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自己紹介

• KEGG  (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes)
• 京大/東大の金久研で開発されている遺伝子とパスウェイのDB
• オーソログクラスタ KEGG OC

• 1000生物種400万遺伝子 → 30万クラスタ (+40万シングルトン)
• ウェブサービス KEGG API (SOAP/WSDL)
• 分散ゲノムアノテーション KEGG DAS

• BioRuby
• オープンバイオ研究会
• IPA未踏ソフトウェア創造事業採択

• ライフサイエンス統合データベースプロジェクト
• TogoDB, TogoWS, BioHackathon

• クマムシゲノムプロジェクト

オープンソースで学ぶ
バイオインフォマティクス
まだ売れ残ってます→

http://www.genome.jp/kegg/

http://bioruby.org/ 
http://open-bio.jp/

http://dbcls.jp/ 

http://kumamushi.org/



1000生物種以上のゲノム解読が完了 (2009)

• ゲノム決定された生物種数の急速な増加
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GOLD http://www.genomesonline.org/
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http://en.wikipedia.org/wiki/Cell_(biology)
(1) nucleolus
(2) nucleus
(3) ribosome
(4) vesicle
(5) rough endoplasmic reticulum (ER)
(6) Golgi apparatus
(7) Cytoskeleton
(8) smooth ER
(9) mitochondria
(10) vacuole
(11) cytoplasm
(12) lysosome
(13) centrioles

Genome browser

ゲノム解析とデータベース化
DNA sequences and annotations (~TB data)



クマムシゲノムプロジェクトの実現にむけて
片山 俊明
東京大学医科学研究所ヒトゲノム解析センター
ゲノムデータベース分野 助教（金久研究室）
k@kumamushi.org



クマムシ

• 緩歩動物門 - 線虫と昆虫の間くらいに位置する1mm以下のかわいい動物
• その辺のコケから深海や南極まで、地球上どこにでもいる！

• 乾燥すると究極の極限環境耐性
• 高温：+151℃   （ラーム,1921）
• 低温：-273℃   （ベクレル, 1950）
• 高圧：7.5GPa   （750,000mの水圧）
• 低圧：5x10-4Pa （ほぼ真空）
• 放射線：X線 100,000 Gy

　　　　（ヒト致死量の1,000倍）
　　　　ガンマ線 7,000Gy

　　　　Heイオン 8,000Gy

• 化学物質：アルコール（消毒剤）
　　　　　臭化メチル（防虫剤）

人畜無害！



クマムシに対する社会的な注目も高い
• テレビ

• どうぶつ奇想天外 (1994)
• たけしの万物創世紀 (1998)
• トリビアの泉 (2003)
• 木村カエラ sakusaku (2005)
• むしまるQゴールド
• ゆるなび (2007)
• NHK科学大好き土よう塾 (2007)
• NHKミクロワールド (2008)
• ベストハウス123 (2008)

• ラジオ
• 中川翔子のギザサイエンス

• 雑誌, 新聞
• 遺伝
• AERA
• SPA!
• WIRED NEWS
• R25
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第１回クマムシ研究会

• 2006年12月2日
• 国内の主要なクマムシ研究者が集結

• 参加者 - 約１００人
• 東大理学部２号館講堂が満員に

• テーマ
• クマムシ分類学（阿部）
• 培養の歴史（鈴木）
• 超高圧耐性（三枝）
• 極限環境耐性（堀川）
• 分子メカニズム（國枝）

!"#!$%&'()*
日時：2006年12月2日 (土曜日)  13:00 - 18:00

会場：東京大学・理学部2号館・4階大講堂

最近、ひそかにクマムシに対する人気が高まっているようです。この機会に、一般向け
のクマムシ研究会を開催することにしました。クマムシ専門家によるクマムシ観察の基
礎から最先端のクマムシ学まで幅広い講演を聞くことができるほか、クマムシの標本や
書籍など様々なクマムシ関連アイテムを一度に見られる絶好の機会です。

プログラム
13:00-14:00 「クマムシ培養の歴史」（鈴木）
14:00-14:40 「クマムシの種を見分ける」（阿部）
14:40-15:00 「クマムシ？！本の秘密」（塩田）
15:00-15:20 「クマグルミの秘密」（会津）
15:20-15:50 　休憩・展示・観察
15:50-16:30 「クマムシはどこまで耐えられるか」（堀川）
16:30-17:10 「オニクマムシの超高圧への耐性実験」（三枝）
17:10-17:50 「クマムシの乾燥耐性の分子機構を探る」（國枝）

[1]

「クマムシ？！」
2006年8月はじめての日本語による
クマムシ本が岩波書店より出版され
ました。(ASIN:4000074628)

KUMAMUSHI WS#1

The 1st Domestic Workshop on Tardigrades in Japan

極限環境
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三四郎池

本郷三丁目駅

赤門

懇親会会場

入場無料！

http://kumamushi.net/?workshop

マクロ（動物学）

ミクロ（分子生物学）



http://www.tardigrada-symposium-2009.org/

第11回 国際クマムシ学会



クマムシゲノムプロジェクト

• 2000年頃 ハエからの類推で＞１０億円（試算：森先生）

• 2008年 特定領域研究「ゲノム」 比較ゲノム ＜数千万
• 乾燥,放射線耐性のトランスクリプトーム,プロテオーム解析のための基盤
• 比較ゲノムによる動物進化の解析（線形動物門と節足動物門の間）



Time-line of our genome project
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The 1st domestic Tardigrada workshop in Japan
→ ~100 participants (incl. non-researchers)

Isolation of Ramazzottius varieronatus in Hokkaido, Japan by Dr. Horikawa
→ development of the cultivation method

Establishment of the YOKOZUNA-1 strain
from Ramazzottius cf. varieronatus

Application to MEXT (Japanese ministry) for our genome project
→ w/i Grant-in-Aid for "Genome Science"

Genome project started !!!

The 1st draft genome sequence is assembled

The 11th International Symposium on Tardigrada

1998 Started my personal fan site for water bears (in Japanese)
→ genome project has been my dream from the beginning !!!



横綱クマムシ



Next generation DNA sequencers

ABI 3730 700b x 48 / hour 700-1100bp 800Kb / day 2002-

ABI 3730XL 700b x 96 / hour 700-1100bp 1.6Mb / day 2002-

Roche 454 GS20 20Mb / 5 hours 100bp 100Mb / day 2005-

Roche 454 FLX 100Mb / 7.5 hours 200-500bp 300Mb / day 2006-

Illumina Solexa 1.5Gb / 2.5 days 50bp 600Mb / day 2006-

ABI SOLiD 4Gb / 8 days 35bp 500Mb / day 2007-

Helicos 2Gb / day 150bp 2Gb / day 2008?

