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1. INSDC 塩基配列データベースの利用方法 - 検索と登録
13:40～14:50 (70分)

2. 国際塩基配列データベースの舞台裏 - 増大するデータ・透明化・社会的責任
15:00～15:50 (50分)
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1. INSDC 塩基配列データベースの利用方法 - 検索と登録
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INSDC: 国際塩基配列データベース協力体制

EMBL Data Library が EMBL ハイデルベルク拠点で開始

GenBank がロスアラモス研究所で公開

DDBJ が国立遺伝学研究所で正式に活動開始

GenBank が NCBI/NIH に移管

EMBL-Bank (Data Library) が ENA/EMBL-EBI（英国）に移管

国際塩基配列データベース協力体制を INSDC と総称

次世代シークエンサの登場

SRA

BioProject

BioSample

DDBJ 40周年

1980

1982

1987

1990年代

2005

2009

2010年頃

2012年頃

2027



6

データをみて辿って、それぞれのデータベースを理解する
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ネコゲノム

Name: Senzu

https://doi.org/10.1016/j.jare.2024.10.023
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NCBI で検索

https://ncbi.nlm.nih.gov/
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BioProject で俯瞰
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関連する BioSample
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BioSample: ゲノムサンプル

生物分類（NCBI Taxonomy)

パッケージ

属性

アクセッション番号
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BioProject に戻る
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関連する SRA Experiment
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SRA Experiment: Illumina WGS Paired

(sra/fastq)
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SRA Run: Reads and Quality Values

(sra/fastq)
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SRA Run: sra/fastq ファイル

prefetch DRR500229

fasterq-dump DRR500229 --split-files

Forward

Reverse

Unpaired
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Experiment リストを表形式で閲覧
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SRA Run Selector: 表形式で閲覧

(sra/fastq
)



19

BioProject に再び戻る
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関連するアセンブリ配列
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ゲノムアセンブリ配列: 染色体 A1

BioProject

登録者

文献

生物・サンプル・配列分子

配列アノテーション

塩基配列

Feature/Location/Qualifier 

アセンブリ情報

BioSample

アクセッション番号 (AP023152)
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DDBJ Search



23

INSDC 構成データベース

SRA - NGS リード

• リードは Run 単位のファイル

• メタデータとリードを分離

DDBJ/ENA/GenBank - アセンブリ配列

• 1配列1ファイル

• メタデータと配列は一体
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データを登録する

BioProject

BioSample

DRA (DDBJ SRA)

DDBJ
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登録システム

データベース 登録システム 対象 アカウント

BioProject

D-way

プロジェクト情報

DDBJ アカウントBioSample サンプル情報

DRA NGS リード

DDBJ

NSSS: ウェブ塩基配列登録システム 配列数100以下、かつ、配列長500kb以下 アカウント不要

MSS: ファイルベースの登録システム 上記基準以上の大規模配列（ゲノム等） DDBJ アカウント
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D-way 登録システム

https://trace.ddbj.nig.ac.jp/D-way/
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DDBJ アカウント

DDBJ アカウント新規作成 ログイン後、SSH 公開鍵を登録
データファイルの sftp アップロードに必要
https://www.ddbj.nig.ac.jp/ddbj-account.html
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D-way ログイン
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D-way トップメニュー
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BioProject 登録: SUBMITTER
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BioProject 登録: GENERAL INFO

アンブレラプロジェクトとしての登録を希望する場合、Comments に記載
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BioProject 登録: PROJECT TYPE
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BioProject 登録: TARGET ～ OVERVIEW

利用規約に同意して登録
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BioProject: アクセッション番号

以降の登録や論文で引用
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D-way トップメニュー
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BioSample 登録: SUBMITTER ～ GENERAL INFO
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BioSample 登録: SAMPLE PACKAGE
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サンプルパッケージ

