ゲノムにコードされるヒト全タンパク質の配列相同性を主な手段とした

立体構造情報をみる 
hGtoP はゲノムにコードされるヒト全タンパク質の配列データを解析した結果をまと

めたデータベースです。 ヒトとマウスにコードされる各タンパク質の構造的な特徴を一

望できます。 相同性検索や構造予測ツールの解析結果をまとめており、例えば以下のよ

うな問いに答えることができます。  

• どのモデル生物（真核生物、真正細菌、古細菌にわたる約 170 種）にいくつのホ

モログが存在するか？  

• 既知の立体構造と相同性はあるか？  

• 天然変性領域はどこか？  

• 膜貫通部位はどこか？  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

入力  

キーワード、UniProt Accession または UniProt ID（ヒトとマウス） 

出力  

キーワード等にヒットしたタンパク質のリスト、各タンパク質のサマリー  

リンク先  

下記「元データ」参照  

  

hGtoP ウインドウ 
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Quick Tour  
1. VaProS の検索窓にキーワード（例：nicotine）を入れます。検索結果で hGtoP

がヒットするところをみると Phenotype results で 6 つヒットします。その表の

UNIPROTKB のカラムで「P43681」である行のチェックボックスにチェックを

入れ、Details （Go）ボタンを押します。 

2. VaProS 内の DB・ツールに遷移します。左ナビゲーションのパネルから hGtoP
を選択します。このままでは hGtoP ウインドウの表示領域が小さいので、一番

左上部のワイドボタンを押して表示を大きくできます。 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
hGtoP ウインドウを最大化して見やすくなりました。 

 

 

 

  

ウインドウワイドボタン 

hGtoP ウインドウ 

http://www.uniprot.org/uniprot/P43681
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3. hGtoP ウインドウの説明です。 

 

画面上 

先頭には生物種名、GTID：GTOP で用いられる遺伝子名、ゲノムプロジェクトにより

割り当てられたアノテーション、Swiss-Prot のエントリが記述してあります。 
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ホモログのある生物種（Organisms） 

モデル生物（真核生物、真正細菌、古細菌にわたる約 170 種）に対するホモログの数を

表示します。3 文字は生物種の分類で、その下がホモログの数です。 

略称 説明 

HUM human 
PRI primates （other than human） 
ROD rodents 
MAM mammals （other than primates and rodents） 
VRT vertebrates （other than mammals） 
INV invertebrates （animals other than vertebrates） 
PLN plants, fungi, plastids （eukaryotes other than animals） 
BCT bacteria （including both Eubacteria and Archaea） 
VRL viruses 
PHG bacteriophages 

 

ドメインの構造（SCOP Domeins） 

ヒットしている構造ドメインを立体表示します。 

 

• バー表示 

バー表示は次のような情報が表示されます。  

SECSTR: 予測された 2 次構造を表します。マジェンタが αヘリックス、黄色が βシー

トです。 

 

PSIPRED：PSIPRED により予測された二次構造。マジェンタが αヘリックス、黄色が

βシートです。 

 

DISOPRED：DISOPRED2 により予測された天然変性領域。変性領域は灰色で表示さ

れます。 

 

BLT:PDB：BLAST による対 PDB に対するアラインメント領域。 

       類似領域、PDB コード、リンク、Evalue、類似度が示されます。 

 

RPS:PDB：Reverse PSI-BLAST による対 PDB に対するアラインメント領域。 

       類似領域、PDB コード、リンク、Evalue、類似度が示されます。 

 

RPS:SCOP：Reverse PSI-BLAST による対 SCOP に対するアラインメント領域。 
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類似領域、PDB コード、リンク、Evalue、類似度が示されます。対 PDB と異

なりドメインごとの予測の情報を得ることができます。 

HMM:SCOP：HMMer による SCOP に対するアラインメント領域 

類似領域、PDB コード、ドメインの名称、Evalue、類似度が表示される。 

 

RPS:PFAM: Reverse PSI-BLAST による対 PFAM に対するアラインメント領域。 

類似領域、PFAM コード、リンク、Evalue、類似度が示されます。 

 

HMM:PFAM：HMMer による PFAM に対するアラインメント領域 

類似領域、PFAM コード、PFAM ドメインの名称、Evalue、類似度、類似領

域長／PFAM ドメイン長が表示される。 

 

BLT:SWISS：BLAST による対 SWISSPROT に対するアラインメント領域。 

       類似領域、SWISSPROT コード、Evalue、類似度が示されます。 

 

PROS：ProSite モチーフの見られる領域です。 

       ProSite のホームページでモチーフの情報を見ることができます。 

 

REPEAT：繰り返し配列が現れる領域です。 

        

TM：SOSUI で予測された膜貫通ヘリックス領域です。 

 

COIL：coiled-coil が予測された領域を表示します。 

 

SEG：SEG により見つけられた、同じアミノ酸が連続するような配列複雑性の低い領域

をあらわします。 

        

EXONS：エクソンごとに緑・青で色分けされ表示される。 

 

元データ  

• UniProt の Reference Proteome セットのヒトとマウスのアミノ酸配列  

• wwPDB の生体高分子立体構造データベース  

• SCOP タンパク質立体構造分類データベース  

• Pfam タンパク質ファミリーデータベース  

• ProSite 配列モチーフデータベース  

 

 

http://www.uniprot.org/
http://www.wwpdb.org/
http://scop.mrc-lmb.cam.ac.uk/scop/
http://pfam.xfam.org/
http://prosite.expasy.org/prosite.html
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解析ツール  