PacBio SMRT 100Gb / hour -25000bp 2.4Tb / day 2010?

3730XL SOLiDSolexa454 Life Sciences HeliScope

Human genome in 5min?!



1st generation DNA sequencer (ABI3730xl - Sanger method)

ab1

ABI KB, phred etc.

>GKMWno465_a17.b1 CHROMAT_FILE: GKMWno465_a17.b1 PHD_FILE: GKMWno465_a17.b1.phd.1 CHEM: term DYE: big TIME: Mon 
Apr  6 10:55:24 2009 TEMPLATE: GKMWno465_a17 DIRECTION: fwd
ggggccagtgggagtgatctaagatcccggaacagaagccgattcatcatcttggactgcaatgcccatctgttatttggtcatcatgataatcgccacc
atttctaacggagtagttttgtacgttttcgcccggcatcctcacctaaggacagctttcaacgtctacataatcaatttgtccatggctaacctgatcg
aaacattcatgatgatgccgctgaacatagctacctacctacggtcacactggtggctaggttccacagcctgctctgtgttcatttatggtctgtctct
ccaagctgtcgcgatcaactcccaccttctcatcaccataaaccgcatgtgggcagtgtccgctcctgtttcgtaccgaacctaccacaggaaaaaggtg
tcgatctgtctttgcattttcatttggctgtacgttcacgtcgtccataccccgggatacgtcatcgacgctgtttactaccgtcctccagttgaaatcg
gctgttttgtcaacggaatgatgcagtatgggtggtttcatgccatgcagttctgtctattcaaaattccagtcctggctataatatgctgctaccctta
tgtagcctacaagtctctcaaagctcggactttcaggtccgtacaccccactacggtcagcgcaatgaccggttccgacacgagagctgtcaagggtccg
acaagtgggcatcatgacggcatgggactgacagccgacgttgcgcaagacatgctggtcgtgctgcacaatcgacgtgcagaaagctcacgacgacgag
gagcatttctgctgctgagtgtcatgacactttcaatgttggtcttctggacgccatccgcagtgtactacactgtcgtctcatttgggcatgtcaactg
gccggctgttgagcaagcggccaacatcatgtgcttgctggaaaccatagccgatccgatatgcttcacactggctctgaaaaaggtgcgagaaagcggt
caaggggctttctgctaccgtgggaaatcttcgtgaagcaatagggtttgcggtcccatgcaaggagcttcgcctccaacccggtgtttggttgggggga
ataagtttgtggtaaaaaaaatcgcacaaaaatttcccggccttaagctaaccgcaagaaaaaaggtgtaaggttgctttt



Whole genome shotgun sequencing and assembly

• 57Mb of the genome

•≈ 80% of estimated genome size (70Mb)

• 383,286 reads

• 15,000 fosmids

• 5,671 contigs

• 1,717 supercontigs

http://www.k.u-tokyo.ac.jp/pros-e/person/shinichi_morishita/shinichi_morishita.htm



Our genome assembly/annotation pipeline



http://kumamushi.org/

クマムシゲノムプロジェクト ウェブサイト



Genome browser (GMOD/GBrowse)



ゲノムアノテーション : 遺伝子構造, 比較ゲノム → データベース化



tRNA : tRNAscan-SE 1.21 (Lowe TM and Eddy SR, NAR 1997)

Number of tRNA coding genes
i = incomplete (fragmented/pseudo)
() = tRNAs with introns

YOKOZUNA-1
 91 tRNAs
   8 imcomplete genes
   3 tRNAs with introns

D. melanogaster (fly)
304 tRNAs
    4 predicted pseudogenes
  15 tRNAs with introns

C. elegans (worm)
820 tRNAs
211 predicted pseudo genes
  31 tRNAs with introns

http://gtrnadb.ucsc.edu/



rRNA : RNAmmer 1.2 (Lagesen K, et al. NAR 2007)

# seqname       source        feature start   end     score   +/-     frame   attribute
# ---------------------------------------------------------------------------------------
Supercontig827  RNAmmer-1.2   rRNA    2       1444    309.2   +       .       28s_rRNA        
Supercontig36   RNAmmer-1.2   rRNA    281692  281806  84.4    +       .       8s_rRNA 
Supercontig2    RNAmmer-1.2   rRNA    405915  406029  80.1    -       .       8s_rRNA 
Supercontig4    RNAmmer-1.2   rRNA    1116120 1116234 83.2    +       .       8s_rRNA 
Supercontig7    RNAmmer-1.2   rRNA    226804  226918  82.9    -       .       8s_rRNA 
Supercontig2    RNAmmer-1.2   rRNA    851873  851987  82.3    +       .       8s_rRNA 
Supercontig2    RNAmmer-1.2   rRNA    94618   94735   59.1    -       .       8s_rRNA 
Supercontig7    RNAmmer-1.2   rRNA    338459  338573  84.4    +       .       8s_rRNA 
Supercontig2    RNAmmer-1.2   rRNA    906513  906627  82.3    +       .       8s_rRNA 
Supercontig36   RNAmmer-1.2   rRNA    504445  504559  84.4    -       .       8s_rRNA 
Supercontig2    RNAmmer-1.2   rRNA    844376  844490  79.3    +       .       8s_rRNA 
Supercontig4    RNAmmer-1.2   rRNA    1007680 1007794 84.4    +       .       8s_rRNA 
Supercontig6    RNAmmer-1.2   rRNA    83245   83362   78.2    +       .       8s_rRNA 
Supercontig110  RNAmmer-1.2   rRNA    103602  103716  82.0    -       .       8s_rRNA 
Supercontig36   RNAmmer-1.2   rRNA    147426  147540  46.3    +       .       8s_rRNA 
Supercontig2    RNAmmer-1.2   rRNA    731422  731536  84.4    -       .       8s_rRNA 
Supercontig5    RNAmmer-1.2   rRNA    1372783 1372897 84.4    -       .       8s_rRNA 
Supercontig36   RNAmmer-1.2   rRNA    202989  203103  81.7    -       .       8s_rRNA 
Supercontig4    RNAmmer-1.2   rRNA    1660162 1660276 75.3    +       .       8s_rRNA 
Supercontig181  RNAmmer-1.2   rRNA    12      126     84.4    -       .       8s_rRNA 
Supercontig8    RNAmmer-1.2   rRNA    146419  146533  85.5    -       .       8s_rRNA 
Supercontig2    RNAmmer-1.2   rRNA    1347335 1347455 27.1    +       .       8s_rRNA 
Supercontig101  RNAmmer-1.2   rRNA    130174  130288  84.4    +       .       8s_rRNA 
Supercontig779  RNAmmer-1.2   rRNA    46      1256    347.6   +       .       18s_rRNA        

