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システムの詳細 
 

 
図 1-1 Home 
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表 1 VarySysDBのサブシステムとページ 

サブシステム ページ 機能 

Polymorphism Search 遺伝子多型を検索し結果を表示する 

Polymorphism Table 遺伝子多型の詳細な情報を表示する 

Transcript Search 遺伝子を検索し結果を表示する 

Transcript Table 遺伝子の詳細な情報を表示する 

Sequence View 遺伝子配列および、それに関連付く多型

と CDS およびドメインの情報を表示す

る 

STR/SAR Search 繰り返し配列を検索し結果を表示する 

CNV Search 構造多型を検索し結果を表示する 

CNV Table 構造多型の詳細な情報を表示する 

Keyword Search ID および遺伝子名、Definition を検索し

結果を表示する 

VaryGene 2 

System Information VaryGene2 上に登録されている遺伝子お

よび多型の数を表示する 

LD-Search － 指定された領域内の連鎖不平衡領域

(LD-bin)を検索し表示する。 

GBrowse － 指定されたゲノム領域を HIT, HIX,多型

とともに表示する。 

各ページの検索結果は表示だけでなくダウンロードも可能。インターネット・ブラウザー

の設定にしたがって、英語と日本語が切り替わります。 

 

 

1.1. VaryGene2 

VaryGene2 のメニューバーでは、それぞれ「多型」、「遺伝子*」、「繰り返し配列」、「構造多

型」について、それぞれの情報や解析データを下記のように検索し表示します。 

*H-InvDBの転写物(HIT)のことですが、本マニュアルでは遺伝子と記します。 
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1.1.1. Polymorphism Search 

 

図 1-2 Polymorphism Search 

 

Polymorphism Search ページは、遺伝子多型の性質や分類解析された結果、ドメインまたは

タンパク質構造などに与える影響を検索できます。四角で囲まれた検索項目ボックスをま

たいで複数の条件を指定した場合は AND検索、ボックス内での複数指定の場合は OR検索

がなされます。Search For Analysis Result(研究結果検索)のボックス内に限り、AND検索と

OR検索を選ぶことができます。Polymorphismテーブルの dbSNP IDカラム内の IDを選ぶこ

とにより、Polymorphism Table（下図）へ遷移することができます。Downloadのラジオボタ

ンを有効にすることで、表示されている情報がダウンロードできます。 
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1.1.2. Polymorphism Table 

 

 

図 1-3 Polymorphism Table 

 

Polymorphism Tableに現れた１行のどこかをクリックすることにより、多型の情報および解

析情報（HIT中の位置やドメインへの影響など）が表示されます。Classificationテーブルに

は H-Inv IDカラムより Transcript Tableへの遷移および、Linkカラムより Sequence View、

GBrowse、Transcript View、Locus Viewへのリンクがあります。Downloadボタンにより、表

示されている情報がダウンロードできます。 
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1.1.3. Transcript Search 

 

図 1-4 Transcript Search 

 

Transcript Searchページでは、遺伝子の属性より検索できます。検索項目ボックスに関する

検索条件は Polymorphisms Tableと同様です。Transcriptテーブルの H-Inv IDカラムの IDを

クリックすることで Transcript Tableへ遷移できます。また、Linkカラムより Sequence View

や GBrowseおよび Transcript Viewや Locus Viewへ遷移できます。Downloadのラジオボタン

を有効にすることで、表示されている情報がダウンロードできます。 
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1.1.4. Transcript Table 

 
図 1-5 Transcript Table 

 

Transcript Tableページは、遺伝子とマイクロサテライト(STR)、単一アミノ酸リピート(SAR)、

ドメインの情報、および多型の情報と解析の表示します。Transcriptテーブルの H-Inv IDの

リンクから Transcript Tableへ遷移することができる。また、Linkカラムより Sequence View

や GBrowseおよび Transcript Viewや Locus Viewへ遷移できます。Downloadボタンを押下す

ることにより、表示されている情報がダウンロードできます。 
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1.1.5. Sequence View 

 

図 1-6 Sequence View 

 

Sequence Viewページは、遺伝子の塩基配列および、その上に多型の分類解析、CDS、ドメ

インの情報を表示します。また、色のついた表示をクリックすると、その情報がウィンド

ウとして表示されます。Download ボタンにより、表示されている情報がダウンロードでき

ます。 
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1.1.6. STR/SAR Search 

 

図 1-7 STR/SAR Search 

 

STR/SAR Searchページでは、遺伝子および STR(マイクロサテライト)、SAR(単一アミノ酸

リピート)の情報を検索できます。Repeatテーブルの H-Inv IDカラムのから Transcript Table

へ遷移できます。また、Linkカラムより、Transcript Viewや Locus Viewへ遷移できます。

Download のラジオボタンを有効にすることで、表示されている情報がダウンロードできま

す。 
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1.1.7. CNV Search 

 

図 1-8 CNV Search 

CNV Search ページは、構造多型の情報を検索できます。Structural variation テーブルの

Variation IDのカラムから CNV Tableへ遷移します。Downloadのラジオボタンを有効にする

ことで、表示されている情報がダウンロードできます。 

 



 - 12 - 

1.1.8. CNV Table 

 

図 1-9 CNV Table 

 

CNV Tableページは、構造多型の情報を表示します。Downloadボタンにより、表示されて

いる情報がダウンロードできます。 
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1.1.9. Keyword Search 

 
図 1-10 Keyword Search 

 

各ページ共通のページ上部の検索項目から、ID、遺伝子名、Definition の項目を選んで、検

索することします。Keyword Searchテーブルの IDのリンクからそれぞれ検索内容にあった

ページへ遷移することができます。例えば、dbSNP IDならば、Polymorphism Tableへ遷移し

ます。 
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1.1.10. System Information 

 

図 1-11 System Information 

 

System Informationページは、VaryGene2のデータベースにある統計情報を表示します。 
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1.2. LD Search System 

 

図 2-1 LD Search System 

 

LD Search Systemは指定した染色体の範囲に存在する LD-binを検索できます。本システム

で使用している LD-binデータは単一の精子より由来するものであるため、従来の二倍体ゲ

ノムから推定する方法で生じる誤差を含んでおりません。本データは九州大学の日笠 幸一

郎 博士、林 健志 博士より提供されました(D-haploDB Phase II on Build 36)。LD-binデー

タの詳細につきましては、D-HaploDBの webページ(http://finch.gen.kyushu-u.ac.jp/) (1)をご覧

ください。 
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1.3. GBrowse 

 

図 3-1 GBrowse 

 

VarySysDBに組み込まれた GBrowseにより、HITや HIXと多型のゲノム内での位置関係を

知ることができます。GBrowseは様々な機能を持った公開ツールですので、Gbowseの持っ

ている機能を利用して、表示された領域内の情報をダウンロードし、あるいは利用者のデ

ータをアップロードして VarySysDBのデータと比較することができます。 

GBrowseの URL： 

http://www.gmod.org/wiki/index.php/Gbrowse 
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