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§1. 研究実施体制 

グループ名 

研究代表者または

主たる共同研究者

氏名 所属機関・役職名 研究題目 

遺伝研グ

ループ 

黒川 顕 国立遺伝学研究所・教

授 

MicrobeDB.jpの実用化に向けた研究開発と

運用 

基生研グ

ループ 

内山 郁夫 基礎生物学研究所・助

教 

オーソログデータの構築とそれに基づく

比較ゲノム解析機能の開発 

東工大グ

ループ 

山田 拓司 東京工業大学・准教授 ヒトマイクロバイオームデータの価値最

大化を目指したメタデータ構築 

千葉大グ

ループ 

高橋 弘喜 千葉大学・准教授 真菌類ゲノム・菌株・オミックス情報の収

集と高度化 

 

  



§2. 研究開発対象とするデータベース・ツール等 

（1）データベース一覧 

【主なデータベース】 

No. 名称 別称・略称 URL 

1 MicrobeDB.jp  https://microbedb.jp 

【その他のデータベース】 

No. 名称 別称・略称 URL 

1 Microbial Genome Databa

se for Comparative Analy

sis 

MBGD http://mbgd.genome.ad.jp 

 

（2）ツール等一覧 

No. 名称 別称・略称 URL 

1 Metagenome and Microbe

s Environmental Ontology 

MEO http://bioportal.bioontology.org/ontologies/MEO 

2 Microbial Culture Collecti

on Vocabulary 

MCCV http://bioportal.bioontology.org/ontologies/MCCV 

3 Pathogenic Disease Ontol

ogy with Symptom 

PDO-CSSO http://bioportal.bioontology.org/ontologies/PDO, http://bioport

al.bioontology.org/ontologies/CSSO 

4 Metagenome Sample Voca

bulary 

MSV http://bioportal.bioontology.org/ontologies/MSV 

5 Latent Environment Alloc

ation 

LEA http://leamicrobe.jp 

 

  