• ホモロジー検索  

o BLAST  
o RPS-BLAST  
o HMMer  

• 構造および配列特徴予測  

o PSIPRED 二次構造予測  

o DISOPRED 天然変性領域予測  

o SEG アミノ酸配列の低複雑性領域の同定  

o SOSUI 膜貫通部位予測  

o PS_SCAN ProSite モチーフ検索  
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4.2.6. GNP Expression：遺伝子の共発現情報、発現パターンをみる 
• キーワード検索による遺伝子名と類似した、あるいは逆の発現パターンを持つ遺伝

子を検索できる機能を提供します。 

• 遺伝子の組織毎の発現情報を指数化してヒートマップを提供します。 

• 用いているデータリソースは、GNP より産生されたデータセットです。データセッ

トの詳細は以下をご覧下さい。 

リソース情報：http://genomenetwork.nig.ac.jp/release/release.html 
データセット：http://genomenetwork.nig.ac.jp/download/dataset.html 
Expression Profile のデータセットの説明：

http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual
_japanese.pdf の 69 ページ以降を参照 

 
以下に示すとおり GNP Expression ウインドウ内に、元データのサンプル情報、GNP 

HeatMap Viewer へのリンクがあります。また、サンプル情報にある遺伝子発現データ

を用いてピアソンの相関係数を算出した結果から、検索クエリーの遺伝子（以下の例で

は TP53）と共/逆共発現している遺伝子の相関値が表示されます。Download ボタンに

より、登録されているデータセット別に結果の表をタブ区切り形式のテキストファイル

でダウンロードすることができます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

GNP Expression ウインド

 
Sample 情報ボタン 

GNP HeatMap 表示ボタン 

Download ボタン 

遺伝子の共/逆共発現の相関値 

http://genomenetwork.nig.ac.jp/release/release.html
http://genomenetwork.nig.ac.jp/download/dataset.html
http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_japanese.pdf
http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_japanese.pdf
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サンプル情報を確認するためにサンプル情報ボタンを押します。以下の場合は、ヒト

blood 由来の TIB-202 THP-1 cells に 0～96 h のタイムポイントで PMA 処理をし

qRT-PCR で発現量を取得したデータと分かります。Correlation カラムの値をみると、

遺伝子発現について検索クエリーTP53 と相関が高い遺伝子は上位から MOXB2、
CAMKK2、BEX1 などと分かります。その一方で、逆相関する遺伝子は、低い順で HES4、
SNAI2、TGIF1 などと分かります。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
GNP Heatmap 表示ボタンを押すと以下のように、ヒートマップおよびデンドログラム

が表示されます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Sample 情報 

検索クエリー 

Correlation 
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GNP Heatmap に関する詳細な説明は、統合 DB 利用システム Genome Network 
Platform Viewer－User Operation Manual（ 
http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_jap
anese.pdf）の４４ページ以降をご覧下さい。 

http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_japanese.pdf
http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_japanese.pdf
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4.2.7. COXPRESdb：遺伝子の共発現情報をみる 
公開されている発現量データから計算された遺伝子の共発現情報が蓄積されている

DB です。  

• 共発現度の強さの指標として相関順位 MR（Mutal Rank）を用いています。 

• 発現量データは、DNA マイクロアレイと RNA-seq を利用しています。対象とする

生物は、ヒト・マウス・ラットを中心とした 11 生物種です。  

• 検索クエリーによる遺伝子名や NCBI GeneID を対象に、各遺伝子を中心とした共

発現遺伝子リスト内の共発現ネットワークが出力として得られます。 
• 出力結果にあるリンク先は、Entrez Gene DB、KEGG、GO が主たるリンク

先です。  
• 用いている公共データリソースは、NCBI GEO や ArrayExpress に登録されている

DNA マイクロアレイや RNA-seq による発現量データです。 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

COXPRESdb ウインドウ 
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VaProS 上では COXPRESdb（http://coxpresdb.jp/）に登録されているパブリックデ

ータセットのうちの 1 つを表示しています。以下の検索結果の表の説明です。Mutual 
Rank（MR）カラムでは、検索クエリーの遺伝子と共発現する候補遺伝子ペアについて

のランキングが表示されます。基本的には MR のランキングで上位なものからみていく

ことになります。例えば、TP53 と共発現する遺伝子の候補は、上位から DDB2、DCAKD
などと分かります。検索クエリーに対する共発現のさらなる詳細情報は、表の上部の

Gene Symbol に本家 COXPRESdb へのリンクがありますので参照可能です。さらに、

Gene Symbol カラムは、候補遺伝子（DDB2、DCAKD、あるいは RFX5 など）と共発

現する遺伝子の情報へのリンクです。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

ここをクリックすると検索クエリー遺伝子

に対する共発現遺伝子の情報の詳細につい

て本家の COXPRESdb で参照可能 

検索クエリー（EntrezGene ID と

それに対応する Gene Symbol） 

表をタブ区切り形式のテキストフ

ァイルでダウンロードすることが

可能 
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COXPRESdb ウインドウの表中のカラムは、以下の通りです。 
カラム名 カラムの説明 リンク先 

Mutual Rank（MR） MR によるランキング － 

Correlation 
遺伝子間に対するピアソンの

相関係数 
－ 

Gene Symbol 遺伝子のシンボル名 
COXPRESdb 

（選択された遺伝子に対する共

発現情報） 

Coexpression detail 
 

遺伝子ペアの共発現情報への

リンク 

COXPRESdb 
（プローブセットや発現パター

ンの相関などの情報） 
EntrezGene ID NCBI Gene の遺伝子 ID NCBI Gene 

 

