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ABSTRACT

The PANM database (Protostome DB) is a public database platform established in 2015 for the efficient annotation 
of next-generation sequencing (NGS) data arising from genome sequencing projects involving the Invertebrates 
(include Arthropoda, Mollusca, and Nematoda). The database has been updated on a routine basis to further 
increase the accuracy and speed of NGS data annotation. In PANM DB version 5.0 release a total of 21,276,123 
protein sequences belonging to the Protostomes have been made available (registered sequences of NCBI). The 
PANM DB version 5.0 contains about 4% of the total NCBI-nr data shortening the time for overall annotation of 
large-scale NGS data of the Protostomes. PANM DB version 5.0 can be downloaded for free from 
http://panm.sch.ac.kr/ for annotation based on local BLAST analysis.
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서  론

NGS 기술의 발전으로 대량의 유전체 및 전사체 서열 데이터

를 더 낮은 생산 비용과 더 적은 시간으로 확보가 가능해지면서 

NCBI의 Sequence Read Archive (SRA) 의 NGS 데이터의 

양이 빠르게 증가하고 있다 (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 
genbank/statistics). 최근에는 NGS 2세대 서열분석기 즉 

Long read sequencer (PacBio SMRT, Oxford Nanopore 
등) 의 활용성이 증대되어 Whole Genome Shotgun (WGS) 
데이터의 길이 (Read length) 및 데이터 양이 급증하고 있어, 
Gene prediction 및 annotation의 중요성이 더욱 강조 되어

지고 있다.
과거에는 NGS를 통해 얻은 데이터의 annotation을 위해 

NCBI에서 제공하는 BLAST와 NCBI nr 데이터 베이스를 

이용하는 것이 일반적이었다. 그러나 NGS의 발전에 의한 서

열데이터의 급격한 증가로 인해 NCBI nr 데이터베이스를 이

용하여 BLAST 분석을 진행할 경우 매우 오랜 시간이 걸린다

는 점이 대두되었다 (Altschul et al., 1990, McGinnis and 
Madden, 2004). 본 연구진은 이러한 문제를 극복하고 

annotation 결과의 정확성을 높이기 위해 2004년 연체동물 

전용 BLAST 서버를 구축하였다 (Lee et al., 2004). 하지만 

곤충을 포함한 무척추동물 관련 유전정보의 분석을 수행하기

에는 적합하지 않아 동일한 인터페이스를 활용하여 2015년 

https://doi.org/10.9710/kjm.2022.38.3.125
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PANM (Arthropoda, Nematoda, Mollusca) 데이터베이스 

version 1.0을 구축하였다 (Kang et al., 2015). 데이터의 지

속적인 증가로 인해 PANM DB는 2016년 9월 version 2.0
으로 업데이트를 진행하였으며, 아미노산 서열을 추가하여 

2019년 3월 version 3.0으로 업데이트 하였다 (Kang et al., 
2016, Kang et al., 2019). 이후 2021년 2월 NCBI에 2019
년 3월 이후 추가적으로 업데이트 된 Arthropoda, 
Nematoda, Mollusca의 모든 아미노산 서열을 PANM 데이

터베이스에 추가하여 version 4.0으로 업데이트를 진행 

(Sang et al., 2021) 하였다. PANM database의 

annotation 속도가 매우 빨라서 해외 연구자들도 많이 활용하

고 있다 (Capt et al., 2018).
Version 4.0으로 업데이트 이후 2022년 9월 현재까지 

NCBI에 등록되어진 Arthropoda, Nematoda, Mollusca 유
전자의 아미노산 서열의 수가 약 133.47% 증가한 것을 확인

하였다. 이에 annotation 정확도 등 결과의 질적 향상을 위하

여 최신 유전정보를 추가하여 PANM 데이터베이스를 업데이

트 하였다.
재료 및 방법

1. 데이터베이스 업데이트

PANM database version 5 업데이트를 위하여 2021년 3
월부터 2022년 9월까지 NCBI에 등록된 Arthropoda, 
Nematoda, Mollusca의 모든 amino acid sequence를 다운

로드하였다. 확보한 유전자의 amino acid sequence를 

PANM database version 4.0에 추가하여 BLAST가 가능하

도록 formatdb 프로그램으로 데이터베이스화를 진행하였다.

2. 웹 인터페이스 개선

기존 PANM database version 4.0이 구축된 Web server
에 PANM database version 5.0을 새로 적용하여 BLAST 
수행이 가능하도록 인터페이스를 수정하였으며, PANM 
database version 4.0과 같이 많은 연구자들이 활용할 수 있

도록 PANM database version 5.0을 탑재하여 다운로드가 

가능하도록 하였다.