Supercontig852  RNAmmer-1.2   rRNA    1       1085    159.9   -       .       18s_rRNA        
Supercontig1574 RNAmmer-1.2   rRNA    1       1141    30.3    +       .       18s_rRNA        
Supercontig779  RNAmmer-1.2   rRNA    46      1256    347.6   +       .       18s_rRNA        
Supercontig1266 RNAmmer-1.2   rRNA    1       1237    186.2   +       .       18s_rRNA        
Supercontig1419 RNAmmer-1.2   rRNA    41      1224    257.0   +       .       18s_rRNA        
Supercontig1618 RNAmmer-1.2   rRNA    26      1163    297.4   -       .       18s_rRNA        
Supercontig1044 RNAmmer-1.2   rRNA    1       1223    187.7   +       .       18s_rRNA        
Supercontig1688 RNAmmer-1.2   rRNA    58      1097    61.8    +       .       18s_rRNA        
Supercontig1379 RNAmmer-1.2   rRNA    161     1152    21.9    +       .       18s_rRNA        
Supercontig1472 RNAmmer-1.2   rRNA    1       1094    301.0   +       .       18s_rRNA        
# ---------------------------------------------------------------------------------------



CDS : Exonerate 2.2.0 (Slater GTC et al., BMC Bioinformatics 2005)

1427 genes
(7.0%)

1760 genes
(12.6%)

C. elegans
20185 genes

D. melanogaster
14023 genes

Percent identity > 50
20293 entries hit
  1052 unique locus
   4.47 introns / gene (±3.75)

Percent identity > 30
82489 entries hit
  2222 unique locus

SwissProt

Percent identity > 50
  6451 entries hit
  2237 unique locus

Percent identity > 30
54990 entries hit
  4865 unique locus

UniRef50

* too few * 
homologous genes !!!



ab initio gene finding

GlimmerHMM 3.0.1
(Majoros WH et al., Bioinformatics 2004) 

SNAP
(Korf I, BMC Bioinformatics 2004)

Machine learning 
from C. elegans
gene models

Machine learning from 
D. melanogaster
gene models

28666 predicted genes

32545 predicted genes

14388 predicted genes

SNAP

Accuracy looks better
(data not shown)



Mutual seq similarity with model organisms

Thale cress Worm Bee Fly Sea squirt Rat
Red flour beetleYeast Pea aphid Hydra Zebrafish Human

well conserved ~3000 genes / 14388 predicted genes
rest of genes might be unique to tardigrada
(or not yet sequenced, or accuracy of gene prediction was bad)
→ TODO : cDNA/RNAseq data to confirm correct gene structures

14388 predicted genes

SNAP



Functional prediction

Hit with
D. melanogaster 

genes (44%)

No hit
(66%)

On KEGG
metabolic pathway

(40%)

Other genes
(60%)

14388 predicted genes

SNAP

6362 / 14388 (44%) D. melanogster   (1e-5)
5835 / 14388 (41%) C. elegans       (1e-5)
5555 / 14388 (39%) D. melangaster  (1e-10)
4884 / 14388 (34%) C. elegans      (1e-10)



Functional prediction

Carbohydrate metabolism
259 genes

Energy metabolism
113 genes

Lipid metabolism
165 genes

Nucleotide metabolism
152 genes

Amino acid metabolism
211 genes

Other amino acid metabolism
  70 genes

Glycan Biosynthesis and metabolism
  95 genes

Biosynthesis of polyketides/NRP
    3 genes

Cofactor and vitamin metabolism
  79 genes

Biosynthesis of secondary metabolites
  43 genes
:



Pathway reconstruction

Lipid
metabolism

Carbohydrate
metabolism

Amino acid
metabolism

Energy
metabolism

Glycan biosynthesis
and metabolism

Biosynthesis of
secondary 

metabolism

Xenobiotics 
biodegradation
and metabolism

Metabolism of
other amino acids

Metabolism of
cofactors and vitamis

Nucleotide
metabolism



Trehalose metabolism

α, α'-Trehalose-6P

α, α'-Trehalose

UDP-glucose

TPP

TPS

predicted genes

missing enzymes

compounds



Query= Supercontig4.256
         (1153 letters)

                                                                 Score    E
Sequences producing significant alignments:                      (bits) Value

dme:Dmel_CG4104  Tps1; Trehalose-6-phosphate synthase 1 (EC:2.4....   369   e-102
dme:Dmel_CG5177  CG5177 gene product from transcript CG5177-RA (...    56   1e-07
dme:Dmel_CG5171  CG5171 gene product from transcript CG5171-RC (...    53   7e-07
dme:Dmel_CG13280  CG13280 gene product from transcript CG13280-R...    52   1e-06
dme:Dmel_CG3609  CG3609 gene product from transcript CG3609-RA         52   2e-06
dme:Dmel_CG3597  CG3597 gene product from transcript CG3597-RA         47   5e-05

>dme:Dmel_CG4104  Tps1; Trehalose-6-phosphate synthase 1
            (EC:2.4.1.15); K00697 alpha,alpha-trehalose-phosphate
            synthase (UDP-forming) [EC:2.4.1.15]
          Length = 809

 Score =  369 bits (948), Expect = e-102,   Method: Compositional matrix adjust.
 Identities = 248/784 (31%), Positives = 400/784 (51%), Gaps = 79/784 (10%)

Query: 416  LATSSKNEAEAKRILIVSNRLPVKITR--KGDDMQFQSSEGGLATGLGTIYQSGNNLWIG 473
            + T++   +    +++VSNRLP  + R  K D+++ ++S GGL T +  +   G+ LW+G
Sbjct: 7    IVTNAGEPSTKASLIVVSNRLPFVLIRDPKTDELERRASAGGLVTAVCPVVIKGSGLWVG 66

Query: 474  WPGAVLHQEEEA---------SVTEKLEKLNLRPVFLTDEEITYYYEGFSNETLWPLFHY 524
            W G  L    EA         + T  L+   +  V +  +    YY G  N+  WPLFH 
Sbjct: 67   WSGIHLKDPNEAIPESNPNDQTPTAGLKSEQVVSVNIDSKIFDSYYNGCCNKIFWPLFHS 126

Query: 525  FPTYATYQPKDYDFYESVNKKFA-------DAILAIAQKDD----IIWIHDYQLLLVPNL 573
             P  A +  + +  Y +VNK FA       +  LA  Q  +    I+WIHDY L+L  N 
Sbjct: 127  MPGRANFGGEHWHDYVTVNKHFAVRTIEALEKCLAKNQGSEKSPPIVWIHDYHLMLAANW 186

