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生命動態システム科学 
• 生命を動的システムとして理解し、操作する生命科学 
• 新たな生命科学の潮流として２１世紀の科学全体への
大きな影響が期待される 

 

遺伝子の制御 
分子生物学 

細胞の制御 
生命動態システム科学 

複雑な生命現象の動態を時•空間を有する先端定量計測
と高精密モデリングをもとに、in silicoとin vitroで再構成 



生命動態システム科学のデータ 
時空間情報を数値として含む新しい様式の
生命科学の研究データ 

• 様々な摂動条件下の生命動態の時空間定量計測データ 
• 様々なパラメータ下の生命現象の時空間動態シミュレーション結果 

具体例 

Fmotor: force per motor 
D: density of motors 
L: length of the microtubule  

LDFf motorPULL ⋅⋅= ( ){ }maxstallmotor 1 VvFF −•=

Fstall: stall force of motor 
v: velocity of motor 
Vmax: maximum velocity of motor  

Vg: Growth velocity 
Vs: Shrinkage velocity 
fcat: Catastrophe frequency 
fres: Rescue frequency 

線虫胚の細胞核分裂動態計測データ 細胞核動態のシミュレーション結果 
微小管の長さ依存の引力 分子モーターの 

力と速度の関係 
微小管の動的不安定性 



生命動態システム科学計測データの活用 
新しいバイオインフォマティクス領域を創成 

生命動態 
計測DB 

可視化 

計算表現型解析 

RNAi 
WT 

情報•数理解析 



生命動態システム科学のDB統合化 
• 現在公開•運用されているデータベースは少ない 
• 分野の成長に伴い、今後の急速な増加が見込まれる 

今なら、データベースの乱立に先行して統合化のス
キームを構築し、当分野の全てのデータベースが統合
化スキームの下で開発される体制の構築が可能 
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生命動態システム科学のDB統合化 
（本研究開発） 

通常のDB統合化 

統合化スキームの先行構築によりDB統合化の諸困難を解決!! 



生命動態システム科学のデータベースの統合化 

理化学研究所生命システム研究センター 

平成24年度 ライフサイエンスデータベース統合推進事業 
統合化推進プログラム研究開発課題 

大浪 修一 



本研究開発の目標 

• 我が国の生命動態システム科学分野の全ての
データベースを統合する体制と仕組みの構築 

• 研究開発終了時における、我が国の生命動態
システム科学分野の全てのデータベースの統合 

• 生命動態システム科学分野の全世界のデータ
ベースの統合 



データベース統合の体制と仕組みの構築 
生命動態システム科学のコミュニティーの合意の上で、
当分野のデータベース統合の体制、仕組み、スケ
ジュール等を決定する。 

• 大規模なデータ収集が見込まれる研
究者、DB統合に関心を持つ研究者等 

• プロジェクトの進捗の確認、助言等 
• 年１回ペースで打合せ 

• プロジェクトチームから選抜（5名程度） 
• プロジェクトの具体的な決定等 
• 年2回ペースで打合せ 

プロジェクトグループ 

ワーキングチー
ム 

生命動態システム科学 
All Japanコミュニティー 
• 理研QBiC/大阪大 
• さきがけ/CREST 
• 新学術研究領域 
                など 