また、遺伝子セットも入力として受け付けることができ、遺伝子セット内の共発現ネ

ットワークが出力として得られます。この場合は、COXPRESdb の Search の部分から

各種ツールに移動して検索を行うか、NetworkDrawer を利用して、遺伝子間の共発現

関係を可視化することができます。 チュートリアルのムービーが 

http://coxpresdb.jp/help/movie/ から利用可能です。 
  

http://coxpresdb.jp/help/movie/
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4.2.8. Pathway DB：パスウェイ情報に基づいた分子間相互作用ネットワークをみる 
検索クエリーとしての分子を含む Pathway や Reference へのリンクの表が Pathway 

DB ウインドウの中に表示されます。Download ボタンを押すと、表をタブ区切り形式の

テキストファイルで出力することができます。 
 
 

 
 
Pathway DB ウインドウの表中のカラムは、以下の通りです。 
カラム名 カラムの説明 リンク先 

Molecule 
UniProt が定義したタンパク質のシン

ボル名 
UniProt 

Pathway 
PID（Pathway Interaction Database）

や Reactome の pathway name 
Network viewer 

reference PID、Reactome NCI（注）、Reactome  
（注） NCI（National Cancer Institute）: http://pid.nci.nih.gov/ 

 
Pathway DB ウインドウの表中の Pathway カラムの内容は、クエリーとしての TP53

が多数の Pathway 上に存在していることが分かります。 例えばその中の「p53 pathway」
をクリックしますと新規に Network Viewer が立ち上がり、そのパスウェイのネットワ

ークを見ることができます。Network Viewer の使い方は、4.3.1 をご覧下さい。 
 
 
  

Pathway DB ウインドウ 

http://pid.nci.nih.gov/
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4.2.9. Phenotype：疾患関連分子、疾患に関連するパスウェイ情報をみる 
検索クエリー（gene/protein）に対する相互作用分子のネットワークへのリンク、関

連疾患名、OMIM へのリンクを提供しています。 
 
以下の画面で、左の Phenotype パネルをクリックすると、Phenotype ウインドウが表

示されます。この操作により、複数のウインドウが重なっている場合は一番上に表示さ

れます。Download ボタンを押すと、表をタブ区切り形式のテキストファイルでダウン

ロードすることができます。 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Phenotype ウインドウの表中のカラムは、以下の通りです。 
カラム名 カラムの説明 リンク先 

Molecule 
タンパク質名 
UniProt ID 

Network Viewer 
UniProt 

Disease 
OMIM に登録されている Disease 

name 
- 

reference OMIM OMIM 
 
表示される表の項目は、Molecule（検索クエリーに対する相互作用分子のネットワー

クへのリンク）と Uniprot へのリンク、検索クエリーに関連する OMIM の疾患名およ

び OMIM へのリンクです。Molecule は、VaProS 内の Network Viewer にリンクしてお

り、検索クエリーと相互作用する分子のネットワークを見ることができます。Network 
Viewer についての使い方は、4.3.1 をご覧下さい。 
 
  

Phenotype ウインドウ 
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4.2.10. S-VAR （Sequence-VARiation）：De novo のミスセンス変異がタンパク質の機

能へ及ぼす影響を予測する 
• 4 つのメジャーツール（PolyPhen2、SIFT、PROVEAN、PANTHER）の実行

結果を、シンプルな GUI インターフェースで一度に取得できます。  
• 最大 50 個のアミノ酸置換変異の効果を予測することができます。  
• ヒトだけでなく、他生物種のデータも利用できます。  
• 結果リストが CSV 形式で一括ダウンロードできます。  

 
S-VAR の入力画面 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

アミノ酸置換変異入力窓 

予測ツールの選択 

アミノ酸配列入力窓 

S-VAR ウインドウ 

Submit ボタン 

メールアドレス入力窓 

http://genetics.bwh.harvard.edu/pph2/index.shtml
http://sift.jcvi.org/
http://provean.jcvi.org/seq_submit.php
http://www.pantherdb.org/tools/csnpScoreForm.jsp
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S-VAR に実装されているツール 
• PolyPhen2 
Prediction Methods: Evolutionary conservation 
Score: 0（Benign） ~ 1（Probably damaging） 
Cutoff: 0.5 
Version: 2.2.2r405b 
Developer: Provider: Brigham & Women’s Hospital （Harvard Medical School） 
Reference: Adzhubei et al., 2010 
URL: http://genetics.bwh.harvard.edu/pph2/index.shtml 
 
• SIFT 
Prediction Methods: Evolutionary conservation 
Score: 0（Deleterious） ~ 1（Tolerated） 
Cutoff: 0.05 
Version: 1.03 
Developer: Provider: J. Craig Venter Institute （Also hosted in A*STAR/GIS） 
Reference: Kumar et al., 2009 
URL: http://sift.jcvi.org/ 
 
• PROVEAN 
Prediction Methods: Evolutionary conservation 
Score: - 
Cutoff: -2.5 
Version: 1.1 
Developer: J. Craig Venter Institute 
Reference: Choi et al., 2012 
URL: http://provean.jcvi.org/seq_submit.php 

