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遺伝研は静岡県三島市にあります



1996  Synechocystis sp. PCC 6803（光合成細菌世界初）
2000  Arabidopsis thaliana（高等植物世界初）
2000  Mesorhizobium loti（窒素固定細菌世界初）
2001  Anabaena (Nostoc) sp. PCC 7120
2002  Bradyrhizobium japonicum
2002  Thermosynechococcus elongatus BP-1
2003  Gloeobacter violaceus PCC 7421
2007  Microcystis aeruginosa NIES-843
2008  Lotus japonicus
2012  Bradyrhizobium sp. S23321
2012  Solanum lycopersicum（トマト）
2012  Eucalyptus globulus（ユーカリ）
2012  Hevea brasiliensis draft（ゴムノキ）
2014  Klebsormidium flaccidum（藻類）
2014 Weissella oryzae SG25T,  Lactobacillus oryzae SG293T, 
　　  Lactobacillus hokkaidonensis LOOC260T
2016 Citrus sinensis Unshu（ウンシュウミカン）
2017 Marchantia polymorpha

Cyanobacteria
Rhizobia
Plants
LAB



ゴムノキ Hevea brasiliensis

ゲノムサイズ 1.4 Gb

5万2千 スキャフォールド / N50: 120 kb

ゼニゴケ Marchantia polymorpha

ゲノムサイズ 220 Mb

4400 スキャフォールド / N50: 1.3 Mb 

ウンシュウミカン Citrus unshiu

ゲノムサイズ 360 Mb

2万1千 スキャフォールド / N50: 385 kb

弊ラボで進行中のゲノムプロジェクト



DDBJ
Mashima J, Kodama Y, Kosuge T, Fujisawa T, Katayama T, Nagasaki H, Okuda Y, Kaminuma E, Ogasawara O, 

Okubo K, Nakamura Y, Takagi T. (2016) DNA data bank of Japan (DDBJ) progress report. 
Nucleic Acids Res., 44(D1): D51-57. 



DDBJ (http://www.ddbj.nig.ac.jp/)

マイクロビーズや固体層を用い、DNA増幅反応
を高密度化 

配列の解読は、ゲルによるサイズ分離ではなく、
固定した担体上で同時並行で行い、多数の微細
な発光をデジタルカメラで取得、時系列に同じ
スポットの発光を並べることで一度に数百万以
上の配列決定を同時進行 

従来法に比べると短めの配列決定

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


INSDC
Cochrane G, Karsch-Mizrachi I, Takagi T, International Nucleotide Sequence Database Collaboration. (2016) 

The International Nucleotide Sequence Database Collaboration. Nucleic Acids Res., 44(D1): D48-50. 



DDBJ (http://www.ddbj.nig.ac.jp/)

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


•全世界で解読された塩基配列情報を 
•査定して受入れ 
•データベースに蓄積し 
•公開して共有する

塩基配列データバンクとはこのような事業

データベース



国際塩基配列データベース (INSDC) の一員

•米国: GenBank (NCBI) 
•欧州: ENA (EBI) 
•日本: DDBJ



DDBJ (from Release note 92) 44 
Jun Mashima, Hideo Aono, Yuji Ashizawa, Yukino Dobashi, Mayumi Ejima, 
Masahiro Fujimoto, Asami Fukuda, Tomohiro Hirai, Fumie Hirata, Naofumi 
Ishikawa, Toshikazu Katsumata, Chiharu Kawagoe, Shingo Kawahara, Yuichi 
Kodama, Junko Kohira, Takehide Kosuge, Kyungbum Lee, Mika Maki, Kimiko 
Mimura, Takeshi Moriyama, Yoshihisa Munakata, Naoko Murakata, Keiichi Nagai, 
Toshihisa Okido, Yoshihiro Okuda, Katsunaga Sakai, Makoto Sato, Yoshihiro 
Serizawa, Aimi Shiida, Yukie Shinyama, Rie Sugita, Kimiko Suzuki, Daisuke Takagi, 
Daisuke Takai, Haru Tsutsui, Koji Watanabe, Tomohiko Yasuda, Shigeru Yatsuzuka, 
Emi Yokoyama, Eli Kaminuma, Osamu Ogasawara, Kosaku Okubo, Toshihisa 
Takagi, and Yasukazu Nakamura 

ENA (from Release note 115) 27 
Blaise Alako, Clara Amid, Lawrence Bower, Ana Cerdeno-Taraga, Iain Cleland, 
Richard Gibson, Neil Goodgame, Petra ten Hoopen, Mikyung Jang, Simon Kay, 
Rasko Leinonen, Xin Liu, Arnaud Oisel, Rodrigo Lopez, Hamish McWilliam, Nima 
Pakseresht, Sheila Plaister, Rajesh Radhakrishnan, Kethy Reddy, Stephane Riviere, 
Marc Rossello, Nicole Silvester, Dmitriy Smirnov, Ana Luisa Toribio, Daniel 
Vaughan, Vadim Zalunin and Guy Cochrane 