データベースの統合 
コミュニティーで合意した体制、仕組み、スケジュール
の下で、生命動態システム科学のわが国の全てのDB
を開発と平行して統合する 

1. 大浪研究室の
DBの統合 

2. 理研QBiC/大阪大
の他のDBの統合 

3. 理研QBiC/大阪大
以外のDBの統合 

プロジェクト
グループ 

ワーキング
チーム 

生命動態システム科学 
コミュニティー 

統合の仕組み 
問題点の修正 

統合の仕組み 
問題点の修正 

統合の仕組み 



生命動態DB 

画像DB 
数値情報 

メタ情報 

生命動態DB 

画像DB 
数値情報 

メタ情報 

生命動態DB 

画像DB 
数値情報 

メタ情報 

生命動態DB 

画像DB 
数値情報 

メタ情報 

生命動態DB 

数値情報 

メタ情報 

統合生命動態DB 

メタ情報 

数値情報 
画像DB 

画像DB 
画像DB 

統合生命動態 
解析DB 

生命動態 
解析DB 

表現型情報 

解析ツール
群 

A解析情報 

生命動態 
解析DB 

表現型情報 

B解析情報 

B解析情報 

表現型情報 

A解析情報 

統合DB 

フェノーム統合DB 

計算科学 分子・細胞生物学 情報科学 数学・物理学 

データベース統合化の具体的なイメージ 
データのフォーマットを統一し統合化 
    →解析ツールを共有できる！ 



統合DB 
計測  

モデリング  

設計  

チャレンジ 
計測、モデリング、設計の有機的な連携を加速する
情報インフラの開発 

データベース 
インターフェース 
ソフトウェア など 



研究開発のスケジュール 

研究項目 H24年度 H25年度 H26年度 

1. DB統合の体制と仕組
みの構築 

2. 理研QBiC/大阪大内の
DB統合 

3. 理研QBiC/大阪大外の
DB統合 



H24年度の進捗状況 

• 研究項目１ DB統合の体制と仕組みの構築 
– プロジェクトグループの構築（達成） 
– 統合データフォーマットの構築（BDD-XML） 
– 統合データベースサーバの構築（設計まで） 

• 研究項目２ 理研QBiC/大阪大内のDB統合 
– 大浪研究室が保有する２つの大規模データの統合（達成） 



H25年度の目標、当初計画 

• 研究項目１ DB統合の体制と仕組みの構築 
– 理研QBiC内のデータの調査 
– 統合データフォーマットの構築 
– 統合データベースの構築 

• 研究項目２ 理研QBiC/大阪大内のDB統合 
–  理研QBiC内のデータベースの統合 

• 研究項目３ 理研QBiC/大阪大外のDB統合 
–  理研QBiC外のデータベースの統合の開始 



H25年度の進捗状況 

• 研究項目１ DB統合の体制と仕組みの構築 
– 理研QBiC内のデータの調査 
– 統合データフォーマットの構築 
– 統合データベースの構築 

• 研究項目２ 理研QBiC/大阪大内のDB統合 
–  理研QBiC内のデータベースの統合 

• 研究項目３ 理研QBiC/大阪大外のDB統合 
–  理研QBiC外のデータベースの統合の開始 



理研QBiC内のデータの調査 
生物種 対象 方法 研究室 

Hela細胞 一分子 計測 上田昌宏 
Hela細胞 FCS 計測 神 隆 
Hela細胞 一分子 モデル 高橋恒一 
肝臓細胞 MS 計測 升島 勉 
マウス 一分子 計測 岡田康志 
マウス 発現 計測 上田泰己 
ゼブラフィッシュ 核 計測 岡田康志 
線虫 核  計測 大浪修一 
線虫 核 計測 大浪修一 
線虫 核 モデル 大浪修一 
粘菌 一分子 計測 神 隆 
出芽酵母 発現 計測 谷口雄一 
大腸菌 生育 計測 古澤 力 
大腸菌 一分子 モデル 高橋恒一 

プレゼンター
プレゼンテーションのノート
サーベイのみのデータ（BDMLの数がない）と実際に格納したデータが混在していることに注意



理研QBiC内のデータの調査 
生物種 対象 方法 研究室 

Hela細胞 一分子 計測 上田昌宏 
Hela細胞 FCS 計測 神 隆 
Hela細胞 一分子 モデル 高橋恒一 
肝臓細胞 MS 計測 升島 勉 
マウス 一分子 計測 岡田康志 
マウス 発現 計測 上田泰己 
ゼブラフィッシュ 核 計測 岡田康志 
線虫 核  計測 大浪修一 
線虫 核 計測 大浪修一 
線虫 核 モデル 大浪修一 
粘菌 一分子 計測 神 隆 
出芽酵母 発現 計測 谷口雄一 
大腸菌 生育 計測 古澤 力 
大腸菌 一分子 モデル 高橋恒一 

