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ABSTRACT

The PANM Database (Protostome DB) was constructed for the first in the year 2015. The aim of the construction 
was to provide a public platform for researchers to efficiently annotate the next-generation sequencing (NGS) data 
arising out of genome sequencing projects of species belonging to Arthropoda, Mollusca, and Nematoda 
(Protostome group). The web-based interface has paramount importance in improving the process of sequencing 
data with a greater number of noteworthy hits. In the subsequent year, we released an update to the database 
(PANM-DB v1.0) that contained twice the number of protein sequences (7,571,246) as compared to the original 
database and the inclusion of Cephalopod sequences. We now release the third database update (PANM-DB v3) 
with the incorporation of 11,615,243 protein sequences. The size of PANM-DB v3 is smaller, only 6% of NCBI nr 
database, and significantly reduces the NGS data annotation time. Like the previous versions of the database, 
PANM-DB v3 is freely downloadable from http://panm.sch.ac.kr/ for local BLAST analysis.
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서  론

최근 유전자 및 유전체 분석에서 차세대 염기서열 분석 방법인 

NGS (Next Generation Sequencing) 기술이 주로 사용되면서 

무제한적인 서열 데이터의 확보가 쉬워짐에 따라 (Metzker, 2010) 

축적되어지는 NCBI SRA (Sequence Read Archive) NGS 

데이터의 양이 최근 10년간 약 만 배 이상 매우 빠르게 증가하

고 있다 (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ sra/). 이에 따라 대량

의 서열 정보를 NCBI nr (All non- redundant) 데이터베이
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스를 이용하여 BLAST (Basic Local Alignment Search 

Tool) 분석을 진행할 경우 긴 시간이 소요되는 단점을 극복하

고 annotation 결과의 정확성을 높이는 것은 NGS 기술발달

과 맞물려 생물정보학적 분석에 있어서 가장 큰 문제로 대두되

고 있는 실정이다 (Altschul et al., 1990; McGinnis and 

Madden, 2004). 

2015년 연체동물 NGS 데이터의 분석시간 단축과 

annotation 결과의 정확성을 높이기 위해 PANM 데이터베이

스를 구축한 이후 2016년 9월 버전 2로 업데이트 하였다 

(Kang et al., 2015, 2016). 그 이후 NCBI 의 아미노산 서열 

정보들이 대량으로 축적되었으며, 버전 2이 구축 이후 NCBI 

의 아미노산 정보를 확인한 결과 정보의 양이 약 150% 정도 

상승한 것을 확인하였다. 이에 본 연구를 통해 PANM 데이터

베이스의 버전을 업데이트하고 최신의 유전정보를 제공하여 

annotation 결과의 질적인 향상을 제공하고자 하였다.

재료 및 방법

1. 데이터베이스 업데이트

2016년 9월에 웹인터페이스 구축 및 업데이트가 진행된 

PANM 데이터베이스 버전 2를 버전 3으로 업데이트하기 위

하여 2016년 9월부터 2019년 2월까지의 NCBI에 등록된 

Arthropoda, Nematoda, Mollusca 의 모든 유전자의 아미

노산 서열 정보를 확인 후 다운로드 하였다. 확보한 유전자의 

아미노산 서열 정보는 PANM 데이터베이스 버전 2에 추가하

여 NCBI에서 제공하는 BLAST가 가능할 수 있도록 

formatdb 프로그램을 사용하여 데이터베이스화 하였다. 

2. 서버 구축 및 웹 인터페이스 개선

웹상에서 BLAST를 서비스하기 위하여 Xeon E3-1220 

CPU를 장착한 PowerEdge(TM) R230 Rack Mount 

Server에 Linux CentOS 7.6 운영체제를 이용하여 웹서버를 

구축하였다. 구축된 서버에 NCBI에서 제공하는 WebBLAST 

패키지를 설치하고 PANM 데이터베이스 버전 3을 이용한 

BLAST가 수행 가능하도록 인터페이스를 설정하였다. 또한 

이전 버전과 마찬가지로 많은 연구자들이 사용할 수 있게 

PANM 데이터베이스 버전 3의 다운로드 링크를 탑재하였다.

