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本研究は農林水産省「画期的な農畜産物作
出のためのゲノム情報データベースの整備」の
委託を受けて行われています。

詳細については宮尾安藝雄のポスターも御覧
下さい。
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背景～これまでの状況

• 農業生物資源研究所は植物ゲノム研究、昆虫ゲノム研究、家畜ゲノム研究で成果を
上げ、関連データベースを整備してきた。

Rice genome sequencing
(Nature, 436:793-800, 2005)

Rice genome annotation
(Genome Res, 17:175-183, 2007)
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背景～これまでの状況

• 農業生物資源研究所は植物ゲノム研究、昆虫ゲノム研究、家畜ゲノム研究で成果を
上げ、関連データベースを整備してきた。

• さらに、種内や近縁種の比較解析を推進している。

コシヒカリのゲノム配列決定

アフリカイネのゲノム配列決定
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上げ、関連データベースを整備してきた。

• さらに、種内や近縁種の比較解析を推進している。

オオムギのゲノム配列決定

オオムギの完全長cDNA配列決定
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背景～これまでの状況

• 農業生物資源研究所は植物ゲノム研究、昆虫ゲノム研究、家畜ゲノム研究で成果を
上げ、関連データベースを整備してきた。

• これらの成果を受け、農林水産生物ゲノム情報統合データベースのプロジェクトを推
進してきた。

• 作物研では、イネの品種・特性データを、日本中の機関と共同で収集、提供。

農林水産生物ゲノム情報統合データベース
バラバラに作られ、発信されていたデータベース

塩基配列
タンパク質

表現型

文献
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H18～H22

有機的統合
利便性の
向上追求

イネ統合ブラウザ

農水統合ＤＢポータル

カイコ統合ブラウザ

H23～H27
ゲノム解読新時代

• 膨大な配列情報が蓄積（数百塩基の断片が数億本の単位で）
• 多様な生物種で全ゲノムが決まる

• 膨大な配列情報が蓄積（数百塩基の断片が数億本の単位で）
• 多様な生物種で全ゲノムが決まる

これまでと違い膨大な情報が生産される。
ゲノム競争に勝てる仕組みの樹立、その
ための実験研究者への支援が必要。

情報を最大限に活用するシステムの開発・確立・利用

本計画の全体像

①データベースの改良、運用
過去の資産を継承しつつ、大学や民間の幅広
い研究者がデータベースを横断しながら効率
的に情報を取得できるシステムを整備する。

①データベースの改良、運用
過去の資産を継承しつつ、大学や民間の幅広
い研究者がデータベースを横断しながら効率
的に情報を取得できるシステムを整備する。

②高次解析システムの開発
大量の断片配列を繋ぎ合わせて整理し、そこ
からマーカーを整備したり、配列情報解析に
よって有用遺伝子を探索する。

②高次解析システムの開発
大量の断片配列を繋ぎ合わせて整理し、そこ
からマーカーを整備したり、配列情報解析に
よって有用遺伝子を探索する。

研究者がストレス無く作業できる環境を提供する
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ゲノム情報、リソース、植
物、昆虫、動物の主要な
研究者が参加

イネの品種・特性データ
を広範に収集し、データ
構築を行うための全日本
的ネットワークがある

【中核機関】

【プロジェクトリーダー】
・研究実施場所：
基盤研究領域（つくば市）

・研究課題：
データベースの改良、運用
高次解析システムの開発

【共同研究機関】

・研究実施場所：
低コスト稲育種研究チーム
（つくば市）

・研究課題：
データベースの改良、運用
（イネの品種・特性情報）

下記２機関で研究グループを組織する

© 2011伊藤 剛(農業生物資源研究所)



□ ウェブポータル（NIAS DNA Bankウェブサイト、ゲノムリソースセンターウェブサイト、anonymous-ftpによる各種

データベースの提供、等）

□ 植物系サーバ（イネ完全長cDNAクラスタリング、イネミトコンドリアゲノム、イネタンパク構造データベース、44Kマ
イクロアレイ用BLAST検索、RGP EST 自動BLAST解析、イネいもち病菌 cDNA BLAST解析、Rice Gateway 
Library Database、オオムギcDNA、ダイズゲノム、フェノーム、RAP-DB、ミュータントパネル、RiceXPro、Q-Taro、
イネ品種・特性データベース）