 
• PANTHER 
Prediction Methods: Evolutionary conservation 
Score: -10（Deleterious） ~ 0（Neutral） 
Cutoff: -3 
Version: 1.02 
Developer/Provider: University of Southern California （Thomas laboratory） 
Reference: Thomas et al., 2003, Mi et al., 2012 
URL: http://www.pantherdb.org/tools/csnpScoreForm.jsp 
  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/20354512
http://sift.bii.a-star.edu.sg/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/19561590
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/23056405
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/12952881
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/23193289
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操作方法 
S-VAR を実行するためには、1 本のアミノ酸配列と、アミノ酸置換情報が必要です。  

 
i. アミノ酸配列を FASTA 形式で入力します。  
• 以下のフォーマットに従って入力して下さい。 
• FASTA 形式 
• ヘッダーは“>” で始まり、 1-16 の文字数でアルファベットか”_”の組合せを受け付

けます。 
• 空白は不許可 
• アミノ酸は 1 文字コードとします 
• 30 残基以上とします 

 
ii. 以下のフォーマットでアミノ酸置換情報を入力します。 

 
<リファレンス残基><置換残基の位置><代替残基>   e.g. Q5L 
 
複数の置換情報を入力する場合は、コンマか改行で区切り、最大で 50 まで入力可能です。

また、以下のフォーマットに従って下さい。 
• 空白は不許可 
• アミノ酸は 1 文字コードとします 
• 30 残基以上とします 
• クエリーのアミノ酸配列の最初のポジションは 1 として、リファレンス残基のポジ

ションを指定します 
• 一残基の置換のみとし、インサーションやデリーションは不可。 
 

iii. 予測ツールを選択して下さい。デフォルトではすべてのツールが使用されるように

セットされます。  
 

iv. E-mail で完了通知を受け取りたい場合は、E-mail アドレスを入力して下さい。 
注意: 解析には時間がかかります。クエリーサイズや計算リソースの負荷状況によ

っては数十分以上かかる可能性もあります。このサービスはオプションですが強く

お勧めします！ 
 

v. "Submit"ボタンを押して下さい。もしクエリーフォーマットが間違っていれば、ポ

ップアップメッセージに従って改善して下さい。 
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vi. 出力結果はツールで予測された効果とスコアのテーブルです。結果ページ内の上部

右のリンクをクリックすることで、CSV 形式のテーブルをダウンロードすることが

できます。  
 
以下の表は、各ツールの予測スコアの最小値および最大値です。ツールによっては有害

の程度の基準が異なります。PolyPhen2 はスコアが高いほど有害度が高く、その他のツ

ールはスコアが高ければ高い程より neutral mutaion であることを示しております。ま

た、有害かそうでないかの基準の境目は、以下の Cutoff 値で設定しております。 
 

  Min. score Cutoff Max. score 

PANTHER 
-10 

-3 
0 

（Deleterious） （Neutral） 

PolyPhen2 
0 

0.5 
1 

（Benign） （Probably damaging） 

PROVEAN 
- 

-2.5 
- 

（Deleterious） （Neutral） 

SIFT 
0 

0.05 
1 

（Deleterious） （Tolerated） 
 

vii. 出力結果の例は以下の通りです。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
  

出力結果を csv ファイルで取得 
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4.2.11.  Mutation@A Glance：ヒトの遺伝子変異情報を俯瞰する。 
遺伝子変異部位を、ゲノム配列やアミノ酸配列、あるいはタンパク質の立体構造とい

った遺伝子機能の実体に対してマッピングして可視化することができます。 
• 変異部位を DNA レベルで俯瞰できます。 
• 変異部位をタンパク質レベルで俯瞰できます。配列上保存されたドメイン（Pfam）

の領域や立体構造既知の領域が表示されます。また、単量体と複合体の構造があ

れば 3D 構造上のどこに変異があるか分かります。 
• 遺伝子変異部位に関する情報をデーブル表示で俯瞰できます。 
• お手持ちの塩基配列データから、変異部位がどこにあるかを探し、ビューワ上で

表示させることができます。 
用いているデータリソースは以下です。 
• 遺伝的変異情報：dbSNP、ClinVar、COSMIC、ToMMO 
• ヒト疾患情報：OMIM と RAPID 
• 遺伝子、トランスクリプトそしてタンパク質に関する情報：NCBI Gene、RefSeq、

Ensembl、UniProt、Protein Data Bank、HetPDB-Navi. 
操作方法は、当ツールのトップページの上部メニューに配置された About のリンク先

ページ内の User's manual（PDF）をご覧下さい。 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

Mutation@A Glanceウインドウ 

User's manual（PDF）やさ

らなる詳細な説明を含むペ

ージへのリンク 
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4.2.12. Autophagy DB 
Autophagy DB は様々な種のオートファジー現象に関わるタンパク質に、配列・機能・

細胞内局在予想・立体構造・タンパク質相互作用・天然変性領域予想などの情報を付加

し、収録したものです。VaProS では利用者が検索したタンパク質に対して、それが

Autophagy DB に収録されているものについては元のデータベース

（http://www.tanpaku.org/autophagy/）と同じ情報が表示されるようになっています。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

Autopagy DB ウインドウ 

http://www.tanpaku.org/autophagy/
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4.2.13. Genome Explorer：ゲノムブラウザ。リファレンスゲノム上の遺伝子構造をグラ

フィカルに見ることができます。 
• ゲノムブラウザで、リファレンスゲノムの物理位置に対応させた遺伝子（エクソン、

イントロン構造など）などをグラフィカルに閲覧できます。 

• 検索クエリーでヒットした遺伝子構造、近傍の遺伝子などを閲覧できます。 

 