GenBank (from Release note 195) 68 
Mark Cavanaugh, Ilene Mizrachi, Yiming Bao, Michael Baxter, Lori Black, Larissa 
Brown, Vincent Calhoun, Larry Chlumsky, Karen Clark, Jianli Dai, Michel 
Eschenbrenner, Irene Fang, Michael Fetchko, Linda Frisse, Andrea Gocke, Anjanette 
Johnston, Mark Landree, Jason Lowry, Suzanne Mate, Richard McVeigh, DeAnne 
Olsen Cravaritis, Leigh Riley, Susan Schafer, Beverly Underwood, Melissa Wright, 
Linda Yankie, Serge Bazhin, Evgueni Belyi, Colleen Bollin, Mark Cavanaugh, Yoon 
Choi, Ilya Dondoshansky, J. Bradley Holmes, WonHee Jang, Jonathan Kans, Leonid 
Khotomliansky, Michael Kimelman, Michael Kornbluh, Jim Ostell, Denis Sinyakov, 
Karl Sirotkin, Vladimir Soussov, Elena Starchenko, Hanzhen Sun, Tatiana Tatusova, 
Lukas Wagner, Eugene Yaschenko, Sergey Zhdanov, Slava Khotomliansky, Igor 
Lozitskiy, Craig Oakley, Eugene Semenov, Ben Slade, Constantin Vasilyev, Peter 
Cooper, Hanguan Liu, Wayne Matten, Scott McGinnis, Rana Morris, Steve Pechous, 
Monica Romiti, Eric Sayers, Tao Tao, Majda Valjavec-Gratian and David Lipman



DDBJが運営しているデータベース

INSDC: オープンアクセス

個⼈の遺伝型と表現型
JGA
アクセス制限

ヒトデータ審査委員会
Trad	
DDBJ

アセンブリ

アノテーション

リード 

Quality value

アライメント

DRA

BioProject	
BioSample

DDBJ センター

DRA: DDBJ Sequence Read Archive 

JGA: Japanese Genotype-phenotype Archive



生物学の
情報爆発



代表的 NGS 機材（2010年頃のスライド）

（左）Roche (454): GS FLX+ System 

（中）illumina: Genome Analyzer IIx System 

（右）Life Technologies: 5500 xl SOLiD System



www.1000genomes.org

http://www.1000genomes.org


1001genomes.org

http://1001genomes.org


今時（いまどき）のシーケンサー

（左）PacBio RSII System 
（中）illumina: HiSeq 4000 System 
（右）Oxford NANOPORE MinION/SmidgION



3k Rice Genomes Project



www.uk10k.org

http://www.uk10k.org


DivSeek 
www.divseek.org 
The mission of DivSeek is to enable 
breeders and researchers to mobilize a 
vast range of plant genetic variation to 
accelerate the rate of crop improvement 
and furnish food and agricultural products 
to the growing human population.

GGBN 
www.ggbn.org 
GGBN provides a platform for biodiversity 
biobanks from across the world to: 
 • Collaborate to ensure consistent quality 

standards for DNA and tissue collections, 
 • Improve best practices for the 

preservation and use of such collections 
and 

 • Harmonize exchange and use of material 
in accordance with national and 
international legislation and conventions.

http://www.divseek.org




SRA growth (NGS row/bam data amount)

13,026 TB total 
5,324 TB open



Paper
Paper

Paper

Paper

NGS
reads

assemble mapping

annotation

DDBJ
GenBank
ENA
Trad INSDC re-annotation

omics paper

DOR
GEO
ArrayExpress
Omics Data Archives

papers

DRA
SRA
ERA
open access

contigs

Paper

genome paper

The ecosystem of sequence data

JGA
dbGAP
EGA
controlled 
access

genome
database

公開
NGSデータ

制限公開
NGSデータ

公開
解析済データ



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



今時（いまどき）のシーケンサー【再掲】

（左）PacBio RSII System 
（中）illumina: HiSeq 4000 System 
（右）Oxford NANOPORE MinION/SmidgION



http://www3.nhk.or.jp/news/html/20140611/k10015134871000.html より

http://www3.nhk.or.jp/news/html/20140611/k10015134871000.html


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 DDBJ] で検索

データ検索

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


BioProject / BioSample
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遺伝研スーパー
コンピュータ





遺伝研スパコン



遺伝研スーパーコンピュータサイト top
http://sc.ddbj.nig.ac.jp/

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


遺伝研スーパーコンピュータ全容



NIG supercomputer (概要)

5.5 PB
MAID

energy-saving
HDD

7 PB
Lustre

high-speed
HDD “medium”

2TB memory
x 10

“thin”
64GB memory

x 554 nodes

“fat”
10TB 

memory
(SGI UV)CC-PD  from OpenClipart

> 300 TFlops12.5 PB



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

解析パイプライン

解析パイプラインも提供してます

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 高速シーケンサー登場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 高速シーケンサー登場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。

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 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 高速シーケンサー登場初期に開発された。メモリ消費多め。

Trinity RNA-Seq配列のアセンブラ。 上記3つともにde bruijn graphと いうアルゴリズムを使用



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



NGS’s + SC’s in Biology

“medium”
2TB memory

x 10

“fat”
10TB memory

(SGI UV)