결과 및 고찰

PANM 데이터베이스 업데이트를 위하여 NCBI에서 2021
년 3월부터 2022년 9월까지 등록된 Arthropoda, 
Nematoda, Mollusca 유전자의 amino acid sequence 총 

5,386,132개를 다운로드하였으며, version 4.0에 추가하여 총 

21,276,123개의 서열, 11,470,671,405개의 아미노산으로 이

루어진 PANM database version 5.0을 구축하였다. 

Version 5.0의 데이터는 이전버전과 같이 Arthropoda, 
Nematoda, Mollusca 3개 phylum의 amino acid 서열로 구

성하였으며, 각 phylum의 아미노산 서열은 Arthropoda이 전

체의 약 83.46%를 차지하는 17,384,642개였으며, 
Nematoda는 약 8.16%인 2,014,594개, Mollusca는 약 

8.38%인 1,876,887개로 확인되었다. 이는 이전 버전과 비교

하였을 때 유전자의 수는 약 133%가 증가하였고, 아미노산의 

수는 약 158%가 증가한 것으로 나타났다.
Mollusca Bivalvia의 분석을 위해 NCBI browser를 통하

여 50,826개의 Nucleotide sequence data와 52,814개의 

amino acid sequence data를 다운받아 Bivalvia 전용 

database를 구축하였으며, 국내로 수입되는 Bivalvia의 분류

학적 연구를 위하여 국내에 수입되는 Bivalvia와 국외에서 직

접 채집한 Bivalvia를 대상으로 COI 유전자를 sequencing한 

서열정보를 데이터베이스화 하였다 (Chung et al., 2019).
또한 복족류의 분석을 위하여 NCBI와 BOLD에서 각각 

98,070개와 124,802개의 COI 서열을 다운로드하여 복족류 

전용 COI 데이터베이스를 구축하고, 국내로 수입된 복족류와 

중국, 미얀마, 영국, 일본, 호주, 베트남 등 6개국에서 확보한 

복족류를 대상으로 화보 및 분석한 COI 유전자의 서열정보를 

데이터베이스화 하였다 (Sang et al., 2021).
NCBI에 등록된 Arthropoda, Nematoda, Mollusca의 

amino acid 서열들을 확인해본 결과 1999년 최초로 등록되

기 시작하였으며, PANM database version 1.0이 발표된 

2015년 6월까지 4,051,323개의 amino acid 서열이 등록되

었다. 이후 매년 평균적으로 약 200만개의 Amino acid 서열

이 등록되고 있다. 이는 차세대 염기서열 분석기의 빠른 발전

과 나고야 의정서 시행에 따른 생물자원의 유전체 및 전사체 

연구가 증가하고 있으며, 연구 목적 및 방법에 따라 다양화되

고 있음을 의미한다.

요  약

업데이트된 PANM database version 5.0은 이전 version
과 비교하여 약 1.3배의 amino acid 서열들이 추가되었다. 일
반적으로 annotation에 사용하는 NCBI-nr database와 비교

하면 약 4%의 서열로 구축되어 있으나, Arthropoda, 
Nematoda, Mollusca에 해당하는 유전자의 amino acid 
sequence를 이용하여 구축하였기 때문에 3개의 phylum에 

해당하는 종의 유전자, 유전체 또는 전사체 sequence에 대한 

annotation 시간을 줄이고 정확도를 향상시킬 수 있었다. 또

한 PANM database version5는 이전 version과 같이 모든 

연구자들이 사용할 수 있도록 오픈하여 다운로드가 가능하게 

하였으며, 앞으로 무척추동물을 연구하는 연구자들에게 유용하
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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
Ver. 4 15,889,991 12,943,654 1,858,096 1,088,241
Ver. 5 21,276,123 17,384,642 2,014,594 1,876,887

Rate of Increase
(1 → 5) 525% 558% 308% 653%

Rate of Increase
(2 → 5) 281% 280% 312% 438%

Rate of Increase
(3 → 5) 183% 186% 127% 263%

Rate of Increase
(4 → 5) 133% 134% 108% 172%

Total
Letters

Ver. 1 1,552,609,669 1,196,730,565 226,168,391 99,710,713
Ver. 2 3,114,590,190 2,590,040,078 266,349,624 158,200,488
Ver. 3 4,813,465,883 3,939,129,978 569,496,601 304,239,304
Ver. 4 7,245,891,909 6,032,532,729 697,011,463 516,347,717
Ver. 5 11,470,671,405 9,573,324,156 935,627,103 961,720,146

Rate of Increase
(1 → 5) 739% 800% 414% 965%

Rate of Increase
(2 → 5) 368% 370% 351% 608%

Rate of Increase
(3 → 5) 238% 243% 164% 316%

Rate of Increase
(4 → 5) 158% 159% 134% 186%

Table 1. Status of updated amino acid sequences in PANM DB version 5

게 이용될 것으로 판단된다.
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