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微⽣物ゲノムデータベースＭＢＧＤは、
オーソログ解析に基づいて微⽣物ゲノム
の⽐較解析を⾏うためのデータベースで
ある。全ゲノムが決定されて公開された
微⽣物ゲノムに対して全⽣物種および系
統群毎のオーソログテーブルを作成て提
供している。
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MyMBGD mode: ユーザゲノムの解析
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ユーザゲノムの登録

アサインメントモード

クラスタリングモード

ユーザゲノムの各遺伝⼦を既存
オーソロググループに分類する

ユーザゲノムとMBGDに登録され
た公開ゲノムを合わせた新規クラス
タリングによるオーソログ解析



MyMBGD mode: アサインメントモード
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ユーザゲノムに対する
オーソログ分類結果

ユーザゲノムの表⽰

オーソロググループ

MMSeqsによるオーソログ
DBのプロファイル検索



MyMBGD mode: クラスタリングモード
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系統群を指定して解析する
ゲノムセットを選択

オーソロググループ
に含まれる⽣物種数
のプロット

コアゲノムアライメント

コアゲノム⽐較マップDiamond による総当たりホモロ
ジー検索 →DomClustによるク
ラスタリング



MBGD-Genomemaple (upcoming) :Module単位のアノテーション
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系統プロファイル解析
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系統プロファイル
クエリの設定

presence/absenceの条件とする⽣物種セットを
Phenotype/Environment/Taxonomyを⽤いて指
定できる

Dollo-parsimony compress profiles(DPCP)法
(Ruano-Rubio et al 2009)による、⽣物系統の
偏りを排除した統計評価

指定したパターンと類似した
パターンを持つオーソロググ
ループを検索



まとめと今後の展開
• MBGD2022は前バージョン(MBGD2018)と⽐べてゲノム数2.4倍、

genus数としては1.4倍に増加した。オーソロググループ数も
genus数と同程度に単調に増加している。
• このデータをユーザゲノムの解析に利⽤できるよう、MyMBGD

インターフェイスを改良し、使い勝⼿を向上させた。
• アサインメントモードではGenomaple, クラスタリングモードで

はCoreAligner を⽤いた解析機能を提供。
• 系統プロファイル検索の統計評価法を改良し、精度の⾼い検索を

可能にした。
• 今後、Metagenome Assembled Genomeのアノテーションに⽤

いることを想定して、さらなる改良を⾏う。
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