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生物情報に影響を与えた
大規模プロジェクト

● Human Genome
● cDNA

● Full-length cDNA Japan
● H-Invitational
● FANTOM

● ENCODE
● HapMap
● 1000 Genomes
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ゲノムプロジェクト
● 1987 和田昭充、機械による自動配列決定戦略提案

● 1990 アメリカ、イギリス、日本、ドイツ、フランスを中心とする国際コン
ソーシアム(INC)合意

● 統一戦略なし、map作成(YAC,BAC,PAC)、新技術開発、

● 1996 バミューダ会議

● ルール（参加、実施前公表、分担、2005年完成目標）

● 1998 Celera社３年間でヒトゲノム概要版解読宣言

● [INC:目標変更、BAC概要版データは即座に公共DBにて公開]

● 2000 Jun. 概要版完成宣言

● [INC] Nature (2/15/2001)

● [Celera] Science (2/16/2001)

● 2003 Apr. [INC]全染色体解読完了宣言

● [INC] Nature (10/21/2004) 
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Assembly方法：
clone-based 階層的vs. random whole genome 

shotgun sequencing strategies (WGS)

 J. C.  Venter et al.,  Science  291, 1304 
-1351 (2001)    

INC, Nature 409, 860-92 (2001)
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結果の利用：階層的 vs. 全ゲノム

● ハプロタイプ由来 vs. ５人のコンセンサス

● [INC] BACクローンのそれぞれが単一ハプ
ロタイプ(ただし多くの不特定個人から作成
されたBACライブラリー)

● [Cerela] ５人の個人由来（ただしJ. Craig 
Venter氏由来が最も多い）のBAC配列の
重なりを頼りに作られたコンセンサス配列
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cDNA projects

● EST project
● J. Craig Venter (USA)が先駆け
● dbEST(NCBI)の統計ではヒトが８３億エント

リで最大。
● Full length project

● H-Inv
● FANTOM



8

Human Full-Length cDNA Annotation 
Invitational (http://hinv.jp)

項目数項目数 提供機関提供機関

2,031 Kazusa DNA Research Institute

397 Full Length cDNA Japan / Kazusa DNA Research Institute

6,374 Full Length cDNA Japan / 東京大学医科学研究所

22,047 Full Length cDNA Japan / Helix Research Institute, Inc.

9,212 German Human cDNA Project （DKFZ、ドイツ）

15,600 Mammalian Gene Collection （NCI/NIH、アメリカ）

758 Human cDNAs（Chinese National Human Genome Center、中国）

56,419 Total

●ヒト完全長cDNAプロジェクト日本(FLJ)で日本は世界をリードするコレクションを有し
ていた(eg., Nature Genetics 36, 40 - 45, 2004)。
●H-Invitational(お台場マラソン)　2002年8月25日-9月3日

●ヒト完全長cDNAにヒト全mRNAのデータを加えて、公開した。(2006)
● 現在でも、完全長データに絞った検索が可能
● (eg., AS subDB, H-DBAS, http://hinv.jp/h-dbas/)
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FANTOM
http://www.osc.riken.jp/contents/fantom/

● FANTOMは、理化学研究所のマウスエンサイクロペディア
プロジェクトで収集された完全長cDNAのアノテーションを
目的とした国際研究コンソーシアム

● 2000年に結成され、2007年12月現在、参加国数15カ国、
参加機関は国内外合わせて51機関

● FANTOM データベース  http://fantom.gsc.riken.jp/
● 研究ツール

● Genome Browser
● EdgeExpressDB：制御関係と遺伝子やプロモーター活
性との関連を表示

● SwissRegulation：モチーフ活性の応答解析

● 完全長cDNA クローンバンク

http://fantom.gsc.riken.jp/
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ENCODE (Encyclopedia of DNA Elements) project (1), 
http://www.genome.gov/ENCODE/

● launched by the National Human Genome Research 
Institute (NHGRI) in 2003

● goal: defining the functional elements in the human 
genome (protein, RNA, regulatory elements, etc.)

