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H-DBAS（Human-transcriptome DataBase for Alternative Splicing）は、ヒトの選択的スプライシング
のデータベースです。H-Invitational 会議でアノテーションされた 65,158 のヒト完全長 cDNA のうち、
20,803 の RASV（代表選択的スプライシングバリアント）を同定し、登録しています。タンパク機能に
影響を与えるヒトの選択的スプライシングや、比較ゲノム解析によってヒトとマウスで保存された選
択スプライシングなどを検索し、専用のビューワからゲノム構造を表示することが可能です。また、
2009 年 9 月より、新たに RNA-Seq 解析のデータを公開しました。ヒト DLD-1 細胞の細胞質、核お
よびポリソームの各分画より Illumina GA でシークエンスされた合計約 1 億 5 千万のショートリード
（RNA-Seq タグ）を用い、RefSeq のユニークな選択的スプライシングジャンクションで特異的に発現
する分画を調べました。その結果、254 のユニークな選択的スプライシングジャンクションが核で特
異的に、299 のユニークな選択的スプライシングジャンクションがポリソームで特異的に発現し、そ
のジャンクションを持つ RefSeq が DLD-1 細胞内でそれぞれ翻訳されない（核にあるため）・翻訳さ
れる（ポリソームにあるため）ということが分かりました。これらの結果は、 
http://h-invitational.jp/h-dbas/の URL で公開しています。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
図 核(Nucleus)で特異的に発現される選択的スプライシングのジャンクション（赤線） 
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