Standard

SARS-CoV-2: clinical or host-associated

SARS-CoV-2: wastewater surveillance

Microbe

Model organism or animal

Metagenome or environmental

Invertebrate

Human

Plant

Virus

Beta-lactamase

Omics

Pathogen

Pathogen: clinical or host-associated

Pathogen: environmental/food/other

MIxS

MIGS: cultured bacteria/archaea

MIGS: eukaryote

MIGS: virus

MIMS: metagenome/environmental

MIMAG: metagenome-assembled genome

MISAG: single amplified genome

MIMARKS: specimen

MIMARKS: survey

MIUVIG: uncultivated virus genome

×
生物種
データ種別

データ種別

生物種やデータ種別に応じた必須・任意のサンプル属性セットを提供する仕組み
サンプル採取地（geo_loc_name）と採取日（collection_date）は全パッケージで必須

Environmental Package

No environmental package human-skin

agriculture human-vaginal

air hydrocarbon-cores

built hydrocarbon-fluids_swabs

food-animal microbial

food-farm_env miscellaneous

food-human_foods plant-associated

food-prod_facility sediment

host-associated soil

human-associated symbiont-associated

human-gut wastewater

human-oral water

DDBJ/NCBI で定義 Genomic Standards Consortium (GSC) で定義

サンプリング環境
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BioSample 登録: SAMPLE PACKAGE – MIGS.eu
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BioSample 登録: ATTRIBUTES

タブ区切りテキストファイルにサンプル属性を記載（1行1サンプルで複数サンプルを登録可）

*sample_name *sample_title description

Felis catus American Shorthair breed Felis catus American Shorthair breed Whole-genome sequencing sample for the domestic cat (Felis catus) American shorthair

*organism taxonomy_id bioproject_id locus_tag_prefix strain isolate cultivar ecotype

Felis catus PRJDB9879 Senzu

*collection_date *env_broad_scale *env_local_scale *env_medium *geo_loc_name … sex tissue

2018 missing missing missing Japan … femal blood
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BioSample 登録: INSDC missing value reporting terms

必須属性値を記入できない場合の記載方法
• geo_loc_name と collection_date - missing: reporting level term (例 missing: lab stock) を記載
• これら二属性以外は top と lower level terms も記載可（例 missing）

INSDC term
(top level)

INSDC term
(lower level)

Definition
INSDC term

(reporting level)

not applicable

Information is inappropriate to report, can indicate that the 
standard itself fails to model or represent the information 
appropriately

control sample

sample group

missing

not collected
Information of an expected format was not given because it has 
not been collected

synthetic construct

lab stock

third party data

not provided
Information of an expected format was not given, a value may be 
given at the later stage

data agreement 
established pre-2023

restricted access
Information exists but can not be released openly because of 
privacy concerns

endangered species

human-identifiable
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BioSample 登録: ATTRIBUTES - validation

エラーがなくなるようにファイルを修正
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BioSample 登録: OVERVIEW
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BioSample 登録: アクセッション番号

← SAMD01949766 
以降の登録と論文で引用

← テキストファイルで登録内容を確認

以下の場合以外は、submit 後にアクセッション番号が自動発行される

• NCBI Taxonomy に登録されていない新規生物名

• locus_tag_prefix (ゲノム上の遺伝子を一意に識別する locus_tag の先頭文字列) が記載されている
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D-way トップメニュー
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DRA 登録: ファイルアップロード

sftp -i private_key test09@ftpprivate.ddbj.nig.ac.jp

sftp>

sftp> cd test09-0001

sftp> put illumina_1.fq.gz

sftp> put illumina_2.fq.gz

sftp> put pacbio.fq.gz

sftp で fastq をアップロード
https://www.ddbj.nig.ac.jp/upload.html

登録順序
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DRA 登録: メタデータ作成
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DRA 登録: SUBMISSION

登録者情報と公開予定
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DRA 登録: BIOPROJECT を選択

登録した PRJDB42877 を選択
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DRA 登録: BIOSAMPLE を選択

登録した SAMD01949766 を選択
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DRA 登録: EXPERIMENT

1つの BioSample に由来する2つの「ライブラリー + シークエンス機種」
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DRA 登録: RUN

Run 1: Illumina paired – illumina_1.fq.gz, illumina_2.fq.gz

Run 2: Sequel single – pacbio.fq.gz

MD5 チェックサム https://www.ddbj.nig.ac.jp/checksum.html
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DRA 登録: メタデータを登録
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DRA 登録: データファイルの検証

データファイル形式の検証処理をパスすると、ステータスが「Submission validated」になり、メールで通知される
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DRA 登録: アクセッション番号発行

