
科学研究費助成事業　　研究成果報告書

様　式　Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９ （共通）

機関番号：

研究種目：

課題番号：

研究課題名（和文）

研究代表者

研究課題名（英文）

交付決定額（研究期間全体）：（直接経費）

６３８０１

基盤研究(C)

2014～2012

クラウド型高速シーケンシングアノテーションシステムの開発研究

The Development of a cloud computing-based annotation system for next-generation 
sequencing data

７０６２４４５１研究者番号：

長崎　英樹（Nagasaki, Hideki）

国立遺伝学研究所・生命情報研究センター・特任研究員

研究期間：

２４５１０２７３

平成 年 月 日現在２７   ６ １７

円     4,300,000

研究成果の概要（和文）：近年登場した次世代シーケンサーと呼ばれるDNA解読装置の登場で、ゲノム科学や分子生物
学に必要なゲノム/遺伝子の塩基配列の解読能力は飛躍的に向上した。しかし、その膨大な配列データを解析する計算
機システムや情報解析を行う人員の不足という事態がおこった。我々は以上の問題を解決するためにDDBJ Read Annota
tion Pipeline(通称DDBJパイプライン)を開発、インターネット上で公開している。
DDBJパイプラインは、計算機処理のためのコマンド操作が苦手な生物学の実験研究者でもパソコンのマウス操作で扱え
るように設計され、解析処理は国立遺伝学研究所のスパコンシステムを利用している。

研究成果の概要（英文）：High-performance next-generation sequencing (NGS) technologies are advancing 
genomics and molecular biological research. However, the immense amount of sequence data requires 
computational skills and suitable hardware resources that are a challenge to molecular biologists. The 
DNA Data Bank of Japan (DDBJ) of the National Institute of Genetics (NIG) has initiated a cloud 
computing-based analytical pipeline, the DDBJ Read Annotation Pipeline (DDBJ Pipeline), for a 
high-throughput annotation of NGS reads. The DDBJ Pipeline offers a user-friendly graphical web interface 
and processes massive NGS datasets using decentralized processing by NIG supercomputers currently free of 
charge.

研究分野：ゲノム情報解析
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１．研究開始当初の背景 

(1) 近年開発された高速DNAシーケンサー

は、ゲノム解析や遺伝子発現解析などに新

た進歩をもたらすとされている。一回の解

析で6千億bpにおよぶ解読量は、時間やコス

トの短縮につながり、近年では大規模なシ

ーケンスセンターだけではなく、より小規

模な研究グループでも利用され始めた。し

かし、その膨大な塩基配列のデータ量と、

一度に解読される配列長(リード長)が

100-400bpという短さでしかないため、参照

配列へのマッピングや新たに解読された生

物の塩基配列のアセンブリといった一次的

な解析において、多大な計算機資源の投入

と運用に専門知識を有する人材が必要とさ

れる。 

研究代表者らが参画しているDNA Data 

Bank of Japan (DDBJ)は、米国National 

Center for Biotechnology Information 

(NCBI)と欧州European Bioinformatics 

Institute (EBI)と共同で国際塩基配列デ

ータベース(INSDC)を構築し、高速シーケ

ンサー由来の配列の登録業務と公開を行

っている。このため、解析するための計算

機リソースを提供することで高速シーケ

ンサーの利用者の研究業務が促進し、登録

数の増加することを期待して高速シーケ

ンサーの解析パイプライン(DDBJ Read 

Annotation Pipeline: 以下DDBJパイプラ

イン)を構築し、インターネット上で公開

し 利 用 に 供 し て い る

(http://p.ddbj.nig.ac.jp/ ①)。 

(2) インターネットを介したクラウドコ

ンピューティングと分散処理の技術、そ

して現在高速シーケンサーのデータ解析

で代表的に使用される 12 のバイオイン

フォマティクスツールを内包して、DDBJ

パイプラインはリード配列の参照ゲノム

配列へのマッピングや de novo アセンブ

リを行い、上記の問題を解消に努めてい

る。 

 

２．研究の目的 

(1) DDBJ パイプラインは、膨大な計算量

を処理できる環境を、計算機リソースが

整っていない研究グループに提供する。

しかしながら研究結果に至る一行程を肩

代わりしているのにすぎないため、新た

に解析手段を追加する必要があった。 

例として、RNA-Seq 配列の de novo アセ

ンプル後の配列にどのような遺伝子がコ

ードされているか調べる機能である。 

(2) 個人の塩基配列など使用が制限され

ているデータに関して、バーチャル・マ

シン(VM)と呼ばれる情報処理技術を用い

てユーザーがDDBJパイプラインを任意の

環境(計算機サーバー)で実行できるよう

にする。 
 

３．研究の方法 

(1) 構築済みの DDBJ パイプラインのシ

ステムを基礎解析部とし、参照ゲノム配

列へのマッピングや、de novo アセンプ

リといった処理が一元的でありながら計

算機負荷が高い処理を担当させた。その

結果を引き継いで解析する行程を高次解

析部としてwebアプリケーションGalaxy 

(https://usegalaxy.org/ ②)を基にし

て構築し、解析用ツールを作成、追加し

た。 

(2) 構築したシステムを平成 24 年度よ

り運用されている国立遺伝学研究所のス

パコンシステム②に移植し、解析処理を

スパコン上で並列処理し高速化を行った。 

(3) VM 化 は BioLinux 

(http://environmentalomics.org/bio-l

inux/)というパッケージプログラムにツ

ール等を移植した。 
 
４．研究成果 

(1) 高次解析部を追加し、現在の構成は



図 1 の通りである。基礎解析部から高次

解析部へデータを移行する機構を作成し、

続けて作業が可能である。 

(2) 国立遺伝学研究所のスパコンシステ

ム上の並列計算処理によって単一の計算

機で運用されていた時より解析時間(特

に Galaxy を利用した高次解析部で)が大

幅に短縮された。平成 27 年 5月現在の登

録ユーザー数は 821 名となっている。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
図 1 DDBJ パイプラインの構成 

 
 
(3) 高次解析部の基礎となっている

Galaxy は、個々のユーザーが開発したツ

ールを追加して容易に共有する仕様にな

っている。基礎解析部の結果を受けて解

析するツールとしてゲノムへのマッピン

グ結果から1)ゲノム上のSNPの分布を図

示するツール 2)遺伝子発現量を正規化

するツール 3)DNA結合タンパク質の結合

部位候補の同定を行うツール等を追加し

ている。また、RNA-Seq の de novo アセ

ンブリ結果からコードされている遺伝子

の構造を解析するツール等を追加した。  

さらに、高次解析単独で動作するツール

としてヒト白血球抗原(HLA)解析ツール

④を追加した。 

(4) 現在 VM パッケージ化したプログラ

ムファイルを DDBJ パイプラインのホー

ムページより公開している。 

(5) 研究成果としては論文、書籍での発

表の他、DDBJ 等が主催する講習会で利用

法の紹介の講習も行った(学会発表の項

参照)。 
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