● Pilot phase: Nature 447, 799-816 (2007) 
● Focusing on 1% (44 regions) of the human genome

– pervasive transcription of genome
– transcription start sites (regulatory sequences, 

chromatin accessibility and histone modification)
– chromatin structure; relation with DNA repication, 

transcriptional regulation
– evolutionary insights concerning the functional 

landscape of the human genome
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ENCODE (Encyclopedia of DNA Elements) project (2), 
http://www.genome.gov/ENCODE/

● Two expansion (since 2007) to
● the whole human genome
● model organism ENCODE (modENCODE)

– comprehensive annotation ot the functional elements in
● the C. elegans and D. melanogaster genomes

● Browsers
– http://genome.ucsc.edu/ENCODE/
– http://www.sanger.ac.uk/PostGenomics/encode/

● Selected ENCODE Publications
● Nucleic Acids Res. 2010 Jan;38:D620-5.
● Nature. 2007 Jun 14;447(7146):799-816.
● ENCODE Special Issue. Genome Research, 2007

http://genome.ucsc.edu/ENCODE/
http://www.sanger.ac.uk/PostGenomics/encode/
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HapMap project
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参加組織
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HapMap　特徴

● 継続されているprojectである。
● 最新 (2010-08-18)：phase III, release 28

● “phase”という語に注意
● phases I II III vs. phased haplotype

● [応用]ヒトのLDとその集団間差異を明らか
にした。

● データのダウンロード、および、
● 多型に関する、様々なブラウザ表示およ

びツール群をweb通じ提供している。

http://hapmap.ncbi.nlm.nih.gov/
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● Phase I / IIでは、４集団270個体について、ゲノ
ムワイドに約3.6M個のSNPsがタイピングされ
た。同時に、用いたサンプル中の全多型は10M
個と推定された。ＬＤ領域マップの作成とヒトの疾
患に関連する数百遺伝子座を同定できた(Nature 
449, 851-861, 2007)。

● Phase IIIでは、７集団を加えた計1184個体で

● 約1.6M個のSNPｓをタイピング、

● ＥＮＣＯＤＥ領域の配列決定、
● 約1.6Ｋ箇所のＣＮＰ領域の同定、

● を行い、稀な変異の集団間差異とその解析方法
を示した(Nature 467, 52–58, 2010)。

HapMapのおもな成果
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labellabel population samplepopulation sample number of number of 

samplessamples
QC QC 
samplessamples

ASW African ancestry in Southwest USA 90 83

CEU Utah residents with Northern and Western European 
ancestry from the CEPH collection

180 165

CHB Han Chinese in Beijing, China 90 84

CHD Chinese in Metropolitan Denver, Colorado 100 85

GIH Gujarati Indians in Houston, Texas 100 88

JPT Japanese in Tokyo, Japan 91 86

LWK Luhya in Webuye, Kenya 100 90

MEX Mexican ancestry in Los Angeles, California 90 77

MKK Maasai in Kinyawa, Kenya 180 171

TSI Toscans in Italy 100 88

YRI Yoruba in Ibadan, Nigeria 180 167

Total 1301 1184

Samples of HapMap3
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1000 Genomes(1000 Genomes(千人ゲノム千人ゲノム))
http://www.1000genomes.org/http://www.1000genomes.org/

■多数の個人ゲノム解読により、ヒト集団の多様性を明らかに
する。

■[応用]GWAS
■Pilot　Project

■Main Project
 2000 samples at 4X

➔ 1st set: 1101 samples from 12 populations
➔ 2nd set: 899 samples from 10 populations 
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バイオインフォマティクス独学のコツ

● 「必要」から始める
● 講座やコースを利用する
● 教則本を活用する
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「必要」から始める

● 実験データのまとめ
● 表計算ソフト＋目視・手作業
● 追いつかない->改善の「必要」

● ツール、DB、開発環境、OS等は「とっつきやすさ」
● 文字：ヘルプ、マニュアル、教則本
● 人間関係：コミュニティー、周りの人
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●講座やコースを利用
● 講座資料の利用
● ビデオやストーミング配信を聴講