左ナビゲーションにあるアイコン：Genome Explorer をクリックすると、以下のように

Genome Explorer ウインドウに表が出力されます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Genome Explorer ウインドウの表中のカラムは以下の通りです。 
 

カラム名 カラムの内容およびリンク先 
Symbol Gene Symbol、リンクなし 

EntrezGene ID NCBI gene へリンク 

UinProtKB AC UniProt へリンク 

GNP Genome Explorer
（注 1） 

open ボタン 
（GNP Genome Explorer へのリンク） 

Cellinnovation Genome 
Explorer（注 2） 

open ボタン 
（Cellinnovation Genome Explorer へのリンク） 

 

 

Genome Explorer ウインドウ 
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（注 1）GNP Genome Explorer についての詳細は、統合 DB 利用システム Genome 
Network Platform Viewer－User Operation Manual
（http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_j
apanese.pdf）の p26 ページ以降をご覧下さい。 
 
（注 2）Cellinnovation Genome Explorer についての詳細は、4.3.2.をご覧下さい。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_japanese.pdf
http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_japanese.pdf


52 
 

4.3. VaProS と連携している DB‧ツール 
4.3.1. Network Viewer 

VaProS 内の Molecular Interactions と Pathway DB で Network Viewer を用いてい

ます。 
• 検索クエリーの分子と相互作用するネットワークを 1 パスまで見ることができます。

また、検索結果直後に得たネットワークの要素数が 200 を越えた場合は代わりに表

で出力します。 
• ネットワーク上で選択された特定のノード（分子）のさらなるネットワークをみた

い場合は、相互作用する相手を 1 パスずつ拡張して見ることができます（EXPAND
機能）。 

• ネットワークのノード（分子）とエッジ（分子をつなぐ属性）の情報を見ることが

できます。 
• ネットワーク上のノードが、Gene Ontologyの cellular componentに属する場合は、

局在の種類別にグレー色の領域内に配置されます。また、ノードが複合体を構成す

る分子の場合は、エメラルドグリーン色の領域内にその要素が配置されます。 
• 表示されているネットワークのノードとエッジの検索ができます（それぞれ NODE 

SEARCH、EDGE SEARCH に対応しています）。  
• 表示されているネットワークのノードやエッジのフィルタリングができます

（FILTER）。 
• 2 つ以上のノード（最大 5 つまで）を指定するとそのノードを通る経路をネットワ

ーク上で示すことができます（Path Search）。 
• 始点と終点および中間点のノードを指定するとそれらを通る最短の経路をネットワ

ーク上で示すことができます。中間点のノードは最大 3 つまで指定可能です （Via 
Path Search）。 

• ダウンロードボタンで、ネットワークの情報（ノードやエッジそしてそれに紐付く

情報）を json フォーマット、ネットワークの画像を PNG で取得することができま

す。 
• 分子間の相互作用ネットワークを描くために用いている公共のデータリソースは、

UniProt、NCBI gene、BioGRID、MINT、IntAct、PID、TPRP、ChEMBL、ChEBI、
PubChem、Reactome、DrugBank、GO、OMIM です。 
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Network Viewer の画面構成は以下の通りです。 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

（B） （C） 

（D） 

（A） 

（B）メニュー選択領域： 
B1：Path Search 
B2：Via Path Search 
B3：View 
B4：Layout 
B5：Download 
B6：Table View 

（C）ナビゲーション表示領域： 
C1：SELECT タブ 
C2：SEARCH タブ 
C3：FILTER タブ 
C4：EXPAND ボタン 
C5：ネットワーク表示領域で選択さ

れたノードあるいはエッジに対応す

る詳細情報を表示するための領域 
 

（A）ネットワーク表示領域： 
ノードやエッジをクリックすると赤色

に変化します 
 

（D）ネットワーク表示のコントロール： 
D1：スクロール用方向キー 
D2：デフォルトサイズに戻すボタン 
D3：拡大・縮小用スライドバー 

 

C2 C3 

C4 

C5 

D1 
D2 

D3 

B2 B3 B4 B6 B1 B5 C1 
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Network Viewer の各機能説明のために、例として「p53」を用います。VaProS の検

索窓で「p53」の検索結果のオーバービューで以下について、チェックボックスにチェ

ックを入れて Detail（Go）ボタンを押すか、Pathway DB カラムのヒット数をクリック

します。 
 

Type Name Full Name Taxonomy EntrezGene ID 
gene/protein TP53 Cellular tumor antigen p53 Human 7157 
 
その後、VaProS に遷移後、左のアイコンの中から Pathway DB を選択、Pathway DB

ウインドウ内の表で「Molecule : TP53, Pathway: p53 pathway」をクリック後に表示さ

れる Network Viewer の画面を元に説明します。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

p53 pathway をクリック 

Network Viewer が表示されます 

http://p4d-info.nig.ac.jp/vapros/nv/index.html?type=pathway&pid=1099&mid=15217
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（A）ネットワーク表示領域 
ネットワーク上のノードは分子で、遺伝子名、タンパク質名あるいは化合物名を表わ

します。また、ノードに対応する現象がある場合は疾患名です。ノード間をつなぐエッ

ジはインタラクションタイプを表わしておりバイオロジカルなイベントと関連します。

ノードとエッジにそれぞれ対応する情報は、後のページで説明しますが（C）ナビゲー

ション表示領域に表示されます。さらに、ネットワーク上のノードが、nucleus や

cytoplasm など細胞の構成要素（局在）に属する場合は、グレー色の領域内に配置され

ます（（B3）view を参照）。また、ノードが複合体を構成する分子の場合は、エメラ

ルドグリーン色の領域内にその要素が配置されます。そのようにグルーピング化された

領域内のなにもないところのどこかをクリックするとそのグループに関する名称と属性

(type)について、画面右のナビゲーション表示領域内の下方（C5）で確認することがで

きます。 
 
（B）メニュー選択領域 
（B1）Path Search 

プルダウンメニューより with in result と whole data があります。 
• with in result：2 つ以上指定されたノード（最大 5 ノード）について、ネットワー