DRR Run アクセッション番号を論文や後の登録で引用
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データを登録する

BioProject

BioSample

DRA (DDBJ SRA)

DDBJ
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DDBJ: アセンブリ配列の登録窓口

• 登録ファイル作成 (アノテーションと配列ファイル) 

• 登録ファイルの事前チェック

• MSS フォームにログイン

• MSS フォームにデータ種別を記入し、ファイルをアップロード

• Mass-ID（管理用仮 ID）発行

• 査定（メールでの問い合わせ）

• アクセッション番号発行

データベース 登録システム 対象 アカウント

BioProject

D-way

プロジェクト情報

DDBJ アカウントBioSample サンプル情報

DRA NGS リード

DDBJ

NSSS: ウェブ塩基配列登録システム 配列数100以下、かつ、配列長500kb以下 アカウント不要

MSS: ファイルベースの登録システム 上記基準以上の大規模配列（ゲノム等） DDBJ アカウント



58

DDBJ: アノテーションファイルと配列ファイル

Entry Feature Location Qualifier Value
COMMON SUBMITTER ab_name Fuji,I.

ab_name Mishima,H.
contact Hanako Mishima

sequence read archive DRR1080206
DATE hold_date 20270301

AnAms1.0_A1 source 1..129629249 chromosome A1
isolate Senzu
mol_type genomic DNA
note breed: American Shorthair
organism Felis catus
sex female

assembly_gap 107532..107631 estimated_length unknown
gap_type within scaffold
linkage_evidence proximity ligation

AnAms1.0_A2 source 1..174768116 chromosome A2

.........

.........

.........

>AnAms1.0_A1

TCCAAGATTCCCAGGGTTGGGGAAGGGTGGCTTCCAGGCTGTTAGCAGCAGAGTTGAGGG

...

...

...

...

...

GAGGGAGAATCCCAAGCAGGCTCCACGCTGCCAGTGCAGAGTCCCACATGGGGT

//

>AnAms1.0_A2

CCCCCAAGGACCTGTGCTGGACGCTGAAATGCCCCGCCTGGGACCAGGTGTGCCCTCAGG

アノテーションファイル 配列ファイル

• メタデータを記載する5列のタブ区切りテキストファイル

• COMMON: 共通情報を記載（登録者、文献、公開予定日等）

• ENTRY: 各配列の情報を記載（Feature/Location/Qualifier）

• FASTA 形式で記載された塩基配列

• 「>」で始まるヘッダー行

• 配列間は「//」で区切る

• エントリ名でアノテーションファイルとリンク（例 AnAms1.0_A1）
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アノテーションファイル: COMMON 共通情報
COMMON SUBMITTER ab_name Fuji,I.

ab_name Mishima,H.

contact Hanako Mishima

email test09@nig.ac.jp

institute National Institute of Genetics

country Japan

state Shizuoka

city Mishima

Street 1111 Yata

zip 411-8540

REFERENCE title AnAms1.0; A high quality chromosome-scale assembly of an American Shorthair Cat

ab_name Fuji,S.

ab_name Mishima,H.

year 2020

status Published

ST_COMMENT tagset_id Genome-Assembly-Data

Assembly Method FALCON v. 1.8.8; HiRise; Bionano Access v. 1.4

Assembly Name AnAms_1.0

Genome Coverage 120x

Sequencing Technology PacBio Sequel; Illumina HiSeqX

DBLINK project PRJDB42877

biosample SAMD01949766

sequence read archive DRR1080205

sequence read archive DRR1080206

DATE hold_date 20270301

登録者

文献

配列決定・アセンブリ手法

BioProject

公開予定日

DRA Run

BioSample
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アノテーションファイル: ENTRY 配列情報

AnAms1.0_A1 source 1..129629249 chromosome A1

isolate Senzu

mol_type genomic DNA

note breed: American Shorthair

organism Felis catus

sex female

assembly_gap 107532..107631 estimated_length unknown

gap_type within scaffold

linkage_evidence proximity ligation

AnAms1.0_A2 source 1..174768116 chromosome A2

生物・サンプル・配列分子

配列アノテーション

アノテーションツールの出力結果を加工して作成

次のエントリ（配列）

Entry LocationFeature ValueQualifier
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配列ファイル: fasta 形式