● JST BIRD人材養成
● 統合データベース:統合TV
● ライフサイエンス統合データベースプロジェクト

の人材育成活動（お茶の水女子大学担当部分）
● 統合データベース支援：ＤＢ構築者の養成にお

けるバイオＤＢサーバー構築演習２００７年度の
演習ノート

● 理論分子生物学（京都大学理学部）講義資料
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JST BIRD
人材養成

http://www-bird.jst.go.jp/jinzai/
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http://lifesciencedb.jp/
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http://togotv-curated.dbcls.jp/
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ライフサイエンス統
合データベースプ
ロジェクトの人材育
成活動（お茶の水
女子大学担当部

分）
http://togodb.sel.i
s.ocha.ac.jp/puki

wiki/
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http://mlab.cb.k.u-tokyo.ac.jp/~nakatani/
ensemblmirror/index.php

2007年度の演習ノート一覧
<--お勧め
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理論分子生物学（京都大学理学部）講義資料

http://www.genome.jp/Japanese/lect/course.html

Last updated: March 24, 2001 
Minoru Kanehisa
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生命科学者にとってのプログラミング

● アルゴリズム
● プログラミングのコツと注意
● 解析作業の自動化
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algorithm アルゴリズム

● (問い)アルゴリズムとは
● (例)３，７，１，９，４を昇順に並び変えよ。
● とくに考えることもなく、やればできる。（人間）
● コンピュータにやらせるには？
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algorithm:並べ替え1例
● (例)３，７，１，９，４を昇順に並び変えよ。
● [方法１：基本方針]

1.左から順にｎ番目、右端をｍ番目とする

2.ｎ番目とｎ＋１番目を比較

3.右隣のほうが大きければ互いに位置を交換

4.ｎ＝１からｎ＝ｍ－１まで繰り返す。（<--最大値が右端）

5.もう一度、ｎ＝１からｎ＝ｍ－２まで繰り返す。

6.上記操作(5)をｍ－２回繰り返す。
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algorithm アルゴリズム

● (問い)アルゴリズムとは
● （答え）コンピュータが実行可能な手順のこと
● 曖昧性がない
● 終了の仕方が必ず明記



名古屋大グローバルCOE系統講義 33

生命科学者にとってのアルゴリズム

● 情報系の人たちとの打ち合わせに際し、知っているこ
とが必要な概念

● プログラムが不得手でも、自分の考えた手順をアル
ゴリズムにできれば、
● 助けがあればオリジナルなツールができる。

– 自動化、効率化、人為ミスの解決
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プログラミング言語

● プログラミング言語でアルゴリズムを記述
● -->コンピュータに指示をだす。

● 生命科学者にとって、プログラミング言語を学ぶべき
か？
● あなたの研究に自動化が必要ですか？
● それはどの計算ですか、処理(判断)ですか？
● 代表的プログラミング言語の概要だけの知識は？
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生命科学者がプログラミング言語を
独学するとき

● 独学の開始時(一般的に)
● 若い方がよい

– 遅すぎると言うことはない
● 時代やテーマ、用途によっては、将来別の言語に乗り換
えるかも
– プログラミング言語：やること同じだからそれほど心配するな

● 情報学者やプログラマーとしての訓練を受けたものと
独学者の違いは
● あらゆるデータが渡されることを常に考える。
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プログラム言語の分類

● コンパイラ方式
● 機械語（バイナリ）に翻訳(コンパイル)してか
ら実行

● インタプリタ方式
● 実行時に逐次機械語に翻訳

● どちらにも分類できない言語もある
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生命科学に関連深いプログラム言語
● C/C++
● Java: http://java.sun.com/
● .NET: http://www.microsoft.com/NET/

● C#
● Visural Basic .NET

● Perl: http://www.perl.com/
● PHP: http://www.php.net/
● Python: http://www.python.org/
● Rubby: http://www.ruby-lang.org/ja/
● R言語: http://www.r-project.org/
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libruary (ライブラリ)とは
● 汎用性の高い複数のプログラムを、他のプログラム
から利用できるように、一つにまとめたもの。
● 関数やサブルーチンの集合。
● ライブラリーそのものは単独で機能しない。他のプログラ
ムの部品となる。