§3. 実施内容 

（1）本年度の研究開発計画と達成目標 

MicrobeDB.jpの実用化を目指した研究開発計画 7項目は以下の通りである。 

①徹底したユーザビリティの向上 

 MicrobeDB.jpポータルサイトを公開し、また、ポータルサイトから Stanzaおよびアプリケーション

を 10種以上設置することによりユースケースを追加する。特にゲノム情報に関する TogoStanzaの情

報の提供ならびに比較解析機能を強化することでユーザビリティのさらなる向上を図る。ユーザ会、

講習会等によって得られたユーザからのフィードバックを精査し、ポータルサイトの本公開後も継続

的な改善を実施する。 

②データ品質の向上 

 MEO の自動アノテーションについて、JCMおよび NBRC の菌株メタデータの MEO によるマニュア

ルアノテーション結果を教師データとして追加する。また、MEOの自動アノテーションツールが誤ア

ノテーションするパターンの分析を行い、その結果を元にしてアノテーションルールの追加・修正を

行うことで、MEOの自動アノテーションの精度向上を行う。ヒトマイクロバイオームデータについて

は、メタデータのマニュアルキュレーション結果を、MEOの自動アノテーション結果とは区別した形

で RDF化すると共に、MEOの自動アノテーションの精度向上に利用する。 

 これまでにリスト化したヒトメタゲノム論文のうち、残りの約 700報の論文に対して引き続きマニ

ュアルキュレーションを行う。また新規に追加すべき論文を精査し論文リストを更新する。地理情報

や疾患関連情報を論文横断的に収集することにより、公共データを用いた新たなデータ解析研究の素

地となるデータベース構築を目指す。また、これまでに蓄積してきたマニュアルキュレーション手法

を活用し、論文からの自動データ抽出を試みる。 

③キラーアプリケーションの開発 

 大量の真菌のメタ ITS 配列データから高速かつ正確に系統組成を推定する解析パイプラインを開発

し公開する。また、微生物群集の全体像を俯瞰可能な統合可視化ツール LEAの、遺伝子機能組成版の

検討を続ける。 

 ゲノムアノテーションアプリケーションについて、前年度までにMMseqs2およびMAPLEを用いた

解析パイプラインを作成したが、出力は従来の MAPLE 解析のままであり、MBGD との連携による付

加価値の追加ができていない。そこで、対象ゲノムと近縁のゲノムとの間でモジュール構成を比較す

る機能、および同一モジュール内の遺伝子の系統プロファイルを比較する機能を追加し、対象ゲノム

の機能的な特徴づけや、失われた遺伝子に対する代替経路の探索などをサポートするアプリケーショ

ンとして利用できるようにする。あわせて、この機能を効果的に使うための MyMBGDモードの改変、

および MicrobeDB.jpとの連携作業を行う。 

 系統プロファイル検索は、上記の代替経路の探索や、メタゲノムデータの解釈などにも使えること

を念頭に、検索条件を指定するための使いやすいユーザインターフェースを作成する。また、Microb

eDB.jp内のフェノタイプやメタゲノムデータなどに基づいて作成した系統プロファイルをあらかじめ

用意し、これに基づく検索を行うことにより、その機能を手軽に試せるようにする。現状の実装では

系統プロファイル間の類似性の評価が甘いので、種間の系統関係を反映させた系統プロファイルの評

価方法に置き換える。 

 コアゲノム・パンゲノム解析機能については、ユーザが持つ多数の同種のゲノムを登録し、それら

の間で効率的なオーソログ解析を行うのが本質的な部分であり、これを MyMBGD における系統特異

的ゲノム比較モードの特殊なバージョンとして実装する。このため、大量ゲノムの一括登録、および

MBGD で近縁ゲノム比較に用いているのと同等の高速ホモロジー検索を用いたオーソログ解析などの

機能を追加する。 

④さらなるデータの統合 



 DBCLSと連携して開発した JSON2LDマッパーを利用して解析ツール出力結果の JSON形式リソース

を RDFに変換して微生物ゲノム情報とのデータ統合化を実施する。 

 公開されている大量の真菌のメタ ITS 配列データを解析し、サンプルごとに系統組成を推定してメ

タデータと共に RDF化する。MicrobeDB.jpにて公共の真核メタ ITSデータの検索および比較解析を可

能にするための解析手法のパイプラインの実装および既存の解析手法との比較検討を進める。 

 昨年度に引き続き、真菌類の完全長・ドラフトゲノムデータと、RNA-Seq データの収集・整理を進

める。これらの RDF化を進めるとともに、菌株リソースのメタデータの整理と RDF化を行い、Micro

beDB.jp上へデータを格納する。ITS配列が登録済みの千葉大真菌センター保有菌株のメタ情報の整理

に着手する。 

⑤基盤データ解析技術の高度化 

 公共の大量のメタ 16S・メタゲノム配列データの一括解析および一括更新が既に困難になっている

ため、計算が終わった分だけ差分で更新することを可能にするための、解析パイプラインや参照デー

タベースの改良を行う。 

 MBGD2018 年バージョンの公開が、2018 年の後半までずれこんだため、次期バージョンの更新作

業の開始が予定より遅れているが、次年度内に完了することを目指して更新作業を行う。すでに対象

となる完全ゲノムデータの列挙を行っており、ゲノム数は現状の約 2.5 倍の 15,421 にふくれあがる

が、genus数としては 1,198で、これは現状の 20%弱増し程度であるため、前年度までに作成した階

