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主たる共同研究者

東京工業大学
黒川 顕：微生物DBにおける研究統括
小西史一：スパコンにおける解析システムの開発および実装
森 宙史：ゲノム、メタゲノムDB、メタデータの構築

国立遺伝学研究所
中村保一：微生物アノテーションリファレンスの整備と共用化
菅原秀明：微生物ゲノム基盤情報資源の共用化
神沼英里：KazusaAnnotationの拡張

基礎生物学研究所
内山郁夫：比較ゲノム解析に立脚した微生物ゲノム情報の統合化
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微生物は…

• 地球環境における物質循環の根幹を形成し
ている

• ヒトの健康と密接に関与

• 多様である事が大きな特徴である

• 研究が古く蓄積されたデータや知識は膨大
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微生物は…

• 地球環境における物質循環の根幹を形成し
ている

• ヒトの健康と密接に関与

• 多様である事が大きな特徴である

• 研究が古く蓄積されたデータや知識は膨大

• ゲノムサイズが小さいので、新型シーケン
サーの恩恵を最も受けている

• これまでゲノムに関係の薄い微生物研究者も
ゲノム解析が可能となった
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ゲノム科学の爆発的発展
Genome projects 〜Feb.2010

Bacteria
Archaea
Eukaryote
Metagenome

5
© 2011黒川 顕(東京工業大学) licensed under CC表示2.1日本



Microbe.net Microbeworld.org

Microbes.info Microbeproject.gov
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微生物は…

• 多様性に富んだ膨大なデータがあるものの、
その反面、これらデータをシームレスに利用
する事が困難

例えば、
•モデル微生物間でデータおよび知識の連携ができて
いない

•究極の表現型データとも言えるメタゲノムデータは、
個別の細菌のゲノムデータなどとうまく連携できていな
い（細菌間を連携させるオーソログ以外の情報）
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研究開発の目標・ねらい

ゲノム情報を核として様々な微生物学上の知識
を統合し、幅広い分野での微生物学の発展に資
することのできる「微生物エンサイクロペディア」
の構築を目標とする。

微生物学分野のオミックス研究の発展に寄与
データ駆動型研究による新しい仮説の提唱
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研究開発内容（概要）

• 日本をはじめ世界中に散在している細菌の各種オ
ミックス情報を広く収集

• 上記データをホモロジー、オーソロジーに基づいて
整理し、遺伝子、ゲノム（生物種）、環境の３つの軸
に沿って整理統合

• ３つの軸に関わる、遺伝子機能、分類学的情報、
菌株保存情報、表現型情報などの知識を整理し、
ゲノム情報を核として統合

• 広く研究者コミュニティからのフィードバックを得る
ためのシステムの開発

• 研究者が活用しやすいインターフェース等を整備
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研究開発内容

1. 分類学的情報（16S rDNAを含む）

2. 菌株保存情報（培養条件含む）

3. モデル微生物（大腸菌、枯草菌、シアノバク
テリア、放線菌）における高品質データ

4. 各種オミックスデータ

5. オーソログ遺伝子情報

6. メタゲノムデータ

まず研究基盤となる６項目のDBを整備し、個々のDBを
ゲノム情報を核としてシームレスに連携する
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データ生産者との一体化

• 微生物の専門家、関連分野の研究者に対して、魅力的なコン
テンツとツールを、分かり易く、使い易く提供
– 菌株情報や分類学的情報の効率的探索

– MiGAP、KazusaAnnotation、MBGDなどの定評あるアプリケーションの利用

を支援。データと目的に合わせて解析を最適化

• DDBJの国際塩基配列DB，SRA，その他の公共DBへのデータ

登録を支援

• 解析進行中など未公開データの安全なアーカイブ機能を提供
– データ共有に同意した研究者は、微生物エンサイクロペディアのコンソー

シアムに参加

– コンソーシアムのメンバーは、メタデータが匿名化されたデータも含めて
データを閲覧可能

– 匿名化は、匿名化する範囲と、匿名化している時期を設定可能とする
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研究者コミュニティフィードバック

• 微生物統合DBコンソーシアムの設置
– 各関連学会から参加して頂く

• 各関連学会、研究者コミュニティとの連携
– 学会での積極的な啓蒙活動
– 利用者のニーズを収集
– データ収集に対する協力の要請

• 各種講習会の実施

• SNSをはじめとするインターネットツールを利用し、
細かなニーズも積極的に収集
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データ生産者との連携

• 新学術領域研究「ゲノム支援」を通じて、大規
模データ生産者と連携

• 日本微生物資源学会、日本菌学会保有の表
現型データとの連携

• 各関連学会およびモデル微生物研究者コミュ
ニティとの連携

• MiGAP、KazusaAnnotation、MBGD連携による

微生物ゲノム解析サービス
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将来展望
• 東工大地球DBセンター、遺伝研、基生研生物機
能解析センターにより、継続的な運用に取組む

• 細菌のみならず、ウイルス、真核微生物も同様
に「微生物エンサイクロペディア」に収録する

• プロテオームやメタボロームなどのDBとも連携を
とる

• 細菌は、より上位の生物と共生関係にあるため、
植物や動物、ヒトなどの他の基盤DBとも連携が
可能と考える

• 環境メタデータを介して、バイオ以外のDBとも連
携が可能
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