Query: 574  IRQALPE----VTIGYFNHIPFPSFELFRLIPWRKELLEGMLGADVIGFHTYDDVRHFIS 629
            +R+   E      + +F HIPFP +++FRL+PW  E+L+GMLG D++GFH  D   +F+ 
Sbjct: 187  VREHAEEKNLPCRLAFFLHIPFPPWDIFRLLPWSDEILQGMLGCDLVGFHIQDYCLNFVD 246

Query: 630  TVIRIKGALSYANELT--YNDRIIAVDAFPISIDYKKYQSQAVDIATRCLERELLPVIPQ 687
               R  G     N L   +  R + V   PI I Y+++ + A   A + L+   + +I  
Sbjct: 247  CCQRNLGCRVDRNNLLVEHGGRTVRVRPLPIGIPYERFVNLAT-TAPKVLKTSKMQII-- 303

Query: 688  GKHLLSIDRLDYSKGITQRLQAFEVFLERYPEWHGKMTLMQLVVPSRDTVPQYKELKEEI 747
                L +DRLDY+KG+  RL AFE  L +YP+   K++L+Q+ VPSR  V +Y+ELKEE+
Sbjct: 304  ----LGVDRLDYTKGLVHRLMAFEALLLKYPQHKEKVSLLQISVPSRTDVKEYRELKEEV 359

Query: 748  NRRVSDINGKYGTLTWQPIQHFYRSFPLPLLSAMYKIADVALVSPMRDGMNLVCKEYVAS 807
            ++ V  ING++ T  W PI++ Y       L+A+Y+ A V LV+P+RDGMNLV KE+VA 
Sbjct: 360  DQLVGRINGRFTTANWAPIRYIYDYVSQDELAALYRDAAVCLVTPLRDGMNLVAKEFVAC 419

Query: 808  RTDG-DGVLILSEMAGASRELSDAILINPNDIWAFAQAIHEALSMPEEEQRRRMSAMQAT 866
            + +   GVL++S  AGA   + +A+L NP ++   A+ IH AL+MPE+E+  RM+ ++  
Sbjct: 420  QINEVPGVLVISPFAGAGEMMHEALLCNPYEVNEAAEVIHRALTMPEDERVLRMARLRRR 479

Query: 867  VSRFDIHNWVANFMAKLSQMKKRQDDMRTRVISGPMKT----KMIRRYKNASDRL-LILD 921
             +  D+ +W+  F+  +  ++   DD+ T ++  P+        + +Y   + +L L+LD
Sbjct: 480  EAECDVSHWMRCFLKAVGALE--MDDVGTTIMQ-PVSVDDFDDYLLKYIGYNHKLALLLD 536

Query: 922  YDGTLVGFQKRPEDAKPDAPLIQILKDMVADKNNTVLILSGRDHNTLEQWLGQLGIAIIA 981
            YDGTL      P+ A     +  +L  +    +  V ++SGR+ + +++ +G  GI    
Sbjct: 537  YDGTLAPIAPHPDLATLSPEIKNVLYKLSNHSDVYVAVISGRNVDNVKKMVGIEGITYAG 596

Query: 982  EHG---------AWYKDVGAEWKSR-NDIGDAWKDDVRNVMMLYTNRTPGSFIEEKSYSL 1031
             HG          +   +  E++ + +D+  A +D V            G+++E K   L
Sbjct: 597  NHGLEILHPDGSKFVHPMPMEYEKKVSDLLKALQDSVCR---------DGAWVENKGALL 647

Query: 1032 AWHYRKAEVELGQLRVSELTTDLRHHIADRGLQILHGDKVLEVK-SVSVNKGRAARRWLE 1090
             +HYR+       LR   +    R  I   G +       LE +  V  NKGRA+  ++ 
Sbjct: 648  TFHYRETP---NHLR-GAMVDKARSLIEKYGFKATEAHCALEARPPVQWNKGRAS-IYIL 702

Query: 1091 KADFDF-------ILAAGDDYTDEDTFKAMPPDAITIKVGKE---FSAATYFLANYKEVR 1140
            +  F         I+  GDD TDED   A+   A T +V       +AA + L +   V 
Sbjct: 703  RTSFGVDWNERIKIIYVGDDLTDEDAMVALKGMARTFRVTSSDIVKTAADHRLPSTDSVY 762

Query: 1141 ALLQ 1144
             LL+
Sbjct: 763  TLLK 766

TPS (trehalose-6-phosphate syntase) / 
TPP (trehalose phosphatase)

TPS

TPP

TPS1 : 809aa

TPP : 273aa

TPP : 276aa

TPS1 : 1153aa (Supercontig4.256)

SNAP predicted gene

D. melanogaster proteins



現在進行中

•昨日 (2009/8/20) 更新版の配列データが届いた!

• 'assembly.raw.tar.gz' at 12831008 (0%) 1.89M/s eta:15m [Receiving data]  

全データ（約2GB）の取得まで、
遺伝研（三島）→ 東大（白金台）

転送に約１時間、、
（クマムシゲノムちっこいのに…）
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ヒトゲノム解析センター

•東大医科研内に設置、国内のゲノム研究者用にスパコンを運用

分散メモリ型サーバ
Sun Fire X4400 (16コア, 128GB RAM) x 12
Sun Blade X6250 (8コア, 32GB RAM) x 764

共有メモリ型サーバ
SGI Altix 4700 (128コア, 2TB RAM) x 1

ディスクアレイ
総容量 2PB
Lustr ファイルシステム

ジョブ管理システム
Sun Grid Engine
→ 上記の約 6000 コアで並列計算



TOP500

=== 2009年6月版 ===
1 位 Roadrunner (1456TFLOPS)
：
22 位 地球シミュレータ (131TFLOPS)
28 位 JAXA (121TFLOPS)
40 位 RIKEN (96TFLOPS)
41 位 東工大TSUBAME (163TFLOPS)
42 位 東大 IT センター T2K (113TFLOPS)
47 位 筑波大 T2K (95TFLOPS)
65 位 National Institute for Fusion Science (77TFLOPS)
69 位 東大ヒトゲノム解析センター (69TFLOPS)
78 位 京大 T2K (61TFLOPS)
93 位 National Institute for Materials Science (45TFLOPS)
順位は R max 値による（カッコ内は R peak 値）



http://www.lif.kyoto-u.ac.jp/genomemap/ 
http://stw.mext.go.jp/20060414/

2006/4/14 科学技術週間 (4/17-) にあたり文部科学省作成



ゲノムデータベースの歴史

• 1990年 国際コンソーシアムによるヒトゲノムプロジェクト開始 (HUGO)