● 目的と出来の良さを判断する力量が必要。

● (例)Perl言語の場合：
● Perl言語一般のライブラリ-->CPAN

– http://www.cpan.org/
● 生物情報のライブラリ-->BioPerl

– www.bioperl.org/
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http://www.cpan.org/
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www.bioperl.org/
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生物情報のライブラリ
その他の言語

● BioPHP
● http://www.biophp.org/

● BioRuby
● http://bioruby.org/

● BioJava
● http://www.biojava.org/

● BioPython
● http://biopython.org/



解析作業の自動化

● 自動化が効果的な作業とは？
– 長大な繰り返し作業
– 入力、ファイルの選択、等人為的なミスが

重大な作業
● 代表的な自動化方法の紹介
– プログラム言語を利用
– OSのコマンド処理を利用: shell script
– マクロを利用
– web service (ウェブ・サービス)を利用



shell script
（シェル・スクリプト）

● Linux (Mac OS Xもふくむ)
● 実行するコマンドをあらかじめテキストファ
イルに保存して、それを実行できる形にする
もの。

● 利用者が多く、ネット上に多数の教則サイト
がある。



マクロを使って自動化

● ワードやエクセルの一ファイルの中にとどま
らず、アプリケーションを超えて利用でき
る。

● マクロ作りを比較的容易にするWindowsの
支援ソフトもある。

● マクロ関連技術の発展が早く、OSのアップ
グレード等を契機に使いづらくなる傾向あ
り。



Webサービス（ウェブサービス）
● Webツール　vs. Webサービス
● Webツールは人が手で入力し、眼で理解する
● Webサービスはプログラムが入力し、理解する
● 生物情報で良く利用されるWebサービス
API(application programming interface, ア
プリ開発に汎用的機能を共通利用するための手
法)

– SOAP
– REST
– これらは一般的にも良く利用されている

● amazon, 楽天



生命科学系Webサービス
● EBI　
– http://www.ebi.ac.uk/Tools/webservices/
– 英語ではあるが、丁寧なマニュアルが充実

● JST BIRD & DDBJ Web API for Biology (WABI)
– http://xml.nig.ac.jp/index_jp.html
– 日本語と英語のサイトがある。

● H-InvDB
– http://hinv.jp/hinv/hws/doc/index_jp.html

● VarySysDB
– http://hinv.jp/hinv/hws/varysysdb/doc/index_ja.

html



  

アウトライン● [第１回]
● 概論

– ねらい

– バイオインフォマティクス：どこまで把握すべきか？

● データベース

● [第２回]
● ゲノム関連大規模プロジェクト
● バイオインフォマティクス独学のコツ
● 生命科学者（実験研究者）にとってのプログラミング

– アルゴリズム
● データの形式と変換

– データ加工変換
– パース

● ツール群の分類と見つけ方
– 配列研究関連ツールの紹介

file:///F:/Lecture/Projects.odp
file:///F:/Lecture/Course.odp
file:///F:/Lecture/Program.odp
file:///F:/Lecture/data.odp
file:///F:/Lecture/Tools.odp


名古屋大グローバルCOE系統講義 48

データの形式と変換

● テキストデータとバイナリデータ
● 改行コード・文字コード
● データ形式：区切り型とタグ挿入型
● ゲノム情報学で良く使うデータ・フォーマット

● パース(parse)、パーサ(parser)
● 正規表現
● テキスト・エディターからプログラミングまで

● ID変換

● ゲノム・バージョン変換
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テキストデータとバイナリデータ

● [問い]違いは？
● [回答例]

● コンピュータ上のデータは全て２進数で表現でき
る。

● そういった意味では全てバイナリデータ。
● その中でもテキストとして読めるものがテキスト
データ。

● テキストとして読めるようにするのに、いろいろか
らくりがある。
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テキストファイル：
意外と知らない改行コード

● 「CR」(Carriage Return : 行頭復帰)
● 「LF」(Line Feed : 改行)
タイプライタ-->テレックス：重ね打ちができるように2つ
を分けたのが起源

