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はじめに

• 日本バイオインフォマ
ティクス学会主催のバ
イオインフォマティクス
技術者認定試験の受
験を念頭に

• 出題範囲

– http://www.jsbi.or
g/modules/jsbi/in
dex.php/nintei/ind
ex.html

• 赤線：本日扱う範囲



分子生物学データベースの
データの対象範囲は様々

多型

発現

立体構造

機能

タンパク質

DNA

ヒト動物植物原生生物原核生物

特定の分野のデータベースや、広範囲をカバーする
統合データベースがある



医学・生物学分野の
文献データベース

MEDLINE
PubMed



MEDLINE®
(Medical Literature Analysis and Retrieval System Online)

• 医学および関連分野の論文を収集
• U.S. National Library of Medicine‘s® （NLM)と協力機関

が編集
• 論文のタイトル、著者、要旨、誌名、ページ番号などを格納
• 約1700万件（2008年まで） 、約5,200の学術雑誌
• Medical Subject Headings (MeSH）をつけているのが特徴

– MeSH is the National Library of Medicine's controlled vocabulary thesaurus. 
– 階層構造をもつキーワード群

• 論文そのものではない
– 要旨は掲載する（2000年以降のみで約８０％）
– 本文、図表は掲載していない
– 約９０％は英語（2000年以降のみ）

• 要旨が載ってないケース
– 論文そのものに、そもそも無い
– 要旨が英語で書かれていない



PubMed

• PubMedは、米国国立医学図書館（ＮＬＭ）が編纂
する医学文献データベースであるMEDLINEに、
MEDLINEの対象とならない生命科学分野の文献
を追加した文献データベース

• 医学・生物学関係の文献検索に非常に便利

• 1900万件の文献情報（1948年以降）

• 無料で利用できる

• 全文へのリンクがある（雑誌社、PubMedCentral
等)



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/



MeSH

• MeSH is NLM's controlled vocabulary used for 
indexing articles for MEDLINE/PubMed. MeSH
terminology provides a consistent way to retrieve 
information that may use different terminology 
for the same concepts. 

• 検索に用いるキーワードを選択する際に、同義語の
問題があり、MeSHが役立つ

• MeSHは米国医学図書館が作成した専門用語集で、
MEDLINEやPubMedの文献データの検索用イン
デックス（索引）を作るために用いられている

• 文献の内容を表す用語を10〜15個加える

• 用語の関係として、厳密さによる階層構造を
もつ



MeSHと検索条件の翻訳（１）

検索条件の詳細をみる

Summary形式



MeSHと検索条件の翻訳（２）



検索結果：MEDLINE形式（１）

タイトル

概要

著者

選択する



検索結果：MEDLINE形式（２）



ゲノムDB

• NCBI Map Viewer (NCBI)
• Ensembl (EMBL-EBI, Sanger Institute)
• UCSC Genome Browser (UCSC)



ゲノムDB 1
NCBI Map Viewer (NCBI)



NCBI トップページ
http://ncbi.nlm.nih.gov/

ゲノム生物学

ヒト

マウス

クリック



NCBIのヒトゲノム情報資源
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genomes/



NCBIのゲノムマップ
（ヒト21番染色体)



NCBIのゲノムマップ （IL4遺伝子）



ゲノムDB ２
Ensembl



Ensembl (http://www.ensembl.org/)