クに表示されているノードを対象に経路検索を行います。 
• whole data：VaProS の DB 内のネットワーク全体のノードを対象に経路検索を行

います。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

Path Search の with in result ある

いは whole data を選択します。 
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（B1）Path Search－with in result の場合 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
例えば以下のように 3 つのノードを指定します。その後、SEACH ボタンを押します。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

Node を 2 つ以上指定します。 

プルダウンメニューで表示されてい

るノードを選択できます。 

クリックするとプルダウン

メニューで表示された中か

ら選択できます。 
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以下のように、入力された 3 つのノードを含む経路が赤色で強調表示されます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
（B1）Path Search－whole data の場合 
 

ENTREZGENE ID、UNIPROT AC、あるいは CHEMBL ID のタブを選択し Node
を ID で 2 つ以上入力します。TP53 は転写因子として働き BAX や GADD45 などの遺

伝子発現に関与する情報より（ウィキペディア「p53 遺伝子」）、以下の例では、

EntrezGeneID タブを選択しBAXと GADD45の gene id（それぞれ 1647、581 に対応）

を入力し SEARCH ボタンを押して経路検索を行ってみます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

始点 

経由点 

終点 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/581
https://ja.wikipedia.org/w/index.php?title=Gadd45&action=edit&redlink=1
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検索処理の時間は検索対象に紐付くネットワークの要素数に依存するので、検索結果

が出るまでにしばらく時間が掛る場合があります。BAX と GADD45 は、p53 pathway
上で下記の赤い線上の経路にあります。先述の（D）ネットワーク表示のコントロール

の D3：拡大・縮小用のスライドバーを用いて、拡大しスクロールすることで経路上の分

子を見やすい大きさで確認することができます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

D3：拡大・縮小用のスライドバー 

始点 

終点 
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（B2）Via Path Search 
始点と終点および中間点のノード（最大 5 つまで）を指定するとそれらを通る最短の

経路をネットワーク上で示すことができます。下図のように Network Viewer ウインド

ウの上部のメニューの Via Path Search のプルダウンメニューで、with in result あるい

は whole data を選択します。 
 
• with in result：表示されているネットワーク上のノードを検索対象とします。 
• whole data：VaProS 内の DB のネットワーク全体を検索対象とします。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

with in result あるいは 

whole data を選択 
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（B2）with in result を選択した場合 
 
ノード指定ウインドウが表示されます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
プルダウンメニューより分子を選択することができます。始点、経由点、終点を指定

する必要があります。もし経由点を増やしたい場合は、+via を押すと追加できます。+via
は最大 3 つまで指定可能です。SEARCH ボタンで検索することができます 
 
例えば、以下のように始点（TP53 --- protein）、経由点（MDM2 --- protein）、終点（ATM 

--- protein）を指定します。その後、SEARCH ボタンを押して検索してみます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

+ via を押すと経由点を 

追加可能 
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検索結果は以下の通り指定されたノードの最短経路が赤色で強調表示されます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

始点 

経由点 

終点 
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（B2）whole data を指定した場合 
 
ノード指定のためのウインドウが表示されます。3 つのタブ ENTREZGENE ID、

UNIPROT AC、CHEMBL ID のいずれかを選択します。その後、開始点、経由点（少

なくとも一つの指定が必要。最大 3 つまで）、終点を指定する必要があります。SEARCH
ボタンで検索することができます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
それ以降の操作は先述の（B1）Path Search の whole data の場合と同様です。 
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（B3）View 
ネットワーク上のノードが、nucleus や cytoplasm など細胞の構成要素（Gene 

Ontology の cellular component）に属する場合は、そのような局在の名称別にグレー色

の領域内に配置されます。この機能はデフォルトで有効になっておりますが、View のプ

ルダウンメニューより cellular componet をクリックすると有効あるいは無効にするこ

とができます。また、グレー色の領域内の何もないところをクリックすると、そのグル

ープに関する名称と属性（type）について、画面右のナビゲーション表示領域内の下方

（C5）で確認することができます。例えば、以下の図は先のページで述べた通り VaProS
トップ画面で p53 を検索後の検索結果のオーバービューから TP53（EntrezGene ID：

7157）を選び、Pathway DB ウインドウから p53 pathway を選択したときのネットワ

ーク表示です。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

C5 

グレーの領域をクリックするとそれに対応する情報が C5 の領域に現

れます。図のグレーの領域は局在場所として nucleus 内を表わしてお

り、そこにはタンパク質やタンパク質複合体（エメラルドグリーンの

領域）が含まれています。 
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（B4）Layout 
ネットワークのノードの配置のレイアウトついて、プルダウンメニューで以下のタイ

プより選ぶことができます。デフォルトは cose となっております。 
• cose 
• cose-bilkent 
• breadthfirst 
• circle 
• concentric 
• cola 
• grid 
• random 
• spread 
 
表示例として、これらの中で 2 つの Layout を以下に示します。 

• cose 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
• grid 
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（B5）Download 
ダウンロードのメニューより、export image（PNG）あるいは export json を選択す