결과 및 고찰

PANM 데이터베이스의 업데이트를 위해서 NCBI에서 

Arthropoda, Nematoda, Mollusca 분류별로 2016년 9월부

터 2019년 2월까지 등록된 4,040,997개의 유전자의 아미노산 

서열을 다운로드하여 버전 2에 추가하여 총 11,612,243개의 

서열, 4,813,465,883개의 아미노산으로 이루어진 PANM 데

이터베이스 버전 3을 구축 완료하였다. 버전 3의 데이터를 확

인해보면 이전 버전과 마찬가지로 Arthropoda의 유전자 아미

노산 서열이 9,313,972개로 가장 많았으며, Nematoda와  

Mollusca가 각각 1,585,378개와 712,893개를 차지하는 것으

로 확인되었다. 버전 1과 비교해보면 유전자 개수는 약 287%

PANM-DB Arthropoda Nematoda Mollusca

Total
sequences

Ver. 1 4,051,323 3,111,849 652,125 287,349

Ver. 2 7,571,246 6,178,888 964,027 428,331

Ver. 3 11,612,243 9,313,972 1,585,378 712,893

Rate of Increase
(1 → 3)

287% 299% 243% 248%

Rate of Increase
(2 → 3)

153% 151% 164% 166%

Total
letters

Ver. 1 1,522,609,669 1,196,730,565 226,168,391 99,710,713

Ver. 2 3,114,590,190 2,590,040,078 366,349,624 158,200,488

Ver. 3 4,813,465,883 3,939,129,978 569,496,601 304,239,304

Rate of Increase
(1 → 3)

316% 329% 252% 305%

Rate of Increase
(2 → 3)

155% 152% 155% 192%

Table 1. Status of updated amino acid sequences in PANM DB version 3
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가 증가하였고, 아미노산 개수는 316%가 증가한 것을 확인하

였다. 업데이트된 버전 3의 PANM 데이터베이스를 검증하기 

위하여 본 연구팀이 보유한 연체동물 전사체 분석에서 얻은 

1,000개의 유전자 서열을 샘플로 하여 BLASTX 분석을 진행

한 결과 분석시간은 조금 증가하였지만 annotation 결과 개수

가 전체의 37%에서 43%로 약 6% 가량 상승하는 것으로 확인

되었다.

NCBI에 등록된 Arthropoda, Nematoda, Mollusca 유전

자 아미노산 서열들을 확인한 결과 1999년 최초로 유전자가 

등록되었으며, PANM 데이터베이스 버전 1이 발표된 2015년 

6월 까지 16년 동안 NCBI에 등록된 유전자 수치가 버전 3이 

업데이트된 4년 정도의 시간 동안 약 3배정도 증가하는 것을 

확인하였다. 이는 서두에 밝혔듯이 NGS 라는 차세대염기서열

분석기의 가파른 발전과 유전자원에 대한 접근 및 그 이용으로

부터 발생하는 이익의 공정하고 공평한 공유에 관한 나고야의

정서 시행에 따른 전 세계 생물자원들의 유전체 및 전사체 관

련연구가 기하급수적으로 증가하고 있음을 의미한다.

PANM 데이터베이스 버전 2에서는 단독서버가 아니라서 

많은 사용자로 인한 과부하 문제로 BLAST 웹서비스를 중단

하고 DB 데이터의 다운로드만 제공하여 일반 연구자들이 사

용하기 어렵다는 단점이 있었다. 하지만 PANM 데이터베이스 

버전 3로 업데이트가 되면서 단독 서버로 웹서비스가 가능한 

홈페이지가 구축되었으며, 이를 통하여 웹상에서 바로 PANM 

데이터베이스를 활용한 BLAST가 가능하게 되었다. 뿐만 아

니라 이전 버전과 마찬가지로 로컬 서버에서도 사용할 수 있도

록 PANM 데이터베이스를 다운로드할 수 있도록 하였다. 

요  약

버전 3으로 업데이트된 PANM 데이터베이스는 이전 버전

과 비교하여 약 1.5배 정도 유전자의 아미노산 서열정보를 추

가적으로 확보하였다. 현재 일반적인 annotation 에 주로 사

용되고 있는 NCBI nr 데이터베이스에 비하여 그 크기가 6%

에 지나지 않으며, 이를 통하여 NGS를 통해 얻어진 대량의 유

전자 서열들에 대한 annotation 시간을 NCBI nr 에 비해 더

욱 줄여줄 수 있게 되었다. 이전 버전과 마찬가지로 PANM 데

이터베이스 버전 3 역시 모든 연구자들이 사용할 수 있도록 오

픈하여 다운로드가 가능하게 하였다. 앞으로 Arthropoda, 

Nematoda, Mollusca의 유전자나 유전체 또는 전사체를 연

구하는 연구자들에게 본 연구를 통해 구축된 PANM 데이터베

이스가 유용하게 이용될 것으로 사료된다.
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