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DRA
DDBJ Sequence Read Archive



新世代シークエンサから出力される配列や 

アライメントデータを登録・公開

DDBJ Sequence Read Archive (DRA)

ERA
2008年開始

SRA
2007年開始

International Nucleotide Sequence Databank Collaboration

DRA
2008年開始



SRA growth (NGS row/bam data amount)

13,026 TB total 
5,324 TB open



登録関係情報

http://trace.ddbj.nig.ac.jp/dra/

データ取得

解析パイプライン

DRAウェブサイト ⇒ [DRA] で検索

データ検索

http://trace.ddbj.nig.ac.jp/dra/index.shtml


DRA: 新型シーケンサデータを保存・共有

研究者

インターネットを通じて、登
録・公開したデータを、別の
研究者が再利用できる



公開データの DRA Search での検索
公開データは EBI SRA / NCBI SRA と共有されています

生物名 etc での絞り込み

検索結果リスト

ダウンロード

詳細（メタデータ記述）



DRA の中身

1次データ 
ベースコール 
Quality etc

画像データ

配列のみ

@SRR001654.1 9460:7:1:830:763 length=36 
GTCAATATTAATCATACCAATATACTCAAAAAATAA 
+SRR001654.1 9460:7:1:830:763 length=36 
I+-&*4)%+5'#%/)&$%$#%"#&%'%"$%#%%!"" 
@SRR001654.2 9460:7:1:402:781 length=36 
GGTCTAAAAAGCAAAATTCAGTCTTCAAAATAATTC 
+SRR001654.2 9460:7:1:402:781 length=36 
II+(%$+%'&+*-0+/*("%&+"*&"(*$""#%%&$ 
@SRR001654.3 9460:7:1:433:775 length=36 
GTGCTTTTTTTTTTCCAGGAAGTTGTCTCCTCTATC 
+SRR001654.3 9460:7:1:433:775 length=36 
II3DI>IIIIIIIB7.,&%&'&)."+%,$"&$&"%#fastq データ 

塩基配列 と 
Quality Value

メタデータ 　(データに関する情報：実験手法、解析方法 etc)

ランデータ

NGS

bam データ 
アラインメントデータ



実体は  
XML ファイル

メタデータとランデータの構成

６つの 
オブジェクト

ランデータは 
Run の下に

アクセッション番号は 
それぞれのオブジェクトに 
対して発行されます



Submission

Study

Experiment (24 h)

Experiment (12 h)
Experiment (0h)

Sample

Run
Run

24 h
12 h

0 h

例)  培養細胞: 薬剤処理 0, 12, 24 h 後の転写プロファイル解析

•登録後、オブジェクトを追加できます　 
•別の Submission で登録済みのオブジェク
トを再利用できます

Run

メタデータ構成の例



【実習】DRAsearch で検索してみよう

[DRA] で google 検索 ⇒ 
DDBJ Sequence Read Archive のサイトを開く



DRAsearch: A. thaliana を選択



DRAsearch: Transcriptome を選択



DRAsearch: 検索結果リスト



DRAsearch: フリーキーワードで検索



DRAsearch: Study Detail



DRAsearch: Experiment Detail



例: この SRA データを使った二次論文



http://trace.ddbj.nig.ac.jp/dra/

解析パイプライン

お手軽解析パイプライン
http://trace.ddbj.nig.ac.jp/dra/

http://trace.ddbj.nig.ac.jp/dra/index.shtml
http://trace.ddbj.nig.ac.jp/dra/index.shtml


DDBJ pipeline: ソフトウェア よく用いられる
解析用ソフトウェアを
用意。クリックだけで

実行可能



良く使われるソフトウェアの特徴
マッピング

BLAT
NGS以前からあるアライメントツール。発現データはイントロンを想定し
たギャップを考慮。

MAQ
NGS初期にショートリードに対応。リード長が長くなるに従い開発はBWA
に引き継がれる。現在では DDBJ pipeline では提供していない。

BWA MAQより速く、Titaniumのリードもオプションで対応。
SOAP メモリ消費量少なく、高速。精度はBWAより弱冠落ちる。

Bowtie/Bowtie2
ギャップは考慮しないが処理は速い。BWA、SOAP2、Bowtieは Burrows-
Wheeler変換というアルゴリズムでゲノムDNAにたいし てインデクスを作
成、高速でマッピングする。Bowtie2は50bp以 上に最適化。