ることができます。 
• export image（PNG）を選択すると現在表示されているネットワークの画像を PNG

形式の画像ファイルとして保存することができます。 
• Export json を選択するとネットワークの情報を別ウインドウ上に json フォーマッ

トで表示されます。範囲選択してコピーしお使いの PC のエディターに貼り付ける

ことでテキストファイルとして保存可能です。 
 
（B6）Table View 

DOWNLOAD ボタンを押すことで、ネットワーク表示領域のネットワーク情報すべて

についてタブ区切り形式のテキストファイルでダウンロードすることができます。また、

4つのフィルター機能（Query Type、Target Type、Query Organism、Target Organism）

は、表示されている表中のデータについて各フィルター機能を組み合わせることにより

条件付きで限定表示することができます。 
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（C）ナビゲーション表示領域 
（C1）SELECT タブ 

ネットワーク上のノードやエッジが何に対応しているのかを見ることができます。

Network Viewer の右側のナビゲーション領域内の SELECT タブを選択します。 
 
Nodes：ネットワーク表示領域のノード（分子）に対応する疾患情報（OMIM）があれ

ば Nodes 内に疾患名が表示されます。その中のいずれかのチェックボックスを

選択すると、その疾患に対応するノードが赤色で強調表示されます。 
 
Edges：ネットワーク表示領域のエッジ（ノードをつなぐ関連情報）に対する情報

（interaction type）があれば表示されます。その中のいずれかのチェックボッ

クスを選択すると、エッジが赤色で強調表示されます。 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

Edges 

Nodes 

SELECT タブ 
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Nodes（疾患名）についてチェックボックスを選択すると、それに対応するノードが赤

色で強調表示されます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

疾患に関連するノードが赤色

で強調表示されます。 

Nodes（疾患名）のチェックボックスを選択 
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Edges（インタラクションタイプ）についてチェックボックスを選択すると、それに対

応するエッジが赤色で強調表示されます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Nodes と Edges のチェックボックスを組み合わせて同時に強調表示すると効果的です。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

Edges のチェックボックスを選択 

Edges が赤色で強調表示されます。 
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（C2）SEARCH タブ 
表示されているネットワーク上のノードあるいはエッジを検索し、それらを赤色で強

調表示することができます。 
 
• Nodes：2 通りの検索があります。（1）プルダウンメニューからノードを指定し

NODE SEACH ボタンを押します。あるいは（2）プルダウンメニューで検索対象

の DB 名を指定しかつその中で興味ある ID を入力して NODE SEACH ボタンを押

します。マッチすると赤色に強調表示されます。 
 
• Edges：2 通りの検索があります。（1）Names タブの検索窓には、検索するための

キーワードを入力し EDGE SEARCH ボタンを押します。部分マッチで検索できま

す。（2）PubMed タブでは、PubMed ID が紐付いたエッジを対象に出版年の範囲

を指定し EDGE SEARCH ボタンを押します。マッチすると赤色に強調表示されま

す。 
 
操作方法 
Nodes 検索 （1）の場合 

 
 
Nodes 検索 （2）の場合 

 
 
 

SEARCH タブ 

（1）プルダウンメニューより Nodes を指定 

NAME タブ 

（2）プルダウンメニューより検索対象の DB を指定 

ID 窓に指定された DB 内の検索対象の ID を指定 
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Edges 検索 （1）の場合 

 

 
 
Edges 検索 （2）の場合 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

(1) Edges 指定 

検索すべきキーワードを入力します。キーワードに関連

するエッジがネットワーク上で赤色強調表示されます。 

（2）  PubMed 出版年指定 

指定方法の例 

• 2000 – 2015（範囲指定） 

• 2000 – 指定なし（2000 年以上） 

• 指定なし – 2015（2015 年以下） 



71 
 

 
（C3）FILTER タブ 

ノードとエッジに対応する属性でフィルタリングすることができます。 
例えば、p53 pathway について表示されているネットワークのノードとエッジの属性の

タイプは、Attribute to Filter のプルダウンメニューで確認できます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Node Type から Node GO：Biological Process を選択すると Filter 領域にそれに関す

る要素リストが表示されます。この場合以下のようにチェックボックスで選択された項

目に対応するノードが赤色で強調表示されます。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  

FILTER タブ 

Category のプルダウンメニュー 

クリックするとノードとエッジに対応する属性

タイプの一覧が表示されます。 

チェックボックスの項目に対応するノードが赤色で

強調表示されます。 
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4.3.2. Cellinnovation Genome Explorer 
メイン画面の説明 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ナビゲーション領域の詳細 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

（B1） 
（B2） 

（A1）Genome タブ （A2）Search タブ 

（B3）トラック表示領域 

（B4） （B5） 

（A1）Genome タブ （A2）Search タブ 

 

（A1-1） 

（A1-2） 

（A2-1） 

（A2-2） 

（A2-3） 

（A2-4） 

ナビゲーション領域 

今選択されている染色体 
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ナビゲーション領域 
（A1） Genome タブ 
（A1-1） Genome 
表示させるリファレンスゲノムを選択します。 