プレゼンター
プレゼンテーションのノート
サーベイのみのデータ（BDMLの数がない）と実際に格納したデータが混在していることに注意



統合フォーマットの改良 

• QBiCで産出される定量データに対応 
– Biological Dynamics Markup Languageの開発 

BDD-XML (2013.01.21) 

BDML ver. 0.15 (2013.10.04現在) 

細胞分裂動態 

細胞分裂動態 

一分子動態 

生育動態 遺伝子発現動態 核微小管動態 

プレゼンター
プレゼンテーションのノート
＊遺伝子発現動態の画像
Taniguchi et al. (2010) Scienceから引用



BDML（ver. 0.15）データ部の構造 
 data(1) 

 scaleUnit(1) 
 object(1..n) 
 feature(0..n) 
 component(1..n) 

 componentID(1) 
 componentName(0..1) 
 time(1) 
 groupID(0..n) 
prevID(0..n) 
measurement(1..n) 

objectRef(1) 
point, line, face, circle, sphere(1:choice) 

 coords(1..n), radius(0..1) 
property(0..n) 

 featureRef(1), featureValue(1) 

t=34 t=35 

ID: 045 ID: 046 
name: ABa 

total GFP signal: 342 

nucleus 

細胞核分裂動態の例 



統合データベースSSDBを公開 (2013年9月2日） 

http://ssbd.qbic.riken.jp/ 



データベースのシステム構成 

データ解析 

Object-relational mapping 

RESTFul API JSON/XML 

定量データ 

Web サーバ (Apache) 

アプリケーションサーバ (Python/Django) 

ブラウザ or RESTful アプリケーション 

検索 

OMERO Server & APIs ODBC 

SQL 

動画像 

SQL 

可視化 



OMEROシステムによる動画像の管理 

• 顕微鏡から得られるテラバイト単位の動画像の管理を 
目的に開発されたフリーのソフトウェア 
– 127種類の動画像のフォーマットに対応 
– ImageJ, MATLAB, Java, C++, Python による 
クライアント・アプリケーションの開発が可能 
 

 

プレゼンター
プレゼンテーションのノート
http://jcb-dataviewer.rupress.org/



(A) ショウジョウバエの 
核分裂動態  
(Supatto et al. 2009) 
 

(B) 線虫の核分裂動態 
(Kyoda et al. 2013) 
 

(C) 大腸菌の一分子 
シミュレーション結果 
(Arjunan & Tomita 2010) 
 

(D) 線虫の核と紡錘体のシ
ミュレーション結果 
(Kimura  & Onami 2005) 

BDMLデータの可視化 
A B 

C D 

プレゼンター
プレゼンテーションのノート
本番は動画で見せる？



RESTful API を構築 
• Representational State Transfer 
• HTTPのURI（Uniform Resource Identifier）でデータの 

読み取り・作成・更新・削除 ができる仕組み 
– 第三者がクライアントのアプリケーションをプログラミング言語や 

プラットフォームに制限されることなく開発することができる 

RESTful Client 

RESTful 
Web Service データベース 

Request 
GET /BDML/get/123 

Response 200 OK 

Java 

Python 

C XML 



ブラウザ上でBDMLデータを可視化 



H25年度の進捗状況 

• 研究項目１ DB統合の体制と仕組みの構築 
– 理研QBiC内のデータの調査 
– 統合データフォーマットの構築 
– 統合データベースの構築 

• 研究項目２ 理研QBiC/大阪大内のDB統合 
–  理研QBiC内のデータベースの統合 

• 研究項目３ 理研QBiC/大阪大外のDB統合 
–  理研QBiC外のデータベースの統合の開始 



理研QBiC内のデータの格納 

生物種 対象 方法 研究室 BDML 画像 

Hela細胞 一分子 計測 上田昌宏 
Hela細胞 一分子 モデル 高橋恒一 
マウス 一分子 計測 岡田康志 
マウス 発現 計測 上田泰己 
ゼブラフィッシュ 核 計測 岡田康志 
線虫 核  計測 大浪修一 186 33480 
線虫 核 計測 大浪修一 256 256 
線虫 核 モデル 大浪修一 100 
粘菌 一分子 計測 神 隆 1 
出芽酵母 発現 計測 谷口雄一 
大腸菌 生育 計測 古澤 力 
大腸菌 一分子 モデル 高橋恒一 1 

