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Dicty_cDBは、社会性アメーバとして知られる細胞性

粘菌Dictyostelium discoideumのEST解析によって得ら

れた配列一次情報にさまざまな二次情報を追加して公

開している遺伝子情報データベースであり、WISHによ

る発現部位データベースATLASも内蔵している。EST
解析は文科省科研費、JSPS未来開拓事業のサポートを

得てDictyostelium cDNAプロジェクトチームによって実

施されたもので、DB作製自体も8年間にわたって研究

成果公開促進費によりサポートされた。Dicty_cDBの最

大の特徴は最新版情報の公開を目指していることであ

り、当初から配列の即時公開とアノテーション内容の

継続的更新を実施している。プロジェクト終了後の

データベース管理に必要な人的・予算的ソースの捻出

が大きな課題であったが、現在は筑波大学のレンタル

サーバシステムを利用することによってセキュリティ

を損なわず公開にかかるコストを抑えるとともに、永

続的公開を保証するために統合デ タベ スに登録し続的公開を保証するために統合データベースに登録し

ている。

Dictyostelium discoideum cDNA Project からのEST配列をでき

るだけリアルタイムに近い形で公開することをめざした。配列の追
加・修正は容易にデータベースに反映される構成になっている

５種類の発生段階に由来する11種類のcDNAライブラリーからラン

ダムに選んだ約９万クローンについて両端からの配列決定を行った。
約15万の配列が登録されているこれらは8 402の非重複配列にア加 修正は容易にデ タベ スに反映される構成になっている。

プロジェクトは2005年３月に終了した。
約15万の配列が登録されているこれらは8,402の非重複配列にア
センブルされた。

Di t DBでは DNAク ンごとの配列と DNA ti に いて配列とアATLASとしてWh l t i it h b idi ti の画像デ タ Dicty_cDBではcDNAクローンごとの配列とcDNA contig について配列とア
ノテーション、その他の情報を提供している。BLAST検索結果は現在でも古
いものから順次自動的に更新されている。

ATLASとしてWhole mount  in situ hybridizationの画像データ
ベースを公開している。D. discoideumの発生過程における予定

胞子、予定柄細胞に特異的な遺伝子の発現パターンを収集して
いる。

発生段階 名称 クローン 配列 名称 クローン 配列 名称 クローン 配列 クローン 配列

増殖期 VS 6,733 10,850 VF, VH 21,272 38,718 * * * 28,005 49,568

集合期 * * * AF, AH 19,768 33,022 * * * 19,768 33,022

移動体期 SL,SS 14,423 19,759 SF, SH 14,099 22,806 * * * 28,522 42,565

形態形成期 * * * CF, CH 17,564 28,783 * * * 17,564 28,783

配偶子 FC, FCL 1,122 1,450 * * * FC-IC 903 1,896 2,025 3,346

全体 22,278 32,059 72,703 123,329 903 1,896 95,884 157,284

Dicty_cDBデータのまとめ

オリゴdTライブラリー 完全長ライブラリー 差分化ライブラリー 全体*

*PHRAPプログラムによるアセンブルを加工し、6,790の独立遺伝子を得た

EST配列（緑のバー）はゲノム配列にマップされ、遺伝子モ
デルのキュレーションに貢献している（DictyBaseチームとの
共同作業）。波線はクローンとしては存在するが配列が決定
されていない部分。このアラインメントから完全長クローンを
簡単に選抜できる。

cDNAクローンは分子生物学的実験に利用価値が高
い。プロジェクト終了後のクローンの配布はNBRP-
nenkin(ナショナルバイオリソースプロジェクト細胞性粘
菌)の中核機関として筑波大学が行っている。完全長
が確認されているcDNAをコレクション全体からピック
ア プして再整列し 提供している

比較ゲノム解析にも利用されている。図はD. 
discoideumをもとにして遺伝子モデルを構
築したAcytostelium subglobosum の遺伝
子データベース。この細胞性粘菌は多細胞
化しても細胞分化せず、すべて胞子となる。

アップして再整列し、提供している。。

プロジェクト終了後のデータベース維持をどうするかは深刻な問題
である。現時点では筑波大学内の学術情報メディアセンター内にレ
ンタルサーバを調達し、オリジナルサイトから毎日ミラーしている。

ゲノム解読は2005年に終了。医科学研究にも利用されている重要なモデル生物

これによりセキュリティ管理の問題は解消した。しかしこのシステム
の継続にもある程度の人的資源や予算が必要であり、根本的な解
決には至っていない。