• Johns Hopkins 大学に Genome Database (GDB) 開設
• モデル生物のゲノムデータベースの整備も平行して進展

• マウス Mouse Genome Database (MGD)

• ショウジョウバエ FlyBase

• 酵母 Saccharomyces Genome Database (SGD)

• 1990年代半ば INSD に自動シーケンシングのデータ公開
• Expressed Sequence Tag (EST) - cDNA 断片の大量登録
• Genome Survey Sequence (GSS) - シーケンサーの出力データ蓄積
• High Throughput Genome Sequence (HTG) - アセンブリ配列の蓄積

• 1998年 セレラ社 Craig Venter の参入
• HUGO が GDB を打ち切り UCSC の Golden path が後を継ぐ
• NCBI が HUGO のデータと公共データをマージし Build を公開

参考：情報処理学会誌 Vol.47 No.3 特集 バイオデータベースの今 「バイオデータベースの歴史と展望」平川 2006



ヒトゲノムの解読へ

• 1990年 HUGO 開始

• 1998/5 セレラ社設立

• 1999/3 セレラ社ヒトゲノム解読開始

• 1999/12 HUGO (日,米,英) 22番染色体解読完了

• 2000/5 HUGO (日,独) 21番染色体解読完了

• 2000/6/26 ドラフト解読完了の宣言

• 2002年 HapMap プロジェクト開始

• 2003/4/14 ヒトゲノム解読完了

• 2007年 ワトソン博士のゲノム解読 (２ヶ月で完了)

• 2008年 1000人ゲノムプロジェクト



ヒトゲノムの構成：Ensemblの場合 - 2009

• Ensembl v.53 (Mar 2009)

Statistics

Known genes 21,343

Novel genes 73

Pseudogenes 9,899

RNA genes 5,732

Genscan predictions 49,796

Gene exons 297,252

Gene transcripts 62,877

Base pairs 3,253,037,807

Golden path length 3,093,120,360

SNPs 15,040,632



1000人ゲノムプロジェクト

次世代シーケンサーの登場を
受けて 2008 年より開始

ヒトの遺伝的多型を1000人の
ゲノムを決めることで詳細に調
べ、医学的に重要な変異を探索
するプロジェクト

http://1000genomes.org/



ゲノムデータベースの多様化と大容量化

•RefSeq
•Vega
•GenomeReviews
•H-inv
•HapMap
•JSNP
•DBTSS
•KEGG
•GeneCards
•...

ヒトゲノム

NCBI Map Viewer Ensembl UCSC Golden Path

TAIR Arabidopsis thaliana (thale cress)

DictyBase Dictyostelium discoideum

FlyBase Drosophila (fly)

MGI Mus musculus (mouse)

RGD Rattus norvegicus (rat)

PomBase Schizosaccharomyces pombe (f. yeast)

SGD Saccharomyces cerevisiae (b. yeast)

WormBase Caenorhabditis elegans (nematode)

ZFIN Danio rerio (zebrafish)

モデル生物

微生物ゲノム

サードパーティ
アノテーション



ゲノムデータベースに使われるシステム

データ共有のための標準化
大規模なデータのハンドリング

用語の統一：Gene Ontology や 

Sequence Ontology など
ゲノムデータの相互運用：

BioDAS や GMOD など



GMOD/GBrowse : ゲノムデータベースの標準化

• Generic Model Organism Database

• http://www.gmod.org/

•ゲノムブラウザの標準化 - GBrowse

•アノテーションツール

•オントロジー

•データベーススキーマ

•パイプライン

• WormBase, FlyBase, HapMap, KEGG DAS などで採用



OBO : アノテーションに使う用語を標準化

• OBO - Open Biomedical Ontologies

• http://www.obofoundry.org/

• GO - Gene Ontology

• http://www.geneontology.org/

• molecular function

• biological process

• cellular component

• SO - Sequence Ontology

• http://www.sequenceontology.org/



BioDAS : アノテーション情報の交換方法を標準化

• DAS - Distributed Anntation System （分散アノテーションシステム）

• http://www.biodas.org/

（日）
プロモーターDB

（英）
遺伝子予測DB

（米）
遺伝子発現DB

ユーザ独自のデータ



BioDAS : DAS の XML データ



BioMart, Galaxy : 大規模データの取得と解析

Galaxy - http://main.g2.bx.psu.edu/

取得したゲノムデータをウェブ上で解析す
るプラットフォーム

BioMart - http://biomart.org/

ゲノムデータベースから必要な情報
を絞り込んで取得



• 文部科学省委託研究開発事業
• ライフサイエンス分野におけるデータベース統合化の拠点形成を目指す

• 中核機関
• ライフサイエンス統合データベースセンター
• 2007/4/1 情報・システム研究機構内に設立

• 研究参画機関
• JST, CBRC, かずさDNA研, 九大, 奈良先端, 長浜バイオ, 東大, お茶女

• 研究分担機関
• 京大, 東京医科歯科大, 阪大, 東大, 東海大, 日立

とは？



統合DBのミッション

http://dbcls.rois.ac.jp/idea/



統合DBのミッション

http://dbcls.rois.ac.jp/idea/



情報・システム研究機構 (ROIS)

http://www.mext.go.jp/

ROIS

DBCLS

MEXT

NIG

NII

DDBJ

NIPR

ISM

http://www.rois.ac.jp/

http://www.dbcls.jp/

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

http://www.nipr.ac.jp/

http://www.nii.ac.jp/

http://www.ism.ac.jp/

GenBank

EMBL



ライフサイエンス統合DBセンター (DBCLS)

• 中核機関
• センター長 高木利久 教授
• 実は東大内に存在（浅野）



統合データベース整備事業の概要



統合化の年次計画

http://lifesciencedb.mext.go.jp/



統合ホームページ

http://lifesciencedb.jp/

• 横断検索 - 文献, 特許, 用語含む

• 全文検索

• 蛋白質核酸酵素 (PNE)

• 文科省「ゲノム特定」報告書

• 学会要旨統合検索

• DBカタログ, 学協会カタログ

• アナトモグラフィー, 生物アイコン

• 統合TV, MotDB

• OReFiL, Allie, inMeXes

• OpenID, TogoDB, TogoWS



データベースカタログ



横断検索



横断検索 - PNE



学会要旨統合俯瞰システム

試してみよう：
癌, siRNA

試してみよう：
エントリー
学会俯瞰
グラフ



学協会カタログ



DNAバンク (INSDC) 目次

http://lifesciencedb.jp/ddbj/

試してみよう：ヒト x mRNA
植物 x オルガネラ

試してみよう：詳細



遺伝子発現バンク (GEO) 目次

http://lifesciencedb.jp/geo/

試してみよう：国別分布

試してみよう：
cell cycle, circadian

試してみよう：
サンプルのサマリ



解剖学用語 アナトモグラフィー
ポリゴンマン

がんの部位別の死亡数統計
- 国民衛生の動向 2006年 -

肺がん（赤）
胃がん（黄）

肝臓がん（緑）



統合TV 様々なDBやツールの使い方をムービーで解説



さらなるデータベース統合に向けて

• 標準化と相互運用性

• ドメイン毎に異なるデータフォーマット (XML, GFF etc.)