プレゼンター
プレゼンテーションのノート
サーベイのみのデータ（BDMLの数がない）と実際に格納したデータが混在していることに注意



H25年度の進捗状況 

• 研究項目１ DB統合の体制と仕組みの構築 
– 理研QBiC内のデータの調査 
– 統合データフォーマットの構築 
– 統合データベースの構築 

• 研究項目２ 理研QBiC/大阪大内のDB統合 
–  理研QBiC内のデータベースの統合 

• 研究項目３ 理研QBiC/大阪大外のDB統合 
–  理研QBiC外のデータベースの統合の開始 



理研QBiC外のデータの格納 
生物種 対象 方法 論文 BDML 画像 

Hela細胞 細胞 計測 Neumann et al. 2010 

マウス 核 計測 Kurotaki et al. 2007 1 80 

マウス 核 計測 Bashar et al. 2012 1 

ゼブラフィッシュ 核 計測 Keller et al. 2008 7 

ショウジョウバエ 核 計測 Keller et al. 2010 2 

ショウジョウバエ 細胞 計測 Supatto et al. 2009 1 

線虫 核 計測 Bao et al. 2005 2 

線虫 核 計測 Sönnichsen et al. 2005 979 

線虫 核 計測 Gonczy et al. 2000 1 

線虫 発現 計測 Sarov et al. 2012 273 

線虫 行動 計測 Cronin et al. 2005 11 



SSBDから公開したBDMLデータの一覧 

生物種 対象 方法 論文 BDML 画像 
マウス 核 計測 Kurotaki et al. 2007 1 80 
ゼブラフィッシュ 核 計測 Keller et al. 2008 7 
ショウジョウバエ 核 計測 Keller et al. 2010 2 
ショウジョウバエ 細胞 計測 Supatto et al. 2009 1 
線虫 核 計測 Bao et al. 2005 2 
線虫 行動 計測 Cronin et al. 2005 11 

生物種 対象 方法 論文 BDML 画像 
線虫 核 計測 Kyoda et al. 2013 186 33480 
線虫 核 モデル Kimura & Onami 2005 100 
大腸菌 一分子 モデル Arjunan & Tomita 2010 1 

理研QBiC内 

理研QBiC外 



H25年度の進捗状況のまとめ 
• 研究項目１ DB統合の体制と仕組みの構築 

– 理研QBiC内で産出されるデータを調査した 
– 理研QBiC内のデータに対応した統合データフォーマットを
開発した（BDML ver. 0.15） 

– 生命動態システム科学の統合DBを公開した（SSBD DB） 
• OMEROによる統括的な画像の管理の実現 
• データ化可視化ソフトの導入 

• RESTful APIの構築 

• 研究項目２ 理研QBiC/大阪大内のDB統合 
–  理研QBiC内のデータをSSBD DBへ格納した 

• 研究項目３ 理研QBiC/大阪大外のDB統合 
–  理研QBiC外のデータのSSBD DBへの格納を開始した 



研究開発のスケジュール 

研究項目 H24年度 H25年度 H26年度 

1. DB統合の体制と仕組
みの構築 

2. 理研QBiC/大阪大内の
DB統合 

3. 理研QBiC/大阪大外の
DB統合 



H25年度後半以降の計画 
• 研究項目１ DB統合の体制と仕組みの構築 

– SSBD DBに未格納のデータを統合DBに格納する仕組みの開発 
• 理研QBiC内で産出されるデータ 
• 国内外のデータ 

– SSBD DBのデータ可視化ソフトの改良 
• 時間軸方向の表示更新の円滑化 
• 追跡情報の選択的な表示を可能に 

– APIの改良、充実 

• 研究項目２ 理研QBiC/大阪大内のDB統合 
–  SSBD DBに未格納の理研QBiC内のデータを統合DBに格納 

• 研究項目３ 理研QBiC/大阪大外のDB統合 
– 国内外のデータを SSBD DBへ登録 



統合DB 
計測  

モデリング  

設計  

チャレンジ 
計測、モデリング、設計の有機的な連携を加速する
情報インフラの開発 

データベース 
インターフェース 
ソフトウェア など 



表現型解析ツールの開発 

• BDML形式のデータから表現型特徴を計算 

表現型解析ツール 
（phenochar ver. 1.0） 

時間 位置 体積・面積 

移動距離 距離 角度 
BDML 

t 

(x, y, z) 