TopHat/TopHat2
RNA-Seqのリードを内部でBowtieを利用してマッピング、スプライスジャ
ンクションを特定する。

アセンブル
SOAPdenovo ヒト、パンダ等大型ゲノムのアセンブリで使用された。比較的高速。
Abyss 初期に並列処理に対応したアセンブラ。
Velvet NGS初期に開発された。メモリ消費多め。
Trinity RNA-Seq配列用のアセンブラ。

Platanus
東工大で開発された国産アセンブラ。高速・メモリ消費少なめで、ヘテロ
なゲノムに強い。おすすめ。上記いずれも de bruijn graph というアルゴ
リズムを使用。

HGAP PacBio データのための SMRT 法によるアセンブラ。



DDBJ pipeline: 比較対象
イネ、マウスなど
解析比較対象となる
配列を多数用意



1. Mapping
2. Assembly



1. Mapping
2. Assembly



登録関係情報

http://trace.ddbj.nig.ac.jp/dra/

データ取得

解析パイプライン

DRAウェブサイト ⇒ [DRA] で検索

データ検索

http://trace.ddbj.nig.ac.jp/dra/index.shtml


Mappingの例 (DRAsearch+pipeline)
シロイヌナズナ
alternative splicing



データのIDはこちら



SRA の Metadata https://trace.ddbj.nig.ac.jp/dra/submission.html



Submission

BioProject

Experiment (24 h)

Experiment (12 h)
Experiment (0h)

BioSample

Run
Run

24 h
12 h

0 h

例)  培養細胞: 薬剤処理 0, 12, 24 h 後の転写プロファイル解析

•登録後、オブジェクトを追加できます　 
•別の Submission で登録済みのオブジェク
トを再利用できます

Run

メタデータ構成の例



DDBJ パイプライン、体験してみましょう
http://p.ddbj.nig.ac.jp

ゲストとして
ログイン

http://p.ddbj.nig.ac.jp


処理に使うNGSの配列ファイルの用意

アップロード
されている配列



処理に使うNGSの配列ファイルの用意
FTP で手元から
アップロード可能



FTP (file transfer protocol) クライアント

Cyberduck のような専用クライアントを使えば
ドラッグ＆ドロップでファイル転送可能。コマン
ドでの送受信もたいして難しくありませんが。

Cyberduck FFFTP



処理に使うNGSの配列ファイルの用意

公開データを
インポート可能



p.ddbj.nig.ac.jp を開き、さっきのIDを入力

でも今は
押さないで！



SRA044892 をロードしておきました



Tophat2 を選んで NEXT



配列を選んで confirm, NEXT



リファレンスに TAIR10 を選んでNEXT



option 変更なければそのままNEXT



終了したらメイルが来ます

連絡先いれたら
RUN可能

guest は
run できません



「RUN を押した」と思ってください

処理状況は
こちらから



out2.bam
out2.bam.bai



マッピング結果を眺めるビューワ

IGV (http://www.broadinstitute.org/igv/)

http://www.broadinstitute.org/igv/home


1. Mapping
2. Assembly



インポート済のエントリから

納豆菌の
公開データが
インポート済

checkして



velvet で
アセンブル
しましょう



配列とペア形式のセットを選択



配列のセットの形式を選んで次へ



オプションのパラメータを選びます

特になければ
そのまま次へ



連絡先をいれたら、RUN ボタン押すだけ！

連絡先いれたら
RUN可能

guest は
run できません



「RUN を押した」と思ってください

処理状況は
こちらから



アセンブル結果の
基本情報

結果ファイル



パイプライン利用申請はこちら
http://p.ddbj.nig.ac.jp   [DDBJ pipeline] で検索

スパコンの
利用申請後に

http://p.ddbj.nig.ac.jp

