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現代のバイオ研究が産み出す膨大なデータは、さまざまな観点のデータベースや解析ツールの形を
とって公共財「バイオ情報資源」としてインターネットに公開される。研究の新たな展開は、新たな
観点でこうしたバイオ情報資源を選択し組合わせて利用することから始まる。一方で、アドホックに
構築されることが多いバイオ情報資源は、大量データ処理や繰返し処理に必須であるコンピュータプ
ログラムから再利用することが困難であった。そこで、日本DNAデータバンク（DDBJ）のサービ
スをPerl, JAVA, Python, RubyまたはCから利用できるようにWeb APIを用意して、バイオ情報
資源の高準化と共用化への道を拓いた。また、ウエット系研究者のために、プログラミングすること
なく一連の解析の流れを構築できるナビゲーションシステムも整えた。今回は、このWABIとともに、
新型シーケンサ由来のリード・アーカイブの登録から公開までの流れも紹介する。なお、11月26－
27日にライフサイエンス統合データベースセンターにて「WABIワークショップ：データベースと
ツールを使いこなしてバイオの課題を解決しよう」を開催する（http://wabi2009.nig.ac.jp/）。
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体系化が求められる様々なデータの中でも、扱われる概念が多岐にわたり、電子化が難しかったシ
グナル伝達パスウェイのデータベース化に、我々は以下のような方法で取り組んできた。1）図や言
葉で表現される知識を漏れなく記述できる形式の開発、2）専門家による論文からの知識抽出・概念
間の関係を計算機に識別させるためのオントロジー構築、3）国際的なデータ標準化への貢献。
現在、60以上のカノニカルおよびモデル生物特異的なパスウェイをINOH形式およびBioPAX国際
標準形式でホームページ(http://www.inoh.org)より公開中である。パスウェイ全体を視覚的に把握
し易くする、分子を主体とした表示機能をINOH client（パスウェイ検索・閲覧アプリケーション）
に追加した。また、オントロジー検索・閲覧Webアプリケーション（INOH Ontology Viewer）か
らパスウェイにアクセスする機能を追加した。さらに、利用者の興味ある部分パスウェイをクエリと
して、オントロジーの階層を利用し、生物種をまたがった類似パスウエイを検索・提示するシステム
を構築した。これらの機能について紹介する。
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