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微生物・微生物叢研究を取り巻く現状
• 微生物は地球上のいたる所に存在し、環境や
他の生物と密接に関与している

• 微生物研究はバイオ分野のみならず、他の多
くの分野と連携可能

• Metagenome、Microbiome等の研究が加速
度的に進展している

• ゲノム、メタゲノム、環境を俯瞰できるデー
タベースがない
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INSDC DRA/ERA/SRAに登録されている
マイクロバイオームデータのサンプル数

(積算：2021年10月時点)
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サンプル数

マイクロバイオーム 約 3,400,000
ヒト 約 1,050,000
マウス 約 160,000
土壌 約 460,000
水環境 約 280,000
人工環境 約 170,000
植物共生 約 220,000

INSDC DRA/ERA/SRAで公開されたマイクロバイオームサンプル
数（2021年10月時点）

340万サンプルはヒトや土壌等マイクロバイオームサンプルの総数
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MicrobeDB.jp ver.3
(https://microbedb.jp/)
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Data category Number of entry
Genome metadata (from RefSeq) 290,208 genomes
Ortholog cluster data (from MBGD) 375,228 clusters
Culture collection strain data from 
JCM/NBRC (RDF-Portal) 38,414 strains

Microbiome metadata (from INSDC DRA) 1,631,611 samples
Microbiome taxonomic composition data 96,766 samples
Microbiome functional composition data 4,784 samples

MicrobeDB.jp version 3 data
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Japanese由来マイクロバイオームサンプルの絞り込み検索
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HMADO(cancer)由来マイクロバイオームサンプルの絞り込み検索
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MEO(soil)由来マイクロバイオームサンプルの絞り込み検索
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dnaAの
キーワード
検索

hot springの
キーワード
検索
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Microbes/Metagenomes Environmental 
Ontology (MEO) ver. 0.9.3

Thing

Component Environment State Position

atmosphere geosphere hydrosphere human activity 
association

organism 
association

soil
water

:

acidic
artificial

:
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2,412 Classes

メタゲノムおよび菌株データの新規環境に対応するため、
クラスを約11追加（cryoconite等）



サンプル数
ヒト 約 1,050,000
ヒト (年齢情報あり) 約 122,000

ヒトマイクロバイオームについて、特に詳細に
メタデータをキュレーション(2021年10月時点)

0

5,000

10,000

15,000

20,000

25,000

0歳 1歳 2歳 3歳〜9歳 10代 20代 30代 40代 50代 60代 70代 80代 90代以降



ヒトの体の部位 サンプル数 サンプル数
(日本人)

gut (feces) 507,479 17,566
oral cavity 118,779 7,477
respiratory system 55,807 7
skin 73,859 973
vagina 57,604 64

• 抗生物質投与（約3-4万サンプル）
• Probiotics投与（約8千サンプル）

ヒトマイクロバイオームについて、特に詳細に
メタデータをキュレーション(2021年10月時点)

13



Human Microbiome Associated 
Disease Ontology (HMADO)

Human Microbiome Associated Disease

Digestive system
disease

Cardiovascular system
disease

Nervous system
disease

Integumentary system
disease 13 classes

Intestinal disease
Stomach disease
Pancreas disease
Liver disease
Mouth disease

Heart disease
Blood vessels disease

Brain disease
Mental disorder

Skin disease
23 classes

aggressive periodontitis
Campylobacter infection
Celiac disease
cholera
Chronic gastroduodenitis
cirrhosis

Atherosclerosis
Bacillary angiomatosis
Bacteremia
infective endocarditis
myocardial infarction

Alzheimer's disease
Encephalitis
Meningoencephalitis
multiple sclerosis
myasthenia gravis
Parkinson's disease

acne
atopic dermatitis
Buruli ulcer
Dermatitis
eczema

268 classes

感染症なのか否かなど、微生物群集が関係するヒトの病気の分類 14



疾患名 (Disease Ontology) サンプル
サイズ

IBD 37,094
皮膚炎 13,219
にきび 7,488
喘息 6,178
乾癬 5,151
大腸炎 4,453
嚢胞性線維症 4,040
アレルギー 3,902
下痢 2,684
大腸がん 2,085
細菌性膣炎 2,030

