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2011年から公開している
原核生物を主とした微生物の統合データベース (DB)
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• 遺伝子と系統のリンク
• その系統はどのような遺伝子機能が特徴的か？

• 遺伝子と表現型のリンク
• ある表現型を担う遺伝子の候補は？

• 遺伝子と環境のリンク
• その環境で生息するために必要な遺伝子機能は？

• 系統と環境のリンク
• その環境で多い系統は？

既存のデータにこれらのリンクを付与し、リンクから
微生物に関する新たな知見を得られるDBを目指す

微生物統合DB MicrobeDB.jpの基本的な開発方針



integrates	lots	of	data	related	to	microbes.
Especially,	we	integrates	the	microbial	data	that	can	be	linked	to	genomes. since	2011

Ortholog:	MBGD

Genome:	RefSeq

Culture	Collection:
NBRC/JCM

Metadata:	
INSDC	DRA

Metagenome:	
INSDC	DRA

Taxonomy:	
NCBI	Taxonomy

http://microbedb.jp/

Gene Taxon					 Environment

Red	color indicates	our	collaborators.Togo	picture	 gallery	by	DBCLS	 is 	
licensed	under	 a	Creative	 Commons 	
Attribution	 2.1	Japan	 license	(c)

中身は基本的にRDFデータ
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INSDC	DRA/ERA/SRAで公開されたマイクロバイオームサンプル数
（積算・2019年9月時点）

(現在は180万)



Metagenome/Microbes	Environmental	Ontology
(MEO)	Ver.	0.9.2

Thing

Component Environment State Position

atmosphere geosphere hydrosphere human activity 
association

organism 
association

soil
water

:

acidic
artificial

:

・air
：

•forest
•plain
：

・sea
•lake
：
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：

・bioreactor
•natto

：
意味・概念をDB内で統一してオントロジーとして語彙を定義

2401	Classes



Human	Microbiome	Associated	
Disease	Ontology (HMADO)

Human	Microbiome	Associated	Disease

Digestive	system
disease

Cardiovascular	system
disease

Nervous	system
disease

Integumentary	system
disease 13	classes

Intestinal disease
Stomach	disease
Pancreas	disease
Liver	disease
Mouth	disease

Heart	disease
Blood	vessels	disease

Brain	disease
Mental	disorder

Skin	disease
23	classes

aggressive	periodontitis
Campylobacter infection
Celiac	disease
cholera
Chronic	gastroduodenitis
cirrhosis

Atherosclerosis
Bacillary	angiomatosis
Bacteremia
infective	endocarditis
myocardial	infarction

Alzheimer's	disease
Encephalitis
Meningoencephalitis
multiple	sclerosis
myasthenia	gravis
Parkinson's	disease

acne
atopic	dermatitis
Buruli	ulcer
Dermatitis
eczema

268	classes

感染症なのか否かなど、微生物群集が関係するヒトの病気の分類



Data category Number	of	entry
Genome	metadata	(from RefSeq) 290,208	genomes
Culture	collection	strain	data	from	
JCM/NBRC	(RDF-Portal) 38,414	strains

Microbiome	metadata	(from	INSDC	DRA) 1,631,611	
samples

Microbiome	taxonomic	composition	data 96,766	samples
Microbiome	functional	composition	data 4,784	samples

MicrobeDB.jp version 3 data

Ver.	2(2014)と比べてゲノムは約20倍、メタゲノムは約10倍の数に



BWA-MEM

Meta	16S	/	
Metagenome

discrimination	by	
PARTIE

MeGAP3 (MicrobeDB.jp ver.	3のパイプライン）

MetaProdigal

ccKEGG



サンプル数

マイクロバイオーム 約 1,600,000
ヒト 約 420,000
マウス 約 95,000
土壌 約 240,000
水環境 約 200,000
人工環境 約 140,000
植物共生 約 120,000

INSDC	DRA/ERA/SRAで公開されたマイクロバイオームサンプル数
（2019年9月時点）



INSDC	DRA/ERA/SRAで公開された
疾患患者のマイクロバイオーム
サンプル数（2019年9月時点）

サンプル数が1000以上ある疾患が
右表の18疾患
（肥満と未熟児を除く）

大多数が16S	rRNA遺伝子の
アンプリコン解析

疾患名 (HMADO) サンプルサイズ

IBD 37,094
皮膚炎 13,219
にきび 7,488
喘息 6,178
乾癬 5,151
大腸炎 4,453
嚢胞性線維症 4,040
アレルギー 3,902
下痢 2,684
大腸がん 2,085
細菌性膣炎 2,030

アテローム性動脈硬化 1,968
赤痢 1,918
パーキンソン病 1,760
腺がん 1,742
統合失調症 1,712
歯周炎 1,555
虫歯 1,370









ここからversion	3の新機能
（12月中に切り替わります）



MEO:soil由来マイクロバイオームサンプルの絞り込み検索



HMADO:cancer由来マイクロバイオームサンプルの絞り込み検索



Japanese由来マイクロバイオームサンプルの絞り込み検索

Ethnicity:	Japanese



MicrobeDB.jp ver.	3の特徴

•かなりマイクロバイオームに特化した統合DB
•環境や病気のオントロジーはメタデータから自動
的にアノテーション

• 160万サンプル以上のマイクロバイオームデータを
メタデータ等で検索可能

• MeGAP3による計算が終わったサンプルから、数ヶ
月に一度、MicrobeDB.jpで検索できるように
•現在主にセキュリティ面等をテスト中であり、12月
中にはhttp://microbedb.jp/から公開



fastq
files

VITCOMIC2
（http://vitcomic.org/）

cluster
files

(taxonomic
compositions)

LEA
（http://leamicrobe.jp/）

~ 6 min. /
a sample
(100,000 
sequences)

~ 0.5 sec. /
a sample

How	to	map	your	metagenome	data	on	LEA