● LF:    UNIX系のシステム。Linux、Mac OS Xなど。

● CR+LF: OS/2、Microsoft Windowsなど

● CR:    Mac OS（バージョン9まで）
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テキストファイル：
意外と知らない文字コード（日本語）

● Shift-JIS:WindowsやMacOS（9まで）の内部コー
ドとして使用されてきた
● 細かくはWindowsもXp以前とVista以降では細かい部

分で異なる。

● EUC-JP：Unix系の内部コードとして使用されてき
た。

● UTF-7 / UTF-8：最近使われだした国際統一を目
指した規格でそれぞれ7ビットと8ビット伝送
路。Linuxの１distributionであるFedoraはUTF-8を
使用。
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おもな文字コード
文字コード名 意味

ANSI

EUC

Unicode

UTF

英数字記号文字を含む、7bitの基本的な文字コード。ほかの文字コードでも、英数
字部分の文字コードはこのANSI文字コードをベースにしているものがほとんどで
ある。ASCIIコードとも呼ばれる

シフトJIS
MS-DOSの時代から広く使われている文字コード。漢字文字コードとして、「JISコー
ド」を変形させたもの（シフトしたもの）を利用して、ANSI文字と共存させているので
こう呼ばれる。PC環境では一般的な日本語文字コード
UNIX環境で広く使われている日本語文字コード。シフトJISとは異なる方法でANSI
文字と漢字文字を共存させている

JISコード
ANSI文字コードと漢字文字コードを、「エスケープ・シーケンス」と呼ばれる特別な
文字シーケンスで切り替えながら共存させている。ほとんどの場合、インターネット
電子メールやニュースは、この文字コードで送受信される
世界中の文字を16bitもしくは32bitの固定長の文字コードで統合的に扱うために作
られた文字コード。文字の種類によらずコード長が一定しているので、プログラム
から扱いやすく、OSやアプリケーションの内部コードとして使われることが多い。た
だし次のUTF-16と同義に使われる場合も多い
Unicodeをベースにして、実際にファイルに格納したり、通信を行う場合のバイト・デ
ータの並べ方などを規定したもの。UTF-8とかUTF-16などがある。UTF-16では、
バイト・オーダーの違いにより、リトル・エンディアン形式とビッグ・エンディアン形式
などの違いがある

http://www.atmarkit.co.jp/fwin2k/win2ktips/395codeconv/codeconv.html



名古屋大グローバルCOE系統講義 53

テキストファイル：
意外と知らない文字コード（まとめ）

● 時代の流れ
● 初期：American National Standards Institute(ANSI)　英
語のアルファベットと記号を表現するもの。

● 一昔前：各国語でそれぞれに対応していた時代。
● 最近：統一規格で各国語に対応できるコードを。

● 実際使用に際して
● 汎用機<--->パソコン、OS間でファイルをやり取りする

– 自動で変換されない場合は、要変換
● 開くソフトでエンコードを変更。
● または専用変換ソフトを使う。

– ファイル名は普段から２バイト文字を使わないように注意注意。
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データ形式：タグ挿入型と区切り型
XMLXML形式形式 HTMLHTML形式形式 CSVCSV形式形式 フラットファイルフラットファイル

形式形式

<成績表>
  <名前>鈴沢 一郎</名前>
  <国語>67</国語>
  <算数>70</算数>
  <理科>95</理科>
  <社会>87</社会>
</成績表>

<TABLE>
  <TD>鈴沢 一郎</TD>
  <TD>67</TD>
  <TD>70</TD>
  <TD>95</TD>
  <TD>87</TD>
</TABLE>

鈴沢 一郎, 67, 70, 
95, 87

名前  鈴沢 一郎
国語  67
算数  70
理科  95
社会  87

●Markup Language(ML)では項目をタグで囲ってあらわす。
●(ML)階層的なデータ構造定義が可能
●XML（eXtensible Markup Language）はタグを自由に設定できる。
●(ML)Document Type Definition(DTD)で要素の型と、要素の親子関
係を定義
●XMLはXSLスタイルシートにより、データの内容と表現を分離して管理
可能
●区切り型はComma Separated Values (CSV), Tab SV(TSV)
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Style sheet
● 元々の意味：

