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ゲノム解析の取り巻く環境

¡日本国際塩基配列バンク
l（DNA DataBank of Japan；DDBJ）

¡ゲノムプロジェクトの現状

http://www.ddbj.nig.ac.jp
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DNA塩基配列データの
登録数と登録塩基数の推移

DDBJデータベースの拡大
2000年の末に1000万件100億塩
基対に達した塩基配列データベー
スの規模は、2003年に3000万件
360億塩基対を超えた。今後も、毎
年少なくとも50％程度は伸び続けて
いくものと予想される。

Genome OnLine Database (http://www.genomesonline.org/ )より

現在、1,000種を越える生物種のゲノム配列の解読が行われている。

ゲノムプロジェクトの現状
ゲノム配列決定が行われている生物種の推移
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国際塩基配列データベース
(DDBJ/EMBL/GenBank)

登録

研究機関A

研究機関B

研究機関C

・・・・・
その他数百の研究所

ゲノム1

ゲノム2

ゲノム3,4

ゲノム・・・

各研究機関ごとに
登録される配列付加情報は
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析
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難

ゲノムプロジェクトの現状

•３０００万件のレコード（1.5倍／年）
の査定（人の判断が必要）

•バックアップ（公開／未公開）

•サービスのためのミラーリング

•生物情報の統合的な研究リソース
の作成と提供

国際塩基配列から見たPCクラスタやグリッ
ドへの期待
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情報資源の信頼性 の向上にむけて
(比較ゲノムプロジェクト：CGM)

l微生物の完全長ゲノムにつけられている配
列付加情報の網羅的な見なおし
l統一的な配列付加情報(アノテーション)の付

与

l標準ORFを決定するための基本手順の開発

l「第3者アノテーション」を支援するためのソフ
トウェアの開発

Protocols for annotation were diverse:
¡ORF prediction
lDiversity of prediction programs
lDiversity of parameters, e.g. the minimum length of 

ORFs

¡Reference databases
lGenes in DDBJ/EMBL/GenBank are continuously 

expanded and updated
lReference databases like InterPro are also 

continuously expanded and updated

Why retrospective evaluation ?
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Diversity of prediction programs and a 
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Microbial genomes in INSD*

http://gib.genes.nig.ac.jp ［1］

Archaea 19
Bacteria 157
Eukaryota 6
Total 182

(as of July 27th, 2004)

(*) The International Nucleotide
Sequence Databases
(DDBJ/EMBL/GenBank)

Description of an ORF (CDS)
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A B C

B

ゲノム DNA配列 (アデニン(A), シトシン(C), グアニン(G), チミン(T)の並び)

ORF探索 ( Glimmer )

DNA配列からアミノ酸へ翻訳

部分的機能領域
(ドメイン構造)が存在

コンセンサス

既知遺伝子

既知遺伝子との相同性検索

(BlastP)

モチーフ探索
(InterPro)

配
列
の
ア
ノ
テ
ー
シ
ョ
ン
部
分

ORF

ドメイン

DNA

Standard ORFs based on DDBJ protocol

遺伝子領域探索プログラムGlimmer1

遺伝子領域内のモチーフ探索InterPro3

アミノ酸配列に基づく相同性領域
の探索

BlastP2

プログラムの機能プログラム名　

この protocaol では、InterProの計算時間が他と比べ、
圧倒的にかかる。そのため、PCクラスタ上での分散環境を
構築し、実行を行っている。

Standard ORFs based on DDBJ protocol
に使用したプログラム一覧
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計算ノード

管理ノード

InterPro 分散システムの構成

検索対象
データ

1ノード分のデータ

遺伝研
ネットワーク

計算依頼手順
１．ロードアベレージが低い計算
　　ノードの検出
２．検索対象データから１ノード分の
　　データを計算ノードに配信
３．各計算ノードは受け取ったデータを用いて計算
　　管理ノードは計算ノード名と配信データのログ出力

ログ
ファイル

InterPro の実行時間

lテスト環境 Pentium4 2.2GHz * 15CPU
lアプリケーション InterProScan
l検索対象データ 大腸菌の予測ORF 1584

l実行結果
１５並列実行 約８時間
１ノードで実行 約１０５時間
並列度 約１３倍
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現状では、約150万件程のORFが対象。
今後、年1.5倍ほどの増加が予想されている。

⇒より強大なマシンリソースが必要(Grid, etc)

InterPro の計算時間とデータ件数との関係

生物多様性の解明にむけて

l自己組織化地図法によるゲノム解析
(Self-Organizing Map : SOM)

¡ゲノム配列に潜む生物種固有の特徴抽出
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大量なゲノム配列からいかに多くの知識大量なゲノム配列からいかに多くの知識
を効率的に発掘・発見してゆくか？を効率的に発掘・発見してゆくか？

ゲノム解析における重要な課題ゲノム解析における重要な課題

自己組織化マップ自己組織化マップ
((SelfSelf--Organizing Map : SOM)Organizing Map : SOM)