エントリ名で配列とアノテーションファイル中のメタデータが結びつく

>AnAms1.0_A1

TCCAAGATTCCCAGGGTTGGGGAAGGGTGGCTTCCAGGCTGTTAGCAGCAGAGTTGAGGG

GACATTTTCTTTCAGTCTAGGTCATGTTTTTCTGCTTTCAAGTTCACGTCCCCAGCAGAG

GGAATCTCATTGGCCCACCTTGGCCTAAAGTCTCTACCCTTGGAACAACCCAAGCCAGGT

...

GAGGGAGAATCCCAAGCAGGCTCCACGCTGCCAGTGCAGAGTCCCACATGGGGT

//

>AnAms1.0_A2

CCCCCAAGGACCTGTGCTGGACGCTGAAATGCCCCGCCTGGGACCAGGTGTGCCCTCAGG

TGCGCCCCGCTCCCTAGCAATGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGGAGTGAGACAAGGAGGA

...

TCATGAAGATAAAAAGCTTCTGCACTGCAAAGGAAACAAGCAACAAAACTAAAAGG

//

...
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ファイルの事前チェック

UME (Utilities for MSS file Error check)

• Parser: アノテーションファイルと配列ファイルの構文とフォーマットをチェック

• transChecker: CDS (タンパク質コード配列) のアミノ酸翻訳をチェック

チェックツール UME をダウンロード、ファイルを指定してチェックを実行。

エラーのないファイルを送付することが、円滑な登録に重要。
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MSS フォーム: 新規登録申請

MSS フォーム (https://mss.ddbj.nig.ac.jp) 

DDBJ アカウントでログイン

「自身の研究で配列決定した塩基配列である」を選択
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MSS フォーム: アップロード

Annotation と fasta ファイルをアップロード
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MSS フォーム: データ種別の入力

データ種別

シークエンサーのタイプ
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MSS フォーム: 申請内容の確認
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DDBJ: アクセッション番号

Entry name          Accession

AnAms1.0_A1         AP023152

AnAms1.0_A2         AP023153

AnAms1.0_A3         AP023154

AnAms1.0_B1         AP023155

AnAms1.0_B2         AP023156

AnAms1.0_B3         AP023157

AnAms1.0_B4         AP023158

AnAms1.0_C1         AP023159

AnAms1.0_C2         AP023160

AnAms1.0_D1         AP023161

AnAms1.0_D2         AP023162

AnAms1.0_D3         AP023163

AnAms1.0_D4         AP023164

AnAms1.0_E1         AP023165

AnAms1.0_E2         AP023166

AnAms1.0_E3         AP023167

AnAms1.0_F1         AP023168

AnAms1.0_F2         AP023169

AnAms1.0_X          AP023170

AnAms1.0_unplaced   AP023171

申請後、キュレータにより査定が開始される

必要に応じてメールでの問い合わせと対応

完成したデータに対して各配列にアクセッション番号が発行される
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アクセッション番号の引用

投稿する論文の規定に従ってください。

基本的には登録データに対するアクセッション番号、例えば DDBJ 塩基配列や DRA Run アクセッション番号、の

引用を推奨します。

データ全体を言及する場合は BioProject アクセッション番号を引用します。ただし、論文中のデータと登録データ

が対応付けられるようにメタデータが記載されていることが必要です。

FAQ: 投稿論文ではどのアクセッション番号を引用するべきでしょうか？
https://www.ddbj.nig.ac.jp/faq/ja/cite-accession.html
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ヒトデータの登録

人を対象とする生命科学・医学系研究に関する倫理指針が適用される研究で得られたヒトデータを登録する場合、

NBDC ヒトデータベースへの提供申請が必要になります。

• アクセス制限が必要: JGA に登録

• アクセス制限が不要: BioProject/BioSample/DRA/GEA/MetaboBank に登録

https://humandbs.dbcls.jp/data-submission
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余裕をもった登録をお願いいたします

Source: National Library of Medicine (NLM), NIH
https://www.nlm.nih.gov/oet/ed/cde/tutorial/02-200.html
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