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研究成果の概要（和文）：  
  増え続けるゲノム・プロテオームデータに対応するために、公共データベースから必要なデータをダウンロー
ドして管理するパイプラインを構築した。また、大規模なオーソログクラスタリングに対応させるために、クラ
スタリングプログラムを改良して、メモリの使用効率を高めるとともに、ドメインが分断しすぎないようにし
た。さらに、クラスタリング結果をどのように表現するかというデータモデルを策定し、RDFでデータベースを
構築して、様々なアプリケーションから利用可能にした。SPARQLによる論理的なクエリ作成も行えるようにする
とともに、クエリの結果を可視化するプログラムを開発した。

研究成果の概要（英文）：  
  To cope with the ever-increasing genome and proteome data, we built a pipeline to download and 
manage the necessary data from public databases. To cope with large-scale orthologous clustering, we
 improved the clustering program to increase the efficiency of memory usage and to prevent the 
domain from being too fragmented. We also developed a data model for representing the clustering 
results, constructed a database in RDF that can be used by various applications, and developed a 
program to create logical queries in SPARQL as well as to visualize the query results.

研究分野： 生命情報科学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
  近年のゲノム配列解読技術の進展にともない、これまで多くの生物のゲノム情報が得られてきた。これらの情
報を最大限に活用して研究を推進するには、独自に情報を収集して管理し、アップデートする枠組みを作るとと
もに、これまでの解析手法を発展させて計算を行い、二次的なデータベースの開発、データ統合、公開までつな
げることが必要である。本研究では、これまでのドメインレベルのオーソログ検出手法を基盤として、対象生物
を拡張するとともに、検出手法の精緻化を進め、データベースを統合的に解析可能なシステムの構築を推進し
た。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
 
種分化によって分岐した遺伝子間に定義されるオーソログ関係は、比較ゲノム解析の基盤と

なる情報であり、オーソログ検出を正しく行う手法の開発は重要な課題である。申請者らは、主
に微生物ゲノムを対象として、オーソログ検出手法の精緻化を行うとともに[1]、データベース
の構築を行ってきた[2]。さらに、様々な生命科学系データベースとの連携を見据えてセマンテ
ィック・ウェブ技術を採用し、オーソログ情報を再利用可能な形で公開するシステムの構築を行
ってきた[3,4]。 
 
 
２．研究の目的 
 
近年のゲノム配列解読技術の進展にともない、これまで多くの生物のゲノム情報が得られて

きた。これらの情報を最大限に活用して研究を推進するには、独自に情報を収集して管理し、ア
ップデートする枠組みが前提となるため、データ管理の重要性も大きい。その上で、これまでの
解析手法を発展させた計算を行い、二次的なデータベースの構築、データ統合、公開までつなげ
るシステムが必要であった。本研究では、これまでのドメインレベルのオーソログ検出手法を基
盤として、対象生物を拡張するとともに、検出手法のさらなる精緻化を行い、データベースを統
合化して解析可能なシステムを構築するために、データモデルの標準化を進めて、統合解析シス
テムの構築を推進することを目指した。 
 
 
３．研究の方法 
 
ゲノム・プロテオームデータは、公共のデータベースから取得した。ゲノムについては、NCBI

の RefSeq データベースを使用した。プロテオームについては、UniProt のプロテオームを利用
した。これらの公共データベースを基盤として、二次的なデータベースを構築するためには、独
自のデータ処理パイプラインを構築することが必要である。Python 言語を用いて、データをダ
ウンロードして、管理するパイプラインを構築した。 
また、配列の相同性検索および、クラスタリング計算に関しては、BLAST および、DomClust、

DomRefine[1]をベースとしてプログラム開発を行った。DomRefine は Perl 言語を用いて構築さ
れてきたため、これを改修・拡張する形で開発を進めた。 
ユーザーが利用するアプリケーションについては、Web ブラウザ上での利用を前提とし、

JavaScript で開発を行った。 
 
 
４．研究成果 
 
本研究では、これまでの研究を拡張して様々な開発を行った。まず、増え続けるゲノム・プロ

テオームデータに対応するために、公共データベースから必要なデータをダウンロードして管
理するパイプラインを構築した。また、クラスタリング可能な生物種を抽出するために生物分類
を階層的に探索できるシステムを開発した。大規模なオーソログクラスタリングに対応させる
ために、クラスタリングプログラム[5]を改良して、メモリの使用効率を高めるとともに、ドメ
インが分断しすぎないようにした。また、オーソログ解析システムに必要なプログラムを集めた
Docker コンテナを開発した。さらに、クラスタリング結果をどのように表現するかというデー
タモデルを策定し、RDF でデータベースを構築して、様々なアプリケーションから利用可能にし
た。SPARQL による論理的なクエリ作成も行えるようにするとともに[6]、Stanza と呼ばれるフレ
ームワーク[7]を用いてクエリの結果を可視化するプログラムを開発した。特に、特定の遺伝子
についての保存プロファイルを表示するアプリケーションを構築し、他のプログラムからも利
用できるようにした。 
当初は明確な対象としては定義していなかった部分として、真核生物ゲノムへの適用がある。

オーソログに関する国際コンソーシアムにおいて、オーソログ検出手法のベンチマーク手法を
策定しているが、そこには多くの真核生物が含まれている。我々の手法を適用した結果、他の優
れた手法と比較しても優れた性能を示すことが分かってきた。さらに、解析に用いられるデータ
ベースも多様なものが利用可能となってきており、転写因子結合部位のデータも RDF 化されて
統合可能な状況になっている。これらの真核生物を対象とした解析については未発表であるが、
国際学会においてベンチマークの公開を予定している。 
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