層的オーソログデータ構築プロトコルを用いれば更新可能と考えている。ただ、データサイズは大き

くなるので、ホモロジーデータの差分更新や、大きなオーソロググループのサブグループ化などを行

って、効率的な更新を行えるように更新プロトコルを工夫する。 

 ドラフトゲノムについては、これまで通り genusレベル以上でユニークなゲノムについては draft-p

lusデータセットとして取り込むが、これは MMseqs2によって既存のオーソロググループにアサイン

する形で行う。それ以外のドラフトゲノムについては、種内および近縁ゲノム間比較の材料としてM

yMBGDモードで使われることを念頭に、完成度などのクオリティに関するデータをつけて整理してお

く。なお、当初予定ではここで各ゲノムデータに優先度づけを行うことを想定していたが、これを行

う予定のポスドクが退職したこと、および現状で優先度づけの方針について目処が立っていないこと

から、当面の目標からは外すこととする。 

⑥効率的運用 

 MicrobeDB.jpの基盤となるゲノム・メタゲノム・オーソログのデータおよび関連メタデータについ

て、各種データセットの追加、更新実施のために、一次リソースから RDF変換およびデータベース投

入までのデータフローを整理し、APIによる追加、更新系の開発を完成する。MEOの自動アノテーシ

ョンや OpenRefineなどを用いたキュレーションプロセスをワークフロー化し APIを組み込むことで、

キュレーション情報を反映し、継続的な精度向上を目指す。さらに、企業やユーザの要望に応じてM

icrobeDB.jpウェブアプリケーションのユーザ環境構築のため、データベース基盤システムやミドルウ

ェア利用を見直し、コンテナ環境を導入することでシステムの効率化を図る。 

⑦ホロゲノム対応 

 かずさ DNA研究所との共同研究として開発した、ホロゲノム解析支援ツールについて、ユースケー

スの一つとしてポータルサイトから公開する。また継続して国立環境研究所や藍藻ゲノムデータベー

ス CyanoBase, 根粒菌ゲノムデータベース RhizoBase のそれぞれの国内外のユーザコミュニティとの

連携を図りながら、リファレンスとなるホスト=共生微生物の対象の拡充を目指す。 

 

（2）進捗状況 

本研究開発では、MicrobeDB.jpの実用化を目指し、中心となる以下の 7項目について研究開発を実施

した。 



①徹底したユーザビリティの向上 

 ゲノム・メタゲノム対象データの拡張および全ての RDFを更新したデータセットを格納した Micro

beDB.jp version 3を、2020年 2月にリリースした。MicrobeDB.jp version 3の公開にあわせて、Mic

robeDB.jp のユーザインターフェース拡張によるユーザビリティの向上を図るため、テスト版として

公開・運用していたポータルサイトの正式版を、2020年 2月に公開し、ポータルサイトを MicrobeD

B.jpのトップページとした。本リリースに合わせて、各種ドキュメントを整備し、ユーザ会、講習会、

DBCLSの協力による TogoTVなどポータルサイトの利用を促進するためのコンテンツ等を含むMicrob

eDB.jpが提供するユースケースを提示した。 

ヒトメタゲノム配列が紐付いている論文約 4,500報を文献情報データベースから収集し、そこからマニュアル

キュレーションによってメタデータ抽出をおこない、これまでに 2,300報について確認した。年齢や血液データ

などを含む関連メタデータは 399項目であり、そのうち疾患数は 47疾患、metadataが紐付けられている 18,

282サンプルを得ることができた。ここで抽出した疾患データを RDF化するに際して、腸内環境関連疾患を表

現するオントロジーHuman Microbiome Associated Disease Ontology (HMADO)を新たに構築した。具体

的には、論文マニュアルキュレーションによって得られた 47 項目の疾患名に HMADO ID を割り振り、その疾

患を階層化、その後既存の疾患分類体系（ICD、Mesh）と対応つけた。INSDC DRA/ERA/SRA などから大規

模に抽出されたサンプルに付加する環境情報などのメタデータから、上記疾患名を抽出することで、100,349

サンプルに対して疾患名を紐つけることができた。上記情報はすでに MicrobesDB.jp に格納し公開済みであ

り、オンライン上で検索可能である。 

 新たなユースケースとして、これまでのキーワード検索に加え、フル RDF DB の利点を活用し、M

EOなどのオントロジーに基づいたサンプルのファセット検索機能を実装し、可視化単位の TogoStanz

aを基盤とした比較解析結果の提示までの UIを再構築することでシンプルな操作を実現した。ファセ

ット検索機能には、ユーザ会等のフィードバックを精査、反映する形で、ヒトマイクロバイオームデ

ータについて、宿主のヒトの病気、Ethnicity、抗生物質投与の有無、probiotics 摂取の有無を整理し、

それらのメタデータによる絞り込み検索を実現した。 

 

②データ品質の向上 

 最新のメタ 16S・メタゲノム・ゲノム・菌株のメタデータへの MEO自動アノテーション結果を元に、

MEOの語彙を追加し、より詳細に微生物の環境情報を記述可能にした。公開データおよびユーザによ

って入力されるサンプルのメタデータの品質向上を目的として、データの自動バリデーションを実施

するために、DDBJ validation APIの JSON入力拡張開発を実施した。 

 