表現型解析ツールの使用例 

• 細胞（核）の移動距離について 
Kyoda et al. 2013 

線虫 
Bao et al. 2006 

線虫 
Supatto et al. 2009 
ショウジョウバエ 

BDML形式で記述された 
異なる研究室のデータの比較解析が可能 

BDML形式で記述された 
様々な定量データの解析が可能 
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ビジュアルプログラミングによる 
ウェブブラウザ上での表現型解析 

• 実験生物学者が視覚的操作により、定量データを
解析できるような仕組みを構築 



動画像からBDMLデータを生成するインフラの構築 

• OMERO と ImageJ + MATLAB の連携 
– SSBDのOMEROシステムから画像を読み込み、 

画像処理したデータをBDML形式で出力するAPIを作成する 
 

 
 

BDML 

SSBD 

動画像 

画像処理 

読込 



RDFによるデータベース連携 
• SSBDのリソース（URI）をRDFを介し、オントロジーDB
に接続し、異なる生物間の動態を比較する 
 

 RNAi 線虫の動態     KOマウスの動態 

RDF/フェノーム統合DB 

形態 

生理 

C. elegans Gross Anatomy (WBbt) 

P0 AB 

Mammalian Phenotype (MP) 

行動異常 

Mouse Pathology (MPATH) 

病理 

臓器異常 

細胞異常 

組織異常 

生理異常 

発達異常 

形態異常 細胞別 

臓器別 

位置 

形 

サイズ 細胞別 

臓器別 

BioPortal 

C. elegans Phenotype (WBPhenotype) 

プレゼンター
プレゼンテーションのノート
C. elegnas phenotype (WB-Phenotype)
http://www.ebi.ac.uk/ontology-lookup/browse.do?ontName=WBPhenotype

C. elegans gross anatomy (WBbt)
http://www.ebi.ac.uk/ontology-lookup/browse.do?ontName=WBbt�
Mammalian phenotype (MP)
http://www.ebi.ac.uk/ontology-lookup/browse.do?ontName=MP

Mouse Pathology (MPATH)
http://www.ebi.ac.uk/ontology-lookup/browse.do?ontName=MPATH

Mouse anatomy by time xproduct (EMAP)
http://www.ebi.ac.uk/ontology-lookup/browse.do?ontName=EMAP

BioPortal
http://bioportal.bioontology.org/mappings

PhenomeNet
http://phenomebrowser.net/index.html

MGI
http://www.informatics.jax.org/phenotypes.shtml





計測とシミュレーションデータによる予測 

• 動態の比較から遺伝子の機能を予測する 
計測データ シミュレーションの結果 

遺伝子機能の阻害時の定量データ パラメータの変動時のシミュレーション結果 

Gene A 

Param #4 

遺伝子の細胞内における物理的な機能が予測できる 

類似した動態を検出する 



シミュレーション研究を支援する情報
インフラの構築 

• パラメータ・データベース 
– パラメータの格納 
– 元データの格納 
– ユーザー評価システム 

• いいね！など 



本研究開発の目標 

• 我が国の生命動態システム科学分野の全ての
データベースを統合する体制と仕組みの構築 

• 研究開発終了時における、我が国の生命動態
システム科学分野の全てのデータベースの統合 

• 生命動態システム科学分野の全世界のデータ
ベースの統合 

• 計測、モデリング、設計の有機的な連携を加速
する情報インフラの開発 
 
 



生命動態システム科学 
• 生命を動的システムとして理解し、操作する生命科学 
• 新たな生命科学の潮流として２１世紀の科学全体への
大きな影響が期待される 

 

遺伝子の制御 
分子生物学 

細胞の制御 
生命動態システム科学 

複雑な生命現象の動態を時•空間を有する先端定量計測
と高精密モデリングをもとに、in silicoとin vitroで再構成 
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