アテローム性動脈硬化 1,968
赤痢 1,918
パーキンソン病 1,760
腺がん 1,742
統合失調症 1,712
歯周炎 1,555
虫歯 1,370

INSDC DRA/ERA/SRAで公開
された疾患患者のマイクロバイ
オームサンプルサイズ（2019年
9月時点）

サンプルサイズが100以上あ
る疾患は約50疾患

サンプルサイズが1,000以上
ある疾患が右表の18疾患
（未熟児と肥満は除外）

2021年10月時点
疾患患者由来のマイクロバイ
オームサンプル
約150,000サンプル



MicrobeDB.jpは、微生物のゲノム・遺伝子・系統・環境等の膨大かつ多様な情報を統合し、微生物が関与す
る幅広い分野において新たな知識を引き出す事ができる統合データベースです。世界中で産出されている微
生物ゲノム、メタゲノム情報や系統情報などを収録し、遺伝子情報と環境情報を統合することにより、特定
環境での遺伝子や種の動態、特異的遺伝子の環境分布、などを検索するだけで俯瞰することができます。

メタゲノムデータを遺伝子機能や
環境要素により絞り込む事が可能
です。テキストやサンプリング地
点のpHや温度、被験者の地域、
年齢やBMI、疾患や抗生物質使用
履歴など、多様なメタデータでの
絞り込みが可能です。

MicrobeDB.jpトップページから
テキストによる検索が可能です。
例えばpsbAなどの遺伝子名、
Enterococcus faecalisなどの細菌
種名、hot springやintestineなど
環境を表す単語などで検索する事
が可能です。

約210種類にもおよぶ解析ツールを
実装しており、検索するだけで比
較ゲノム解析、比較メタゲノム解
析などが可能となっています。ま
た自身で保有するデータをアップ
ロードする事で、全データとの比
較解析も可能としています。

デフォルトで使う事ができる210
種類のStanzaでは困難な複雑な検
索を実現することができます。公
開しているSPARQLエンドポイン
トにSPARQLによる命令を入力す
れば高速に結果を得る事ができま
す。

テキスト検索 ファセット検索

データ比較 SPARQL検索

群集構造によるサンプル&環境検索 アミノ酸配列相同性検索
微生物群集構造と環境との関係性
を可視化したアプリケーション
LEAを使って、微生物群集構造か
ら環境を予測したり、類似のサン
プルを検索したりすることができ
ます。環境汚染の検出、疾患診断
などに利用することが可能です。

PZLASTは、MicrobeDB.jpに収
録しているメタゲノムアミノ酸配
列データ約2.5TBに対して、超高
速にアミノ酸対アミノ酸の配列相
同性検索を行うアプリケーション
です。配列相同性を介して環境を
検索することが可能です。

微生物統合データベース「MicrobeDB.jp」の使い方



微生物統合DB「MicrobeDB.jp」

微生物群集/環境予測ソフト「LEA」

群集構造解析ソフト「VITCOMIC2」

超高速メタゲノム検索ソフト「PZLAST」
PZLAST は 、 MicrobeDB.jp
から取得した膨大なメタゲ
ノム情報から予測したアミ
ノ酸配列データをレファラ
ンスとして(約2.5TB、ヒト
遺伝子35万人分に相当)、極
めて高速かつ高精度にアミ

ノ酸配列の相同性検索を可能とするwebサービス。
得られた結果は、アラインメント情報に加え、相同
配列の存在した環境情報も可視化できる。

数万の微生物群集構造データを
使用した機械学習に より「環
境」の概念を自動的に抽出し、
「環境」概念と数万サンプルを
同時に可視化、環境間のつなが
りや構造のパターンを明らかに
した。過去数万サンプルすべて

との比較により、新規サンプルの「座標」を取得で
きる「微生物版GPS」。環境汚染の検出、疾患診断
などに利用可能。

VITCOMIC2は、系統推定およ
び系統組成描画ツールで、系統
間の進化的な関係性を保持した
形で可視化するソフトである。
ゲノム解読されていない系統に
も対応し、GPUを用いた高速な

配列相同性検索、ゲノム内16S rRNA遺伝子コピー数
の補正、メタゲノムからの完全長16S rRNA遺伝子配
列の再構築等の様々な機能を搭載したwebサービス
となっている。

世界中から産出される微生物の
ゲノム・メタゲノムを中心とす
る各種オミックス情報を広く収
集し、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

報を核としてセマンティックウェブ技術によりデー
タ統合した世界最大の統合DBである。ゲノム・メ
タゲノム解析パイプラインも整備しており、解析し
た結果は速やかにDBに登録する事が可能。

開発しているツール群



超高速メタゲノムデータ相同性検索システム
PZLAST

Amino acid vs amino acid sequence similarity search against protein sequences of public 
metagenome data (2.5TB) in MicrobeDB.jp

https://pzlast.riken.jp/meta

1 search needs approximately 5~10 minutes
Mori et al. 2021



PZLAST入力
• Ideonella sakaiensisのPET分解酵素（PETase: 
poly(ethylene terephthalate) hydrolase）