③キラーアプリケーションの開発 

 大量のメタ 16S・メタゲノム配列データを持つユーザが、MicrobeDB.jp と同じ解析パイプラインを

自らの解析環境で実行可能にするために、系統組成推定ツール VITCOMIC2ローカル環境版、および系

統組成・遺伝子機能組成解析パイプラインMeGAPの Dockerコンテナ版を開発した。MicrobeDB.jp中

のメタゲノムサンプルの系統組成データを用いて、微生物群集の全体像を俯瞰可能な統合可視化ツー

ル LEAについて、データ点が増えた状態でも、微生物群集構造と環境との関係性を直感的に理解でき

るようにするために、描画処理を効率化および 3D に拡張して公開した。また、LEA の遺伝機能組成

版のアルゴリズムの開発を行った。 

ゲノムアノテーションアプリケーションについては、複数のゲノムに対して Genomaple (MAPLEか

ら改称)を実行して、得られた結果を比較するインターフェイスを作成した。これは、利用者が指定した比較対

象とするゲノムに対して、KEGGモジュールを縦、ゲノムを横に配置して、ゲノムごとに各 KEGGモジュールの

有無を判定して比較できるようにした表と、個々の KEGGモジュールについて、その構成要素であるオーソロ

ググループの有無をゲノムごとに表示した表、さらにこの情報をゲノム上の遺伝子の並びとして表して比較で



きるようにした図の３画面からなる。MBGDに登録されたゲノムについては、MBGDのオーソロググループに基

づいてあらかじめ Genomaple解析まで行った結果をストアしており、直接呼び出して比較することができる。こ

れに、MyMBGDから登録した利用者のゲノムに対して行った解析結果も併せて比較できるようにした。 

これに合わせて MyMBGD インターフェイスも一新し、新たに利用者のゲノムを既存のオーソログテーブル

(standard ortholog table)と照合して、差分的に追加する機能をつけた。この解析に、Genomaple解析をつ

なげることによって上述の解析が行えるようにした。MyMBGD インターフェイスは、この既存オーソログテーブ

ルに追加するモードと、従来からある新規にクラスタリングを行うモードとに分けて、今後は後者の方でコアゲノ

ム・パンゲノム解析までを行えるようにする予定である。 

系統プロファイルアプリケーションは、系統群や表現系、生存環境などから興味のある条件を利用者が指

定して、関連する系統プロファイル情報（各生物種に対するあるなしのパターン）を取得し、それに近いあるな

しパターンを示すオーソロググループを検索できるようなインターフェイスを作成した。系統プロファイルの類似

性は超幾何分布に基づいて統計評価を行うが、一般に系統関係の影響を受けて p値が過小評価される傾向

があるため、系統関係に基づいてパターンを圧縮して評価する手法を用いた。 

 

④さらなるデータの統合 

真菌メタ ITS 解析パイプラインについて、千葉大グループと連携して、参照配列データとしてよく

利用されている UNITE を用いて VITCOMIC2 と同様の解析手法で系統組成を推定する解析パイプライ

ンのテスト版を開発した。 

千葉大真菌センターが保有する真菌類約 19,000 株のリソースの RDF 化を進めている。これらのうち、まず

は ITS配列が紐づく菌株データ 851株を対象として RDF化を進めるとともに、新たに約 1,000株の ITS配列

の決定およびアノテーションを実施した。これらの DDBJ への登録作業は継続して進めている。真菌類オミック

スデータの整備に関しては、独自に解読した真菌類 10株のドラフトゲノムデータについて、DDBJ アクセッショ

ン番号の取得を完了した。引き続きドラフトゲノムデータの収集と整理を進めている。真菌類 RNA-seq データ

の整備も進めており、公共データ SRA（NCBI）に登録されている 19,432件（2017年 7月現在）のうち、約 4,0

00件に関して、遺伝子発現量までの算出を完了し、前年度と合わせて 13,264件のデータ整備が完了した。 

 