• ウェブサービスの連携 (SOAP/REST etc.)

• 高度な検索技術開発

• セマンティックウェブ

→ 国際開発者会議 BioHackathon の開催



そもそもBioHackathonとは

• Hackathon = ハック + マラソン = 開発合宿
• 約１週間、20～40人くらいの開発者を缶詰にしプログラム開発

• BioHackathon
• バイオインフォのツール、ライブラリに様々な不整合や課題があった
• 世界中に分散している BioPerl など Open Bio* の開発者を集めて改善
• バイオインフォに興味をもっていた O'Reilly などがスポンサーに
• オープンソースによる開発の利点とコミュニティの醸成

• 最先端、最高レベルの開発者を１週間タダ働きさせられる
• 開発者間での情報流通によるお互いのフィードバックと効率
• 成果物は誰でも利用できるように公開される
• 結果的にバイオインフォの環境が改善され市場も開拓される？！



BioHackathonという文化

• 2002  第１回, 第２回 BioHackathon
• Open Bio* の各プロジェクトからコアディベロッパーが集結
• １月 アリゾナ州 Tucson - スポンサー O'Reilly
• ２月 南アフリカ Cape Town - スポンサー Electric Genetics

• 2003 第３回 BioHackathon
• ２月 シンガポール - スポンサー Apple Asia
• 主に OBDA の整備が完了
• BioSQL, Chado, GBrowse, BioMoby なども

• BioPAX, GMOD, SBML などさまざまな Hackathon

• 2006 Phyloinformatics Hackathon
• 12月 ノースキャロライナ州 - スポンサー NESCent, Duke大学









BioHackathon 2008 開催の意図

• ライフサイエンス統合データベースセンターのミッション
• 国内のライフサイエンスDBを統合する
• 現実には（特にDDBJやKEGGなど大規模なDBの統合は）困難
• バーチャルに統合するのが現実的
• 現状ではおそらくウェブサービスが最適

• どのように統合するのがベストか
• BioMoby？
• WS-I？
• セマンティックウェブ？
• 既存のライブラリ？

• 瀧内メソッドの出番

新しい技術を習得することは難しい
まず最初に直面する状態・・自分の知らない領域で身動きが取れない状態・・
ここから抜け出す事が技術自体の学習よりも遥に困難なのだ
その分野に精通した人が適切な入門書(ドキュメント)を提示してくれる・・
さらに言えば、出向いてもらい、手取り足取りボランティアで教えてもらう・・
私はそんな願望一杯の状況を自分で簡単に作り出す恐るべき方法を思いついた
「勉強会」にして人を集めればいいんだ・・
「序章：頼むより巻き込め！！」(瀧内メソッド入門)より抜粋



BioHackathon 2008 for Web Services
Dates & Venue

Objectives

Sponsored by

Feb 11-15 @  Roppongi Academy Hills & Computational Biology Research Center,  Tokyo,  Japan

Conference web site
http://hackathon.dbcls.jp/

Database Center for Life Science (DBCLS) & Computational Biology Research Center (CBRC)

Increase interoperability of bioinformatics web services through
• Standardize data types among web services
• Provide stable and functional services by cross platform validation

To accomplish this, gather developers from various domains
• Major web service providers (DDBJ, KEGG, PDBj, CBRC, EBI, INB, BioMoby, …)
• Open Bio* library projects (BioPerl, BioJava, BioRuby, BioSQL, …)
• Workflow & client software projects (Taverna, G-language,  Cytoscape, …)
• Standard data exchange format providers (PSI-MI, NEXML, GLYDE-II, …)



分野間の連携
Open Bio* の

開発者

ウェブサービスのク
ライアント開発者

ウェブサービスのプ
ロバイダ

BioMoby

交換データ
フォーマットの

標準化



BioHackathon 2008 participants

Japan World

Organizations 8 20

Participants 25 32

DIP

Cytoscape

BioRuby

EMBRACE

GLYDE-II

G-language

Taverna
BioMoby

BioSQL

BioPerl

BioJava

ＮＥＸＭＬ
EuroCarbDB

MOWServ



BioHackathon 2008 - program

• 2/11 morning session - presentations
 • From Web API for Biology (WABI) to Semantic Web API for Biology (SABI) - Hideaki Sugawara
 • Current status of the BioMOBY project and vision for the future directions - Mark Wilkinson
 • The EMBRACE project and WS-I standard - Jan Christian Bryne
 • Soaplab2 project to wrap up command line packages - Martin Senger
 • Proxying legacy applications and CGIs into BioMOBY - Paul Gordon
 • Generation Challenge Program effort at building interoperability - Richard Bruskiewich

• 2/11 afternoon session - open space
 • ServiceProvider_workgroup
 • OpenBio_workgroup
 • Workflow_workgroup
 • BioMOBY_workgroup
 • Exchangeformat_workgroup
 • Semanticweb_workgroup
 • PhyloWS_workgroup
 • Distributed storage - initiative (BIO.SLURP)
 • Distributed services - initiative (BIO.ORG.ANISM)

• 2/12-15 hack, hack, hack
• We will have banquet on 2/12 18:30- @CBRC



オントロジーと交換データ型の標準化

• Open Bio Semantics 共通データ型
• バイオインフォの WS で交換される全データ型の標準化が望ましい
• 少なくともドメイン毎のデータモデルは必須

• 個別ドメイン
• Glycoinformatics (糖鎖)

• 糖鎖データ解析フローの BioMoby/Taverna による実現
• 相互作用ネットワーク

• PSI-MI を採用し IntAct などで共通の WS を構築、Cytoscape で利用
• Phyloinformatics (系統解析) 

• NEXML の利用促進、入出力型の整理と対応する解析 WS のデザイン
• テキストマイニング

• UIMA とバイオインフォの融合、iHOP は BioMoby 上に載っている



交換データ型の標準化の流れ

• BioMoby のオブジェクトオントロジー
• 似たようなオブジェクトが大量に登録されている (>500)
• BLAST の出力など主要なデータ型はフラットに formatted-text 下
• BioMoby サーバの構築が Perl/Java 以外では困難