□ イネゲノムプロジェクトサーバ（MDATAデータ提供用、MDATA BLASTサーバ）

□ イネ完全長cDNAサーバ（KOME: Knowledge-based Oryza Molecular biological Encyclopedia、RMOS: Rice 
Microarray Opening Site、RED: Rice Expression Database、RED II: Rice Expression Database II、Rice 
Pipeline、RPD: Rice Proteome Database）

□ 昆虫系サーバ（遺伝子予測関連ツール、EST/完全長cDNA関連ツール、プロテオーム関連ツール、ミュータントパ
ネル関連ツール、地図関連ツール、相同性検索関連ツール、ホームページ/ダウンロードサイト関連ツール）

□ 動物系サーバ（AGPウェブサイト、Pig Expression Data Explorer : Database of full-length cDNA clones and 
ESTs in pigs、自動BLAST解析サービス）

□ 微生物系サーバ（イネ白葉枯病菌、Genome Gambler、Rice HMM Viewer、イネいもち病菌EST）

□ 解析ウェブサーバ（PLACE: A Database of Plant Cis-acting Regulatory DNA Elementsの関連サービス、
RiceGAAS、RiceBLAST、Rice-GD、RICEDB: RGP Genome MAP Information、GLocate：イネゲノム遺伝子
予測プログラム、RiceGAAS解析処理、KAIKOGAAS解析処理）

データベースの運用と管理

これまでに多数のサービスを公開、運用してきている。
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データベースの運用と管理

• 切れ目の無いデータ提供
• 大型システムの安定運用

これ
ま
で
に

大
きな

デ
ー
タベ

ー
ス
シ
ス
テ
ム
を

長
期
間
に
わ
た
って

運
用
して

きて
い
る

専門知識を持った
人員で対応

・データベース運用管理
・ＷＷＷ運用管理
・ユーザ管理・支援
・メール管理
・ファイル管理
・ログ管理
・ネットワーク運用管理
・セキュリティ運用管理

受け皿となるべく、
個別の研究者に
対して打ち合わ
せの上、支援す
る。

利便性向上等のため各種のご意見を反映

新規データやデータベースは次々と個別に作られる
• 開発はしたがプロジェクトが終了した
• 適当なハードが維持できない
• データはあるがどうしたらよいか分からない
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生命科学データベースアーカイブ構築機能の開発

NBDC/DBCLSとの連携～その１
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生命科学データベースアーカイブ構築機能の開発

NBDC/DBCLSとの連携～その１

NBDC/DBCLSと連携し、アーカイブを

作成する。

各データベースで、ガイドラインに沿っ
たデータの再編と加工。

このため、各データベース内容の精査
し、既に候補を幾つか選定。変換プロ
グラム作成。

将来的には、定期的なアーカイブ化と
データ提供の実現。

メインデータ
（CSV） サブデータ

サブデータ

サブデータ

サブデータ

•１つのアーカイブに１つのメインデータ
•テキスト以外はサブデータとして持つ
•その他、ガイドラインに沿って作成

定められた形式で確実にデータの受け渡しを行えるようにする
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生命科学データベース横断検索機能の開発

NBDC/DBCLSとの連携～その２

NBDC/DBCLSと連携し、横断検索機

能を開発する。

検索エンジンとしてHyper Estraierを
使用する。

本提案の管理下にあるデータベース
のインデックスを作成する。（定期的
作業が必要）
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劇的に加速する「一日あたり」の配列決定量
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超大量シーケンシング時代への対応
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現在は必要最小限のものだ
け残しているが、それでも巨
大なファイルになる。

解析を行うと数倍に膨れ上
がる。

大型ファイルサーバーの高
価なディスクは予算が追い
つかない。

安価なディスクを積み上げ
て対処していると、今度は物
理的スペースが…。

現在、一回あたり数テラのデータ
を見込んで

考えなければならない。
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Nature Methods 2009年9月号の論説

…（高速シーケンサーの）Illuminaで生産される塩基は20~50ギガにもなり…配列

生産の増加速度はムーアの法則をはるかに上回り、（現在）最大のデータセット
解析のコストは、データ生産コストを既に超えている。

© 2011伊藤 剛(農業生物資源研究所)