⑤基盤データ解析技術の高度化 

 メタ 16S・メタゲノムデータの解析パイプラインで用いる系統アサインメント用の参照 16S rRNA

遺伝子配列 DBを、Ribosomal Database Projectの分類体系および配列データを基に構築し、VITCOM

IC2および MeGAPから利用できるようにした。さらに、MicrobeDB.jpで系統分類の基盤としている N

CBI Taxonomy の分類体系と整合性がとれるように、Ribosomal Database Project と NCBI Taxonomy

間の分類体系のマッピング RDFを構築した。メタ 16S・メタゲノムデータの解析を高速化するために、

解析パイプライン MeGAP のプログラムを見直した。具体的には、配列のクオリティフィルタリング

を行うツールを pythonで書かれた cutadaptから C++で書かれた fastpに変更し、アミノ酸の配列相同

性検索のためのツールを GHOSTXからより高速な MMseqs2に変更等の改良により、前 version (MeG

AP2)と同等の解析精度を保った上で、10倍近い高速化を実現した。 

 オーソログデータの構築に際して、RefSeq から完全ゲノムデータを抽出したところ、新規ゲノムが 9,088 件、

トータルで 15,401 件となった。このうち複数株を持つ 991 種について種レベルのパンゲノムを作成し、さらに

複数種を持つ 692 属について属レベルのパンゲノムを作成した。これらの近縁比較においては相同性検索

のプログラムを ublastから diamondに変更し、またトップレベルの遠縁比較においては従来通り blastを用い

ているが、差分更新によって行うようにした。最終的に 1,444 属の（パン）ゲノムについて DomClust を用いた

オーソログデータの作成を行った。現在、DomRefine を用いたマルチプルアライメントに基づくオーソロググル

ープの修正を行なっているが、時間がかかっているため、ボトルネックの調査を行いつつ進めている。 

 



⑥効率的運用 

 ゲノム、メタゲノムのサンプル情報 RDFに関して、公開 BioSampleデータおよびユーザ登録サンプ

ルメタデータの RDFを再設計し、データモデルの共通化を実施した。MicrobeDB.jpデータ更新のため

の情報基盤に関して、一次リソースから RDF 変換および DB 投入、検索系のデータフローを整理し、

メジャー更新および差分更新系を実施する APIの開発に着手した。ユーザのゲノムデータと公開ゲノ

ムデータとの比較解析を実現しユーザ利便性を向上するため、自動ゲノムアノテーションパイプライ

ン DFASTにMBGD IDのアサイン機能を実装した。また、MEOの自動アノテーションのアルゴリズム

を見直し、教師データの追加および改良を行い、MEO自動アノテーションの精度向上を行なった。M

EO 自動アノテーションの精度向上によって、自動アノテーション後のマニュアルでの修正に必要な

時間と手間が激減し、MEOアノテーションに必要な時間を MicrobeDB.jp version 2の 1/10以下に減

らすことができた。MEO自動アノテーション機能については、DBCLSや理研 JCM、NITE BRCなど他

のグループからも使用したい旨要望があったため、MEO自動アノテーション APIとしてテスト版を公

開した。また、ユーザのニーズおよびデータ更新のための冗長な環境構築を効率的に実現するために

データベース基盤システムのすべてのコンポーネントの Dockerコンテナ化を実施した。 

 