大量なゲノム情報の全体像と部分情報の両方を効率的に
把握するための情報学的な手法の開発が必要

ゲノム情報の解析に用いるために、入力データの
順序に依存しない形に特化させた

Dinucleotide, 10-kb window 100-kb window

Trinucleotide, 10-kb window 100-kb window

100-kb windowTetranucleotide, 10-kb window

ヒト
ヒトフグ

イネ

ショウジョウバエ線虫

シロイヌ
ナズナ

生物種の情報を与えることなく連続塩基の特徴のみで分類が可能

原核生物81種と真核生物9種を用いたときのSOM解析
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　例えば20人の大統領の各500件
で、合計10,000件の演説原稿につ
いて、1000種類の単語 (Science, 
War, Iraq, Peace, .. ) に着目した
SOMを考える。
　初期状態としては、大統領とは無
関係の900件の原稿を集めて、各
原稿を任意の順番で、30 x 30の2
次元の格子上に並べた上で、1000
種類の単語の使用頻度を計算する。

30 x 30 
2次元上の格子

通常のSOM
大統領の原稿10,000件
●, ▲, □, △, ■, …..

一番近いところを探す

α(t)　例えば0.95；β(t)　例えば５分類された格子点
とその周りを類似させる

ブッシュ

クリントン

ワシントン

学習後、大統領で
結果をみてみると

SOM for genome informatics
Initial vectors were determined with PCA.
Batch-learning SOM was conducted.

　　　　　BLSOM
(Batch-Learning SOM)
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ゲノム情報の解析に用いるために、入力データの順序に依存しない形に特化させたアルゴリズム

並列化が可能
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自己組織化地図法の並列化効率

lテスト環境：ITBL 計算機 (CPU: 675MHz )
¡データセット数：　297,873, 次元数：16次元 (2連続塩基)

¡計算時間は、データセット数と次元の増加数に比例
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)

並列化プログラミングはMPIを使用。

自己組織化地図法の次元数と計算時間の
関係(1サイクル時)
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通常、100サイクル程度繰り返し、学習を行う。
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　ゲノム配列が解読された約170種の生物種の２～
５連続塩基頻度のSOMを作成しており、予想を遥か
に超える分離能を得ている。５連続塩基の場合、国
立遺伝学研究所のスーパーコンピュータの32 CPU
を用いた並列計算でも、10日程度の長大な計算が
必要になる。

　　重要な生物学的特長の検出 (シグナル配列の
網羅的な探索) のためには、さらに大規模な計算が
避けられない。

　環境微生物を中心とした難培養性微生物の、計
算機上での系統分類と、新規な有用ゲノムの探索
を行う。

応用例：　応用例：　MetagenomeMetagenome
(膨大な未開拓ゲノム資源の活用)

難培養性微生物 、もしくは共生・寄生
生物系のDNAを自然環境から微生
物の培養・分離をすることなく、直接
回収し、配列決定を行い、産業的に
有用な遺伝子を探索する手法
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MetagenomeMetagenome　　問題点

lDNA配列の由来を推定することは困難

l多種多様な環境中での共生細菌等の多様性
の解明が困難

lSOMを系統分類法に適用し、新規性の高い
未知微生物種を効率的に推定する方法を開
発した。

a) 縮退4連続塩基 Species

Phylogenetic groups

1 kb

b)

5 kb

DegeTetra-SOMs for 1-kb and 5-kb sequences from 81 bacterial genomes

Sequence classifications into 11 phylogenetic groups. Lattices that contain sequences from a single 
group are indicated in color as follows: Alphaproteobacteria (■), Betaproteobacteria (■), 
Deltaproteobacteria (■), Gammaproteobacteria (■), Archaea (■), Chlamydia (■), Firmicutes
(■), Actinobacteria (■), Fusobacteria (■), Thermotogae (■), Other(■).

1 kb 5 kb

縮退では、ゲノム配列の相補性の影響を除去するために、相補的な配列 (例えば、AAとTT) 
を同一のものとみなし、頻度解析を行う。

データセット数 : 168,680件, 次元数: 136次元, 計算時間(16cpu時): 577.6m
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配列既知な原核生物147種での断片化サイズ 5-kb, 縮退4連続でのSOM

rDNA以外での1 kb以上の配列長を持つUnidentified bacteria (660件)

GenBankに収録された反芻胃由来のDNA配列 (■ 329件)
■：メタン生成菌、■：Desulfovibrio desulfuricans硫 酸 塩 還 元 細 菌
共に嫌気性菌であり、反芻胃の中にいると考えて整合性のある菌である。

コンプリート: 108種
ドラフト: 39種

Alphaproteobacteria (■ ), 
Betaproteobacteria (■ ), 
Deltaproteobacteria (■ ), 
Gammaproteobacteria
(■), Archaea (■ ), 
Chlamydia (■ ), 
Firmicutes (■ ), 
Actinobacteria (■ ), 
Fusobacteria (■ ), 
Thermotogae (■ ), 
Other(■ ).

自己組織化マップを系統推定法へ適応

lDNA配列の系統群の推定が可能

l多種多様な環境中の共生細菌等の多様性
の可視化が可能

深海の火山口付近のような極限環境を含む様々な
環境に生息する微生物の多様性の解明が可能

生体内の腸内細菌の多様性や感染症を引き起こ
す微生物の識別などにも役立たせることが可能
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