• SOAP/WSDL (complexType) - XML schema
• 標準データ型で定義し .xsd ファイルを共有（open-bio.org でホスト？）
• 同じオブジェクトモデルを Open Bio* とウェブサービス間で利用

• UML (BioUML?)
• BioPerl, BioRuby, BioPython, BioJava で共通のモデルを設計
• 相互運用性のあるオブジェクトモデルからコードを生成
• もしくは Bio* は共通の C ライブラリに対するバインディングを使用



非同期通信 (Async service)

• バイオインフォの解析フローでは時間のかかるステップも多い
• サーバにリクエスト→ジョブIDを発行→終わっているかポーリング
• 双方に WS サーバ機能があれば、WS-Addressing などで通知

• BioMoby は WSRF を採用（時代遅れになりつつある技術とも）
• WSRF は OGSA でも利用されている
• 実装が無く Ruby では利用できない

• Soaplab にも非同期実装がある

• → WS-I に準拠してほしい（WS-* などのスタックが必要）
• WSO2 (http://wso2.org/) の実装が良くなれば？



大規模データ (Large data)とセキュリティ

• SOAP では MIME アタッチメントで送られがち
• Base64 エンコードされ一段と巨大化、全部届くまで解凍できない

• データに対するリファレンスを渡して DL は REST や bittreorrent 等で？
• リファレンスにはデータ型の情報がつけられない
• クライアントが解析のためのデータを一時的における場所の提供
• データの生存期間の指定
• 解析ワークフローではクライアントを介さずサーバ間で受け渡す

• セキュリティ
• X509 電子署名
• ユーザのデータ保護、サーバのデータ秘匿、計算機資源 の割当などを管理



ワークグループごとの成果

まとめサイト
http://hackathon.dbcls.jp/



Roll call at Villa Fontaine Shiodome 2008 Feb 11

Photo by Dr. Heikki Lehvaslaiho





Open Space
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主要センターのウェブサービスと BioMoby

• NCBI SOAP
• EBI Web Service
• DDBJ XML (WABI)
• KEGG API
• PDBj SOAP

• 全て独自に開発実装、特に標準化はされていない
• 使われているデータ型もバラバラ
• サービスの命名規則もバラバラ
• 非同期通信などの仕様もバラバラ

• BioMoby
• 植物ゲノム関係などを中心に数十サイトが対応
• 共通のデータ型（ただし独自XML）
• スペインの MOWServ などでグリッド化の実例

<Object namespace="GenBank/AC" 
ID="AY070397.1"/>

<Sequence namespace="GenBank/AC" 
ID="AY070397.1"/>
 <Length>960</Length>
 <SequenceString>
   aacaaaaagattaaacaagagag...
 </SequenceString>
</Sequence>



スペインの MOWServ による統合例

Slides by Prof. Trelles (INB/MOWServ)

枠組みとして BioMoby を採用
スペイン国内の BI センターをグリッド化
データ型とサービスのオントロジー
ワークフロー作成
ジョブ管理



text-formatted

BLAST_Text, NCBI_BLAST_Text, BLAST_XML, ...
FASTA, FASTA_Text, FASTA_pep, FASTA_AA, ...
Clustalw_Text, Newick_Text, Phylip_Text, ...

RefSeq_Text, SwissProt_Text, ...

主要なデータベース形式とソフトウェアの出
力フォーマットが 'text-formatted' のカテゴ
リに一緒くた
 → これではワークフローが作れない

BioMoby/MOWServ object ontology



BioMoby service ontology

DDBJ, KEGG, PDBj services

Analysis
Database

Converter

Alignment

Structure

日本のウェブサービスの９割はデー
タベース検索にバイアス
解析サービスが不足



BioHackathon 2008 で残された課題

• 現状の様々な問題点が提示された
• Standard data types and workflow
• Large data
• Async service
• Security
• Error handling
• .....

• Publication
• Manifesto 標準化の指標
• Journal article 成果のレビュー

• 継続的な会議の開催ができれば
• BOSC session for web service
• annual BioHackathon Slide by Prof. Trelles (INB/MOWServ)



相互運用性のあるワークフローの構築

• DDBJ/PDBj/KEGG を利用するワークフローの構築
• Taverna を利用

• 条件分岐が出来ない
• 連携するためのプログラミングが必要
• 現状の WS では解析のための機能が不足

• それぞれのサービスで何が可能か、何が不足しているか
• 必要とされているワークフローの洗い出しと実装
• 定期的なミーティングによる統合のための協力
• 各サービスの品質向上
• DDBJing, PDBjing, KEGGing などの講習会



統合にはほど遠く

• データ型と解析ソフトウェアの数は増加し続けている
• それらに我々の標準化提案を強制することは現実的には困難

• ウェブサービスにはスケールしない部分がある
• Large data - 生物学データの量は指数関数的に増加中
• Async service - 計算機資源はサーバに依存し限られている
• Workflow - プログラミングなしでパイプライン化することは困難

• 反省と課題
• 個別技術要素の問題点は洗い出せたが、グローバルな結論はでていない
• 個々の技術についてはグリッドなどでもすでに議論されていた点が多い
• データやサービスの統一化には強力なイニシアチブと人員が必要
• 全体の分かる人が long term な目的を持って方向性を決めるべき

• 今のインフラは圧倒的に力不足→サイエンスのできるウェブサービスへ



今後の統合にむけて何が可能か

• 相互運用性の実現には継続的な国際コミュニティの努力が必要
• 主要なサービスプロバイダは相互運用性の高い API を提供すべき

• EBI, NCBI, DDBJ, KEGG, PDBj, CBRC, ...
• BioMoby

• 非標準のサービスもクライアント側のソフトウェアで統合可能
• Open Bio* ライブラリ (BioPerl, BioRuby, BioJava, BioPython)
• Taverna, Seahawk, MOWServ, jORCA, ...