Ensembl
• ヨーロッパ分子生物学研究所(EMBL)のヨーロッパ生命情

報学研究所(EBI)と、ウェルカム財団サンガー研究所に
よる共同プロジェクト

• ゲノム配列のアノテーションと、その解析ツールを開
発・提供

• ヒト、チンパンジー、マウス、ゼブラフィッシュなどの
脊椎動物、ショウジョウバエ、線虫、酵母、バクテリア
まで含む多くの生物のゲノム解析データを公開

（当初はいくつかの真核生物のみ）

• データベースおよびソフトウェアを無償で提供



Ensemblの主な機能

• ゲノムブラウザによるデータの閲覧

既知遺伝子あるいは予測された遺伝子の存在、リピート

配列、近縁なモデル生物との塩基配列の比較、塩基配
列のGC含量など

• 自分のデータを合わせて表示

• ゲノムデータベースに対する情報の検索

キーワード検索、BLASTやSSAHAを用いた相同性検索

• 内部データをまとめて取得

ftpサイトからのデータのダウンロード、BioMartによる

データ絞込み



Ensembl species

原生生物、
細菌、古細菌

菌類

この画面以外の
後生動物

系統樹から
探す

「生物種リスト」

（この画面がでる）



PhyloWidget: 系統樹から種を探す



Bacteria Ensembl



Ensembl（ヒト）

の統計

• 年4回更新



Ensemblのヒト遺伝子情報（Gene Summary上部）



Ensemblのヒト遺伝子情報（Gene Summary下部）



EnsemblのBioMartによるデータマイニング

MartView (http://www.ensembl.org/Multi/martview)と
いうツールにより、大規模なゲノムデータから欲しい情
報を抽出できる。以下の３つのステップで実行する

１．Start

データセットの選択、生物種の選択

２．Filter

データの絞りこみのためのフィルターを選択する

フィルター：染色体領域、Ensembl ID、InterPro ID、Gene 

Ontology、発現データなど

３．Output

出力するデータの選択（Features, SNPs, Structures, Sequences）、

フォーマットの選択（HTML、テキストあるいはMicrosoft Excel）



Ensemblトップ画面 (http://www.ensembl.org)

BioMart



Ensembl BioMart

操作法：データセットと生物種を選択

•大量のテキストデータから欲しい部分だけ取得
取得データを、後でエクセルやプログラミングで

さらに解析するため



BioMart：フィルター（検索条件）の選択

Transmembraneドメインを持つ

Countをクリック

検索の結果

Filterでクリック



BioMart：属性（取得情報）の選択

取得するAttributes（属性）を選

Resultsをクリック

検索結果を表示する

Attributesをクリック

反映される



BioMart：出力データとフォーマットを選択

好きな形式で保存する



ゲノムDB ３
UCSC Genome Browser

（UCSC)



UCSCゲノムブラウザ

• 標準ゲノム配列の座標の上に、各種のアノテーション
情報を表示するウェブサイト

• 表示しているアノテーション情報は、known genes, 
predicted genes, ESTs, mRNAs, CpG islands, 
assembly gaps and coverage, chromosomal 
bands, mouse homologiesなど

• ヒトなどの脊索動物、ハエ、線虫、酵母まで（植物、細
菌等無し）

• カリフォルニア大学サンタクルーズ校のゲノムバイオ
インフォマティクスグループが運営



UCSCゲノムブラウザの主なサービス

• Genome Browser（ヒトやモデル生物）

• ENCODE
• Blat
• Table Browser
• Gene Sorter
• In Silico PCR
• Genome Graphs
• Galaxy
• VisiGene
• Proteome Browser



UCSCゲノムブラウザ

http://genome.ucsc.edu/



UCSCゲノムブラウザ（ヒト）



UCSCゲノムブラウザで見られる項目(Track)

• マッピング（STS,FISH等）とシーケンシング
• 表現型と疾患
• 遺伝子と遺伝子予測
• mRNAとEST
• 発現
• 発現制御
• 比較ゲノム
• ゲノム変異、リピート
• パイロットENCODE（領域と遺伝子）
• パイロットENCODE（転写産物）
• パイロットENCODE（ChIP）
• パイロットENCODE（クロマチン構造）
• パイロットENCODE（比較ゲノムとゲノム変異）