⑦ホロゲノム対応 

 ヒト–微生物叢ならびに植物–微生物叢の全体像解明を目的としたホロゲノム解析支援系の構築を

目標に、ホロゲノム研究の基盤としてMicrobeDB.jpを利用できるようにするためのユースケースとし

て、同様にセマンティックウェブ技術を用いて植物のデータの統合化を進めているかずさ DNA研究所

のグループと連携を開始した。DBを活用した共同研究として、まず「共生微生物ゲノム情報統合環境

構築」を実施した。共生微生物ゲノムの情報インフラ整備としてMicrobeDB.jp のサブセットである植

物共生微生物ゲノム DB RhizoBase のゲノムもしくは共生アイランドの配列位置情報表示・情報連携

のためのインターフェイスとして JBrowse環境を導入し、遺伝子情報など配列座標系にマップ可能な

RDFトラックを追加することで、微生物共生体のゲノム上へのデータ統合を容易にするためのインタ

ーフェイスを整備した。これと並行して、基礎生物学研究所共生システム研究部門・川口正代司教授、

またかずさ DNA研究所との共同研究として、要望に基づいた「ホロゲノム解析支援ツール開発」を実

施した。ここでは植物・微生物共生系の全体像解明を目的として川口教授他が対象としているモデル

研究システムであるミヤコグザ Lotus japonicus およびミヤコグサ根粒菌 Mesorhizobium loti を中心

に、さまざまな動植物–微生物叢のゲノムと相互作用の解析の支援ツールを構築した。具体的には、か

ずさ DNA研究所による植物統合化推進プログラム・川口教授との共同研究により、RhizoBaseが納め

る根粒菌ゲノムと、宿主である植物ゲノムを統合的に解析・閲覧可能な系を開発した。ホロゲノムデ

ータ解析については、解析手法およびデータ公開等共同研究者の要求に応じて柔軟に対応するととも

に、MicrobeDB.jp において利用しているメタゲノム解析パイプライン MeGAP のデータとの変換 RDF

を組み込む方法により開発中である。 

 Lotus japonicus および Mesorhizobium loti MAFF303099 のホスト–共生微生物の対象を拡充し、植

物ホストおよび RhizoBaseの根粒菌 5株について RDF化を実施し、ホロゲノム解析支援ツールにおい

て利用するメタデータを整備した。また、生物分類情報アノテーションを記載するためのサンプル R

DFおよび解析データ RDFデータモデルを設計した。2019年度において、計画を前倒し、かずさ DN

A研究所 Plant Gardenとの密な連携の実施を開始した。ゲノム情報およびマーカー情報についてミヤ

コグサに続いて、SIPにおける農業領域との連携を視野に対象生物にイチゴも含める拡張を実施した。

さらに ACCEL解析データ（VITCOMIC2、LEA）およびそれらのメタデータの解析結果の提示とさらな

る解析支援を目的とした開発に着手するとともに植物および微生物ゲノム情報の統合化における課題

を整理した。  
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§5. 研究開発期間中に主催した活動（ワークショップ等） 

1. 進捗ミーティング 

年月日 名称 場所 参加人数 目的・概要 

2019年 

4月 11日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

5月 10日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

5月 24日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

東工大 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

6月 3日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

6月 20日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

7月 1日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

7月 22日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

7月 26日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

東工大 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

8月 13日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

8月 26日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

9月 17日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 5人 ワークショップ準備のための話し合

い 

2019年 

9月 30日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

東工大 3人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

10月 17日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 7人 進捗報告のためのミーティング 

2019年 

10月 18日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 4人 産業応用のためのミーティング 

2019年 

10月 31日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 ホロゲノム連携のためのミーティン

グ 

2020年 

1月 23日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 4人 産業応用のためのミーティング 

2020年 

1月 29日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 進捗報告のためのミーティング 

2020年 

2月 5日 

チーム内ミーティング

（非公開） 

遺伝研 3人 進捗報告のためのミーティング 

 

2. 主催したワークショップ、シンポジウム、アウトリーチ活動等 

年月日 名称 場所 参加人数 目的・概要 

2019年 

7 月 31 日

The 67th NIBB Confer

ence “Quest for Orthol

岡崎コンフ

ァレンスセ

50人 オーソログ推定手法やデータベースの

開発者と利用者が２年に１度集まって開



年月日 名称 場所 参加人数 目的・概要 

〜8月 2日 ogs” ンター かれる国際会議。今回は、内山がオー

ガナイザーとして、基生研主催の NIBB 

conferenceの一環として行った。 

2019年 

10月 5日 

ワークショップ「微生

物—植物相互作用を解

明して育種に繋げるに

は？」 

日本科学未

来館コンフ

ァレンスル

ーム土星 

40人 MicrobeDB.jp のホロゲノム連携を推

し進めるために、ホロゲノム研究を行

なっている研究者および植物統合 DB

開発者と共に、ホロゲノム研究に有用

な統合 DBとはどのような DBなのか

等について話し合った。 

 

 

以上 

 



別紙１　既公開のデータベース・ウェブツール等
No. 正式名称 別称・略称 概要 URL 公開日 状態 分類 関連論文

1
MicrobeDB.jp ゲノムを軸にして微生物学の様々なデータを

セマンティックウェブ技術を用いて統合した微
生物統合データベース。

https://micro
bedb.jp

2011/12/12
維持・発展

データ

ベース等

2

Microbial Genome
Database for
Comparative Analysis

MBGD オーソログ解析に基づいて微生物ゲノムの比
較解析を行うためのデータベース。公開され
たゲノム全体を含む標準オーソログテーブル
に基づいて、各オーソロググループの系統プ
ロファイルの比較などを行えるほか、動的な
オーソログ解析機能によって、利用者自身が
持つゲノム配列も含めて、興味のある生物種
セットに対象を絞った比較を行うことも可能。

http://mbgd.geno
me.ad.jp

1997/7/1

維持・発展
データ

ベース等

3 Latent Environment
Allocation LEA 微生物環境推定ツール

http://leamicr
obe.jp

2018/6/6
維持・発展 ツール等

Higashi K, Suzuki S, Kurosawa
S, Mori H, Kurokawa K. Latent
environment allocation of
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