• 日本では DBCLS において国内のサービスを統合する TogoWS を始動
• データベースやソフトウェア出力のパーザやコンバータなどを提供
• BioMoby に対して WS-I 準拠のプロキシサーバを提供
• 国内外のサービスを統合したワークフローを集積、ドキュメント化



CBRC

Kazusa
DBCLS

ユーザープロファイル

統合DB検索文献検索整理棚検索なんでもGFF OReFiL

SOAP/WSDL

REST

ウェブサービス

 

ウィジェット

  

ワークフロー

マッシュアップ

ポータル

グリッド
ユーザー

統合データベースプロジェクト
共通基盤技術開発チーム計画概要

認証

受け入れDB用テンプレート

 

スキーマ設計

 

検索API

外部サービス

2007年度～

2008年度～

文献コトノハDB WebリソースDB 受け入れDB独自DB



TogoDB - 誰でもデータベースを作製・公開できるサイトとツール

• 表形式のデータを登録
• １分で公開完了
• 並べ替え
• 絞り込み検索
• ウェブ上で編集
• ダウンロード可能

• QuickLook 機能搭載
• OpenID 対応
• ウェブサービス対応
• オープンソース
• フリーで安定運用

http://togodb.dbcls.jp/



TogoWS - 国内外のウェブサービスを統合し透過的に利用

• SOAP/WSDL 統合
• DDBJ
• KEGG
• PDBj
• CBRC
• 統合DB
• BioMOBY

• REST 統合
• NCBI
• EBI
• BioRuby内蔵

• ワークフロー化

http://togows.dbcls.jp/

試してみよう：
RESTパーザ



TogoDB and TogoWS
How to make your DB accessible via WS?

http://togodb.dbcls.jp/ http://togows.dbcls.jp/



TogoDB: deploy your DB in 5min

Your DB in CSV format

upload

configure

all set



TogoWS: integrated access for WSs

• SOAP/WSDL
• DDBJ
• KEGG
• PDBj
• CBRC
• BioMOBY

• REST
• NCBI
• EBI
• TogoDB

• Embeded Parsers
• BioRuby
• BioPerl



http://togows.dbcls.jp/entry/ddbj/AB000100
http://togows.dbcls.jp/entry/ddbj/AB000100.xml
http://togows.dbcls.jp/entry/ddbj/AB000100.gff
http://togows.dbcls.jp/entry/ddbj/AB000100/definition
http://togows.dbcls.jp/entry/ddbj/AB000100/organism

TogoWS + BioRuby

SOAP/WSDL or REST

REST



Standardization of the REST API

/entry/database/entry_id[,entry_id2,...][/field][.format]
http://togows.dbcls.jp/entry/uniprot/A1AG1_HUMAN,A1AG1_MOUSE
http://togows.dbcls.jp/entry/uniprot/A1AG1_HUMAN,A1AG1_MOUSE.fasta
http://togows.dbcls.jp/entry/uniprot/A1AG1_HUMAN,A1AG1_MOUSE.gff
http://togows.dbcls.jp/entry/pubmed/16381885
http://togows.dbcls.jp/entry/pubmed/16381885/authors
http://togows.dbcls.jp/entry/pubmed/16381885/authors.json
database:

KEGG: gene, orthology, enzyme, compound, drug, glycan, reaction
DDBJ: ddbj, dad
PDBj: pdb
NCBI: gene, genome, genomeprj, geo, journals, mesh, nucleotide, omim, pmc, 
      protein, pubmed, taxonomy, cdd, popset, snp, unigene, homologene,
      nuccore, nucest, nucgss, unists
EBI:  biomodels, chebi, ensembl, go, interpro, reactome, uniprot, uniparc,
      uniref100, uniref90, uniref50, msdchem, msdpdb

format:
xml, json, gff, fasta etc.

/search/database/query+string[/offset,limit][.format]
http://togows.dbcls.jp/search/uniprot/lung+cancer/count
http://togows.dbcls.jp/search/uniprot/lung+cancer/1,10

/convert/source.format
http://togows.dbcls.jp/convert/blast.gff
source: genbank, blast, fasta, psl, sim4, hmmer, exonerate, wise etc.



TogoDB and TogoWS
Instantly publish your DB in a standardized way!

http://togodb.dbcls.jp/foobardb/ http://togows.dbcls.jp/entry/togodb-foobardb/123.json

Any tables by the user
Can be accessed with 

RESTful APIs



BIO
HACKATHON’09

Develop an integrated and reliable bioinformatics infrastructure:

Interoperable web services and database resources

Workflow platforms for genome annotation

Visualization of the large scale data sets

15-21 Mar. 2009

DBCLS Tokyo / OIST Okinawa, Japan

http://hackathon2.dbcls.jp

Welcome !!

15-21 Mar 2009 @ DBCLS (Tokyo), OIST (Okinawa)



BioHackathon 2009 Sponsors

Database Center for Life Science
Ministry of Education, ..., Japan (MEXT)

Marine Genomics Unit
Okinawa Institute of Science and Technology
Cabinet Office, Government of Japan



•Integration of DB resources

•Standardization

•Sustainability

•Interoperability of WSs

Primary Interests

•Genome sequencing

•Meta genomics

•Evolutionary development

•Preservation of coral seas

Marine Genomics Unit
Satoh group

Infrastructure Unit
Takagi group

Prof. Yoshiki Hotta (President of ROIS) Prof. Sydney Brenner (President of OIST)



Topics of this year (BioHackathon 2009)

• New paradigm for the vast amount of data

• Next generation sequencers

• 1000 genomes

• Standardization and Interoperability

• Open Bio* libraries and web services to handle ↑

• Platforms

• Galaxy, ANNOTATOR, RIKEN LSA, BioMart, GMOD, BioMoby etc. to integrate ↑

• Visualization

• Cytoscape (networks), Comparative/Mata genome, transcriptomes etc. to understand ↑



Symposium

9:00 Toshiaki Katayama
Introduction to the BioHackathon 2009 and integration efforts in DBCLS

9:20 James Taylor
Integrated reproducible analysis with Galaxy

9:40 Tobias Gattermayer
Biomolecular Function Discovery with the ANNOTATOR

10:00 Jessica Severin
Accelerating experimentation and biological discovery within RIKEN OSC LifeScienceAccelerator -- eeDB gLyphs

10:20 Arek Kasprzyk
BioMart and third party applications: Working towards better interoperability

10:40 Tom Oinn
The Taverna 2 Workflow Engine API : Extensible, High Performance and Easy to Integrate

11:00 Oswaldo Trelles
Multi-repository architecture for service integration

11:20 Alberto Labarga
Integrating literature and annotation resources: the Elsevier Grand Challenge experience

11:40 Hideaki Sugawara
Looking back on a WABI life for tomorrow



Satellites

Use Cases (from biologist side)
Sequence analysis, Transcription regulation, Glycobiology, DDBJ-KEGG-PDBj workflow

Large Data Handling
How to handle large amount of data (SRA) produced by NG sequencers

Semantic Annotation
How to create semantically annotated Web Services for service discovery (BioMoby)

Galaxy, ANNOTATOR, Taverna
Clients for annotation, analysis and workflow

Visualization
Multi-repository architecture for service integration

Literature (text mining)
Text mining tools and development of web services.

Open Bio* software development
BioRuby, G-language etc.



2008

2009

Web Service
Infrastructure

for
Interoperability

User and Data
Oriented

Integration









GenoDive - 3Dゲノムブラウザ

http://genodive.org/





情報処理学会誌９月号（バイオ小特集）