ネットワーク装置

データベース公開用サーバ

PCクラスター型

情報解析サーバ

大容量メモリ型
情報解析サーバ

大型ストレージ

情報収集サーバ

情報利用サーバ

開発用端末

インターネット

温度・湿度モニター
負荷分散装置
セキュリティ対策装置

１．データベース公開用サーバ（年間
30万訪問件数に対応）

２．PCクラスター型情報解析サーバ
（100ノードを高速ネットワーク装置で
接続、合計で1000コア以上。大規模

遺伝子予測を遂行できる）

３．大容量メモリ型情報解析サーバ（主
記憶を2TB、2台で構成する。特にメ

モリを要求するゲノム断片の整列化
機能等に対応）

４．大型ストレージ（2PBが利用可能な

ディスク容量、高速バックアップに対
応）

５．情報収集サーバ（外部データベース
からのデータ収集）

６．情報利用サーバ（ユーザーがログイ
ンして収集データをオンライン解析で
利用）

７．ネットワーク装置（全体を10Gbpsで
構成、大量情報の転送に対応）

新しいシステムの導入
（今年度後半～）
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(1) 超高速シーケンサーに対応したゲノム断片の整列化機能

「大規模ゲノムリシーケンシング」
への対応を

一連のパイプライン化する

前処理した短いリード（DNA断片）

をアセンブルする

レファレンスゲノム

レファレンスとの比較（BWAなど）もしくは新規アセンブル（Velvetなど）により、

長い一続きの配列（コンティグ）を形成する。

次の「新規遺伝子予測」のステップの基礎データになる。

レファレンス

全ゲノム的（多重）アラインメ
ントを作成し、全ての違いを
明らかにする。

DNAマーカー

を作成できる

研究者がウェブ
上で

簡単に操作できる

仕組みを作成
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• 既存プログラムの速い更新についていかなければならない

• 結果をBAM/SAMのような一般的なフォーマットで整理し、SNP等を抽出
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●既存の枠組みの活用

最近、Galaxyの利用が急激に増えている。一般向けサービスの一つとして導入す

ることを検討している。

© 2011伊藤 剛(農業生物資源研究所)



(2) ゲノム情報を活用した新規遺伝子予測機能

大きく分けて、GWASのような統計的手法で有用な遺伝子の位置を探す方法や、興味ある変異体の全ゲノムをシーケンシングに

よって決める方法が考えられる。

大量の近縁ゲノム配列
×

表現型情報

面白そうな変異体が…

ゲノムを全解読し、
レファレンスと比較

「ゲノム断片整列化」を受けて…

農業上重要な
遺伝子の発見
を加速する

統計処理
を行う

大量かつ複雑なデータを効率的に処理するシステムを研究者に提供する

大量データ解
析

の支援
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今後の予定

旧システムの
データ移行

横断検索、アーカイブ機能
の設計と試用

平成23年度

効率よく情報検索できる
総合的データベースシステム

（一般研究者からの要望を反映）

データベース運用管理（維持管理、データバックアップ、故障対応、新規構築依頼の受付等）

今年度は…
• 新システム導入と旧システムのデータの移行
• ゲノム断片整列化機能等設計
• 作業に必要なシステムの導入

平成24年度 平成25年度 平成26年度 平成27年度

実装、完成

ウェブサービス
構築

ゲノム断片整列化の
調査と実装

ウェブサービス提供
個別解析支援

多重アラインメント構成機能、
SNPとFNPの検出、統計処理機能の作成と実装

充実したバイオ
インフォマティクス
基盤を持って、

大量情報処理

データ発信

データ検索

を支援し、
重要遺伝子研究

を加速する
総合的システム
を構築する
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多様な農業上の重要種で大規模シーケンシングが想定される
ことから、解析手法を具体的に適用していく事が重要であると
考えている。

イネやダイズの様に、既に大規模シーケンシングのデータが公
開されているものもあるので、実データで検証しつつシステム
を組み上げる。

作物、果樹、家畜、昆虫等でそれぞれ新規の配列情報増加が
見込まれるので、対応していきたい。

省庁間連携によって、アーカイブ作成や横断検索を実現する。
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