• GAP38373
>ag:GAP38373 K21104 poly(ethylene terephthalate) hydrolase [EC:3.1.1.101] | 
(KEGG) poly(ethylene terephthalate) hydrolase (EC:3.1.1.101) (A) 
MNFPRASRLMQAAVLGGLMAVSAAATAQTNPYARGPNPTAASLEASAGPFTVRSFTVSRP 
SGYGAGTVYYPTNAGGTVGAIAIVPGYTARQSSIKWWGPRLASHGFVVITIDTNSTLDQP 
SSRSSQQMAALRQVASLNGTSSSPIYGKVDTARMGVMGWSMGGGGSLISAANNPSLKAAA 
PQAPWDSSTNFSSVTVPTLIFACENDSIAPVNSSALPIYDSMSRNAKQFLEINGGSHSCA 
NSGNSNQALIGKKGVAWMKRFMDNDTRYSTFACENPNSTRVSDFRTANCS
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I.sakaiensis のPETaseは40℃で高いPET分解活性を示す。



PZLAST結果
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PZLAST web service

Environmental distribution of similar sequences
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PZLAST word cloud
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PZLAST global map
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PZLAST結果

24



MicrobeDB.jp (SAMEA3313064)



BLASTP検索結果
(入力：SAMEA3313064=PZLASTで見つかった配列）
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Marinimicrobia bacterium
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>MBS29659.1 hypothetical protein 
CMG39_00660 [Candidatus
Marinimicrobia bacterium] 
MKKIFLINFILSITFLXSECSDLDYDLCIYYSQYCEW
SETASLCTEIGGGGTGGGGSGSGPYEFATITESDGLR
NGPDYRDGVLYYPLDGNAPYKNIVLSPGFGGNSASMS
SWAAFYASHGFVAMTVGPNDEINDSHYQRGEGLIDGV
QTILEENNRIGSPVYGLIDENSFTVSGYSMGGGASHD
AALIAQANGYDYVKAVISLNPTVIFEDCNLCPANTYE
GETYCICLVPELIAHSLPSLIFAGQFELNELTAYDGL
LGQDIYANLPAETDKILFEGANSGHGFAELSNPDVEE
KVLAFMNYFILNDDNYCETLQEIPASASQYLTNFDCE
QVMVGDLNADLIINVQDVVLTVNLVLTAGDYNISADL
NSDNIVNVQDIILLINIILN 

AlphaFold2簡易版
(MBS29659.1=BLASTで見つかった配列)
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PETase (PDB: 5XH3)
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PyMOLでのalign(PETaseとBLAST配列)
(align MBS29659.1, 5XH3)

AlphaFold2は5XH3を学習しているハズなので、当たり前の結果
（単なるhomology modeling） 30



PyMOLでのalign(PZLAST配列とBLAST配列)
(align SAMEA3313064, MBS29659.1)
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PyMOLでのalign(PETaseとPZLAST配列)
(align SAMEA3313064, 5XH3)
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PZLASTの応用例
• PETase (GAP38373)をクエリとしてblastpをしても、

M.bacteriumのMBS29659.1を検索する事は困難。
• PZLASTではPETaseをクエリとしてSAMEA3313064を検

索できた。
• SAMEA3313064をblastpするとCMG39_00660にヒット

した。 MBS29659.1のアノテーションは”hypothetical 
protein”であった。

• AlphaFold2の3D予測では、 SAMEA3313064、
MBS29659.1ともに3D構造はPETaseとほぼ一致した。

• PETaseと3D構造が類似のアミノ酸配列を得る事ができた。
• SAMEA3313064の採取地点の温度は27℃。この酵素は

27℃で活性を持つと考えられる。
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主たる共同研究者
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国立遺伝学研究所
黒川 顕：微生物DBにおける研究統括
中村保一：DDBJ&植物統合DBの連携
森 宙史：統合DB構築、オントロジー&Stanza開発
藤澤貴智：セキュリティの高度化
東 光一：機械学習による統合データ解析技術開発

基礎生物学研究所
内山郁夫：オーソログデータの構築
千葉啓和：オーソログ情報のRDF化、Stanza開発（DBCLS）
西出浩世：オーソログデータの構築補助

東京工業大学
山田拓司：ヒトマイクロバイオームデータのメタデータ構築

千葉大学
高橋弘喜：真菌類ゲノム・菌株・オミックス情報の収集と高度化
矢口貴志：真菌類分類情報の整理



MicrobeDB.jp ver.3
(https://microbedb.jp/)
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