Table Browser

BioMartのように
データをフィルタリング＋取得できる



Genome Graph： ゲノム座標上の数値データ表示
ゲノムワイド相関解析によるP値の表示



Gene Sorter： 遺伝子発現データ
類似した発現パターンを持つ遺伝子の表示



VisiGene
images of in situ hybridization in mouse and frog



さらなる学習資料

• JSTのミニコースのサイト

– NCBI、Ensembl、UCSCゲノムブラウザ

• NCBIは本家の英語版を翻訳

• チュートリアル式解説

• 日付は２００８年１０月

– http://www-bird.jst.go.jp/minicourses/



DNA配列のデータベース

DDBJ/EMBL/GenBank



International Nucleotide 
Sequence Database (INSD)

• 「DDBJ/EMBL/GenBank 国際塩基配列デー

タベース」

• ３機関
– 日本DNAデータバンク(DDBJ)
– 欧州（EMBL-EBI)
– 米国 (NCBI)

通称として、３つのうち何れかの
名で呼ばれる



DNA Data Bank of Japan (DDBJ)

• 塩基配列データの登録を受け付けており、登
録された配列データに対してアクセッション番
号を発行する

• アクセッション番号による検索、キーワード検
索、相同性検索、生物分類データベース検索
、パターンマッチング検索、多重整列検索、
clustalw, fastdnaml, phylipなどの解析サービ
スを提供している



DDBJ (http://www.ddbj.nig.ac.jp/)



DDBJ のデータ公開形式 (flat file) の説明
• 全世界の研究者が実験によって決定したDNA (または RNA) の塩基配列デー

タを，DDBJ/EMBL/GenBank 国際 DNA データバンクが，三者間で定めた
データ構築規範に沿って収集・編集する

• 特許から収集した配列を含む
– 日本のJapan Patent Office (JPO)，欧州の European Patent Office (EPO)，米国

の United States Patent and Trademark Office (USPTO)，韓国の Korean 
Intellectual Property Office (KIPO) がら

• 塩基配列データベースは，データの単位である「エントリ」の集合と
して構成されています。 DDBJ に登録されたそれぞれのエントリ
は，DDBJ の定めるフォーマットにしたがった「フラットファイル」
(flat file) の形式で公開されています。フラットファイルには，塩基
配列のほか，配列の登録者，関連文献，由来生物種，Feature 情
報などが表示されています。 Feature 情報とは，その塩基配列の
もつ生物学的特徴や遺伝子の機能，特性等に関する情報を記述
したもので，記述形式は， DDBJ/EMBL/GenBank Feature 
Table Definition (国際塩基配列データベースが定める記述形式) 
によって定められています。



DDBJの主な入力情報
• Locus

– ローカス名、配列長、分子タイプ、分子形態、区分
（division）、最終公開日

• Definition
– 生物名、遺伝子名、遺伝子産物名など

• Accession番号
• Version番号
• Source

– 配列データが由来する生物の学名

• Organism
– 由来生物の系統関係

• Reference
– 引用文献

• Features
– 登録配列の生物学的な特徴



DDBJエントリーの例（D12345）
LOCUS       HUM000TB03               299 bp mRNA    linear   EST 11-JUL-2006
DEFINITION  Homo sapiens HepG2 3'-directed MboI cDNA, clone: tb03.
ACCESSION   D12345
VERSION     D12345.1
KEYWORDS    EST (expressed sequence tag); 3'-end sequence (3'-EST).
SOURCE      Homo sapiens

ORGANISM  Homo sapiens
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;
Mammalia; Eutheria; Euarchontoglires; Primates; Haplorrhini;
Catarrhini; Hominidae; Homo.