 
（A1-2） 染色体一覧 
染色体の一覧を表示します。染色体横のグラフは、各染色体上に分布する「Gene」の

情報を 1Mbp 毎にカウントした統計情報です。各染色体をクリックすることで、画面

右側に染色体拡大図、および染色体詳細 View が表示されます。 
 
（A2） Search タブ 
（A2-1） Genome 
表示させるリファレンスゲノムを選択します。 

 
（A2-2） By Keyword 
検索対象のフィールドをプルダウンメニューにより選択します。 

 
（A2-3） By Location 
chr: 染色体番号をプルダウンメニューにより選択します。 
Position: ゲノムの物理位置を指定します。 

 
（A2-4） Clear、Search ボタン 
上記の指定に対して、クリアするか検索をかけます。 

 
（B1） 染色体拡大図 

染色体一覧でクリックされた染色体が拡大表示されます。染色体一覧と同様に、統計

情報が併記されます。染色体をクリックすると、クリックした領域の詳細情報が染色

体詳細 View で表示されます。 
 
（B2） 拡大縮小用のボタンとスライダー、移動ボタン 
染色体詳細 View の表示範囲と位置を変更します。 
<拡大縮小> 
－ボタン：表示範囲を縮小してより広い範囲がみえるようになります。 
＋ボタン：表示範囲を拡大してより詳細にみえるようになります。 
スライドバー：スライドバーで解像度（1 ピクセル当たりの塩基数）を指定すること

で拡大縮小ができます。 
<移動ボタン> 
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<<ボタン： 表示位置を左に移動します。 
>>ボタン： 表示位置を右に移動します。 

 
（B3） トラック表示領域：染色体詳細 View 

染色体拡大図上で指定されている領域の情報を表示します。 
複数のトラックを表示することで同時に比較することができます。Option ボタンでト

ラックの追加や削除ができます。現在表示されている領域より上流／下流への移動は、

移動ボタンで行うか、染色体拡大図をクリックします。 
表示される情報は、以下の通りです。 
 
Gene （+/-）: ＋/- Strand の Gene について Gene Symbol を表示します。クリック

することで、Gene Symbol、染色体番号:物理位置のスタートとエンドポジションおよ

び NCBI サイトの RefSeq へのリンクが新しい小窓に表示されます。 
 
RefSeq （+/-）: ＋/- Strand の RefSeq を表示します。クリックすることで、アクセ

ション番号、染色体番号:物理位置のスタートとエンドポジションおよび NCBI サイト

の RefSeq へのリンクが新しい小窓に表示されます。 
 
（B4） Option ボタン 

染色体詳細Viewのトラックに新しい情報の追加や削除およびplot styleの変更ができ

ます。このボタンをクリックすると新しいウインドウが表示され View/hide、Plot 
Style タブがあります。 

 
<View/hide タブ> 
左側の領域に追加するトラック、右側の領域に非表示のトラックがリストされており

ます。ドラック＆ドロップで移動させて出し入れができます。 
 

<Plot Style タブ> 
Plot Color: トラック別に表示されている情報について色の変更をすることができま

す。 
Plot Thickness: トラックの縦方向のサイズを大きくすることができます。スライドバ

ーで変更します。 
 
（B5） Capture ボタン 

現在表示されている染色体詳細Viewのキャプチャー画像を保存することができます。 
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4.3.3. 統合利用 DB システム Genome Network Platform Viewer 
統合 DB 利用システムは、ゲノムネットワークプロジェクトにおいて、遺伝学研究所

が構築する統合データベースを利用する為のシステムです。プロジェクト内で産生され

た実験データ情報と公共データベース情報を基に統合化されたデータベースに対して検

索機能を提供するとともに、以下のような機能がご利用できます。 
 
統合データベース検索機能（→統合データベース検索） 
ID やキーワードで統合データベースを検索します。検索結果から発現プロフィルやタン

パク質間相互作用ネットワークを参照することができます。 
 
ゲノム探索（→GenomeExplorer） 
ヒト染色体地図から領域を絞り込み、遺伝子、転写開始点、転写産物といったゲノム上

のランドマークからそれぞれのアノテーション情報を参照できる機能です。 
 
PPI ネットワークの表示（→2.4 PPI Network Viewer） 
プロジェクト産生実験情報と公共データベース情報を統合したタンパク質間ネットワー

クを動的に描画すると共に、タンパク質間相互作用情報を検索できる機能です。 
 
発現プロファイルの表示（→Expression Profile） 
遺伝子の組織毎の発現情報を指数化してヒートマップ形式で表示すると共に、類似した、

あるいは逆の発現パターンを持つ遺伝子を検索できる機能です。 
 
遺伝子間の転写開始点比較機能（→Comparison Viewer） 
任意のヒトおよびマウス遺伝子のゲノム領域を比較する機能です。上流 10Kbp を含めた

遺伝子のゲノム配列上に、プロジェクトから産生された CAGE データに基づく転写開始

点情報をマッピングし、転写産物の情報とあわせて表示します。 
 
遺伝子検索結果の保存（→Gene Stock） 
Genome Explorer、PPI Network、Expression Profile、Comparison Viewer の各機能

や、統合データベース検索の結果で得られた遺伝子を保存することができます。この情

報はローカルディスクへの Export が可能であり、再利用時にシステムに Import する事

で、継続的なご利用が可能です。 
 
遺伝子関連情報の表示（→Gene Description） 
Gene Description 画面では当該遺伝子の詳細情報と共に、当該遺伝子の主に転写制御に

関連する遺伝子群の情報を参照可能です。 
詳細は以下のマニュアルをご覧下さい。 
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統合 DB 利用システム Genome Network Platform Viewer－User Operation Manual
（http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_j
apanese.pdf） 
 
 

以上 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_japanese.pdf
http://genomenetwork.nig.ac.jp/public/sys/gnppub/contents/manual/gnp_manual_japanese.pdf
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