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本日の概要本日の概要

H‐InvDBが提供する２つの比較ゲノムデータ
ベースの紹介およびデモの紹介およびデ

分子進化データベース分子進化デ タベ ス

ゲノムアラインメントブラウザゲノムアラインメントブラウザ

比較ゲノム･･･異種間あるいは同種間におけるゲノム配列や構
造の網羅的な比較解析を比較ゲノムという。
ゲノムの注釈づけ(アノテーション)や、進化学的観点に基づく生
命現象の解明への基礎データとして用いられる。



進化学から見たモデル生物進化学から見たモデル生物

• モデル生物を用いた実験がヒト遺伝子の機能解析の代替とデル 物を用 た実験 遺伝子 機能解析 代替
なり得るわけ
 ヒトとモデル生物は共通祖先から進化した

 ヒトとモデル生物は相同なゲノム・遺伝子セットを持つ

 ヒトとモデル生物で共通する形質は共通祖先から進化的に保存され
てきた可能性が高いてきた可能性が高い

• ヒト遺伝子とモデル生物の相同遺伝子は、相同な機能を持
つと考えられる考えられる

Pearson et al.,
Nat.Revi.Genet., 2005



相同遺伝子: オーソログとパラログ相同遺伝子: オーソログとパラログ

オ ソログ 種分岐によ て分かれた相同遺伝子オーソログ: 種分岐によって分かれた相同遺伝子
パラログ: 遺伝子重複によって分かれた相同遺伝子

グ ビ 遺伝

ヒトα
αグロビン遺伝子
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遺伝子

ヒトβ
オーソログ

パラログ

遺伝子重複

種分岐

遺伝子

種分岐

βグロビン遺伝子 マウスα
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βグロビン遺伝子 ウ

マウスβ
パラログ



Evola G‐compassが対象とするデータEvola, G compassが対象とするデ タ

ヒト

マウス

Evola
オーソログ群を
中心とした遺伝子中心とした遺伝子
ファミリー



Evola G‐compassが対象とするデータEvola, G compassが対象とするデ タ

ヒト

マウス

EvolaG‐compass
オーソログ群を
中心とした遺伝子

G‐compass
ヒト‐他生物間における
オ ソロガス領域の中心とした遺伝子

ファミリー
オーソロガス領域の
ゲノムアラインメント



H InvDBにおけるEvola G compassの関係H‐InvDBにおけるEvola, G‐compassの関係

サテライトデータベース・
ツール
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H‐InvDB
Web servise

VarysysDB

H‐InvDB
Web servise

VarysysDB

H‐InvDB
Web servise
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Evola G compassに用いている生物種Evola, G‐compassに用いている生物種

ヒトヒト hg18*

チンパンジー panTro2*

アカゲザル rheMac2*

ウス

霊長類

マウス mm9*

ラット rn4*

イヌ canFam2*

ウ
哺乳類

ウマ equCab1*

ウシ bosTau4*

オポッサム monDom4*

ニワトリ galGal3*

ゼブラフィッシュ danRer5*

メダカ oryLat1*

鳥類

魚類
ミドリフグ tetNig1*

トラフグ fr2*（Evolaのみ）

魚類

* UCSCゲノム http://genome.ucsc.edu/

ヒトゲノムおよび13種の脊椎動物ゲノムを使用



データ作成の枠組み
ヒトゲノムヒトゲノム

他生物ゲノム ヒト

他生物

ヒト⇔他生物間の双方向
ゲノムアラインメントによる

１：１アラインメント領域の同定

アラインメント
領域の注釈づけ領域の注釈づけ



データ作成の枠組み
ヒトゲノム 他生物1ヒトゲノム

他生物ゲノム ヒト

他生物2

他生物1

ヒト⇔他生物間の双方向
ゲノムアラインメントによる

１：１アラインメント領域の同定 ヒト遺伝子(43,159 HIX)
他生物遺伝子

アラインメント
領域の注釈づけ

1:1ゲノムアラインメントに
オ バ ラップする

他生物遺伝子

領域の注釈づけ オーバーラップする
相同遺伝子対の同定

相同遺伝子対の相同遺伝子対の
クラスタリングによる
オーソログ群の同定



データ作成の枠組み
ヒトゲノムヒトゲノム

他生物ゲノム ヒト

他生物

ヒト遺伝子

ヒト⇔他生物間の双方向
ゲノムアラインメントによる

１：１アラインメント領域の同定 ヒト遺伝子(43,159 HIX)
他生物遺伝子

アラインメント
領域の注釈づけ

1:1ゲノムアラインメントに
オ バ ラップする

他生物遺伝子

アミノ酸配列の相同性に領域の注釈づけ オーバーラップする
相同遺伝子対の同定

基づくヒト遺伝子の単結合ク
ラスタリング

相同遺伝子対の相同遺伝子対の
クラスタリングによる
オーソログ群の同定

両グループの統合による遺
伝子ファミリーの同定

遺伝子群の

伝子ファミリ の同定

分子系統解析に基づく
オーソロジー判定を含む
(M l ti ) 注釈づけ(Manual curation)



G compass 統計データ(抜粋)G‐compass 統計データ(抜粋)

生物種のペア
（ヒト 対 他生物種)

ヒトゲノム上の
アライン
メント長

アライン
メント

ブロック数

アライン
メント長の

中央値

全長がアライ
ンメントに含

まれる遺伝子

配列の相違度

ギャップ無 ギャップ有(Gb) (bp) 数 ギャップ無 ギャップ有

ヒト-チンパンジー 2.36 188,292 6,546 20,196 0.0144 0.0213

ヒト-マカクザル 2.22 420,684 3,473 16,278 0.0631 0.0864

ヒト-マウス 1.06 828,478 776 9,749 0.3158 0.4228

ヒト-イヌ 1.63 760,305 1,317 12,604 0.2512 0.3714

ヒトゲノム 3.11 - - 35,303* - -

*based on H‐InvDB 6.2



Evola 統計データEvola 統計データ

*ヒトと他生物種のオーソログの関係は、「1遺伝子対1遺伝子｣ではなく、「n対m」(n≥1, m≥1)として定義
されるため、”Human genes”と”(他生物)Genes”の数字は一致しない



Evola, G‐compassをどのように研究に活かすか

対象とする遺伝子、ゲノム領域を種間(ヒト⇔モデル生物)
で比較するで比較する

Evola
– オーソログは存在するかオ ソログは存在するか

– パラログはいくつあるか、いつ重複したか

– 相同遺伝子間で、高度に保存された or 種特異的に多様化し
た領域はあるか

G‐copmass
相同遺伝子の非 ド領域や近傍領域( 転写調節領域)の– 相同遺伝子の非コード領域や近傍領域(e.g. 転写調節領域)の
配列も保存されているか

– 対象とする保存領域に特徴的なゲノム構造は存在するか対象とする保存領域に特徴的なゲノム構造は存在するか

– 遺伝子の並び(シンテニー)も種間で保存されているか

プロモータータ
エクソン イントロンエンハンサー

転写調節領域



Evola G compassを使ってみましょうEvola, G‐compassを使ってみましょう

方法アクセス方法

1. H‐InvDBのメインページ(http://h‐invitational.jp/hinv/ahg‐イン ジ( p // jp/ / g

db/tools_ja.jsp)→クイックガイド

2.



Evolaデータの活用例: リンク自動管理シス
テムによる種を超えたID変換

IKMCMouse Drug
Drug
Compound

HumanHuman



Evola 7.5

10月上旬に公開予定!!10月上旬に公開予定!!

H‐InvDB 7.5に準拠
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