REFERENCE   1  (bases 1 to 299)
AUTHORS   Okubo,K., Hori,N., Matoba,R., Niiyama,T., Fukushima,A., Kojima,Y.

and Matsubara,K.
TITLE     Large scale cDNA sequencing for analysis of quantitative aspects

of gene expression
JOURNAL   Nature Genet. 2, 173-179 (1992)

COMMENT     PROJECT="Matsubara"

3'-EST sequences are presented as sense strand.
FEATURES             Location/Qualifiers

source          1..299
/cell_line="HepG2"
/cell_type="hepatocyte"
/clone="tb03"
/db_xref="taxon:9606"
/mol_type="mRNA"
/organism="Homo sapiens"
/sex="male"
/tissue_type="liver"

BASE COUNT           74 a           67 c           78 g         75 t
ORIGIN      

1 atcatcgccn ncattaaagc agccggtgta aatgttgagc ctttttggcc tggcttgttt
61 gcaaaggccc tggccaacgt caacattggg agcctcatct gcaatgtagg ggccggtgga
121 cctgctccag cagctggtgc tnaccagcag gaggtcctgc ccccttcact gntgctgtcc
181 agctgaggag agaaagtgga agcaaagaaa gaagaatccg aggagtctga tgatgacatg
241 ggctttggtc tttttgacta aacctctttt ataacatgtt caataaaaag ntgaacttt

//

分子タイプ
分子形態
区分



分子タイプ、分子形態、および区分

• 分子タイプ：source 
feature の /mol_type
qualifier に示される分子
種に基づいて DNA, RNA, 
mRNA, rRNA, tRNA，
cRNA のいずれか

• 分子形態：塩基配列の分
子形態が，線状（linear）か，
環状（circular）か

•区分



Division （区分）
区分 説明

特許出願に含まれる塩基配列データ
Japan Patent Office (JPO), European Patent Office
(EPO), United States Patent and Trademark Office
(USPTO), Korean Intellectual Property Office (KIPO)
が収集・処理したデータ

ENV
PCR, DGGE, あるいは, その他の方法で直接, 分子を
単離した環境上のサンプルに由来した配列
synthetic constructs
人為的に構成された配列
expressed sequence tags
short single pass の cDNA 配列
transcriptome shotgun assemblies
再構成された (assembled) mRNA 配列

GSS
genome survey sequences short single pass のゲノム
配列
high throughput cDNA sequences
EST 以外の大規模 cDNA 配列プロジェクトに由来し，
更新が期待されるデータ。
配列が finish した後，生物種による division に移され
る場合があります。
sequence tagged sites
Genome sequencing の tag となる配列。 chromosome,
map, PCR_condition 等の情報が必要です。
未注釈データ
最近は UNA division は使用していません。

HTC

STS

UNA

PAT

SYN

EST

TSA

区分 説明
high throughput genomic sequences
ゲノムプロジェクトに由来し，頻繁に update されることが
期待されるデータで，段階に応じて以下の 3 phase に分
類されます。 その配列がいずれの phase であるかは
KEYWORD 行に記載されます。 配列が更新されると
phase が上がり，finish した後は生物種による division
に移されます。

phase0piece contig が構築される以前の配列
phase1構築された piece contig の向きや順序が未確
定の配列
phase2piece contig の向きや順序が確定した
unfinished の配列

Contig / Constructed
ゲノムプロジェクトのように個々に登録された一連の配
列データをデータバンク側が結合し，１つのアクセッショ
ン番号を付与した長大なデータ。 CON division に格納さ
れるエントリには長大な配列を構成する配列のアクセッ
ション番号が記載され，塩基配列は記載されません。 ま
た，すでに登録されている個々のデータのエントリは，他
の division に保存されています。
CON division への直接のデータ登録は受け付けていま
せん。 まず，CON エントリを構成する個々の配列データ
を登録して頂きます。 その上で CON エントリの構築が
適当と判断された場合に，データバンク側で CON エント
リを構築します。 CON エントリを構成する個々の配列
データが更新された場合には，CON エントリもバンク側

CON

HTG



Feature（特徴），Location（配列上の位置）および
Qualifier（さらに特定）

(1) 由来生物の特徴を記
述 (source) 

(2) 配列の中の一定の領

域がもつ生物学的機能
を記述
e.g. CDS, rRNA, etc. 

(3) 配列の差違や変更を

記述
e.g. variation, conflict, 
etc. 



生物種ごとのデータ量ランキング（r.73, 2008）