● フォントの種類や文字の大きさ、色、行間の幅、修飾な
ど、文書の見栄えに関する情報をひとまとめにした、文
書の雛形のこと

● HTML文書にスタイルシートを適用する

● CSSという言語を使用

● 複数のページの見栄えを統一することができる。

● HTML文書からレイアウト情報などを分離。

● HTML文書の論理的な構造が把握しやすくなる。

● XML文書の場合は、XSLという言語を使用。
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ゲノム情報学で良く使われる
データ・フォーマット

● 配列用フォーマット
● 単独
● アライメント
● 例）FASTA,PHYLIP,ALN

● ゲノム領域用フォーマット
● 例）GFF

●データ入出力はツールに依存する。まずは従うことが肝要。
●互いに変換可能。

●文字列扱いに便利なプログラム言語が多様されるようになった。
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代表的な配列ファイルフォーマット
FASTA (format, file)

>seq_1
CTCCATAAT-CAT
>seq_2
CTCCATAATTCAT

>seq_1
CTCCATAATCAT
>seq_2
CTCCATAATTCAT
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代表的な配列ファイルフォーマット
PHYLIP (format, file)

 2 357
p0Sj_1       CTCCATAAT- CATCACTATA CACAATTAAC GAATTCTAAA TAC------A 
p0Sp_1       CTACATAATA CTTCAATAAC CTAAATGATC GAAATTTCAA TAATTTTTAA 
             TCACTATTGT ATCCACTGTA TGCACGTCAC AAAAGTGCGT CGCTGTGACT 
             TGACTATTTG ACATTCTTTA ---ACAGTAT ACTAGGGCAG GGTTGTGACT 
             GTCTTTTTCT TCCTATATAA GCAA---CTC GAAAC----- -------GTC 
             GTCCAAGGAT T---ATATAA GTAGAAGCTC ATAACAAGAG GTGGTTTGTC 

             TCCTAGAGAG CGTCATCCAT CAAAGGTAAG C---AGTTCT GAATAAGGAA 
             AATTACAAAA CAGAATGTAA GTAATTTCAA CTTGAGTTTT AAAACGCTGA 
             CACAGCTTGT ACAGTAATC- -ATGATGAGT AACT-GTGTC GCCCCAATCC 
             AACAATGTTA AAAATATTAC TATGATGAGC AATTTGTGTC GCCCCTATCC 
             GAAACATAGT GATGATTGAC CTGGACGCCA AATCCACT-T CTGATCGTTA 
             GAAATCT-GT GACGATTGAC CCGGAAGCCA AATCCGATCT CTGAATATTT 
             CTGTACATTC A-GTGATTCT ---TAACATC CT-TTATGTG CACTCTTTAC 
             CTATTGTTTC AAGTGCTTTT CCATGAAATC TTATTATTTG AATAATTTAC 
             TAACTAT
             TAACTTT
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代表的な配列ファイルフォーマット
(Clustal W) ALN (format, file)

CLUSTAL W (1.83) multiple sequence alignment

Seq_03          CTACATAATACTGCAATAAGCTAAATGATCGAAATTTCAA
CU329672-1      CTACATAATACTTCAATAACCTAAATGATCGAAATTTCAA
                ************ ****** ********************
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ゲノム領域データのフォーマット

BED format
bigBed format
PSL format
GFF format
GTF format
MAF format
BAM format
WIG format
bigWig format
Microarray format
Chain format
Net format
Axt format
.2bit format
.nib format
GenePred table format

●単一配列やalignment配列
のフォーマットは配列の文字
列やそれらのalignment関
係
●ゲノム領域はDNAストラン
ド、ゲノム座標等
●MAFは両者を合わせた
フォーマット
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GFF (v3) format
##gff-version   3
##sequence-region   ctg123 1 1497228       
ctg123 . gene    1000  9000  .  +  . ID=gene1;Name=EDEN
ctg123 . TF_bind 1000  1012  .  +  . ID=tfbs1;Parent=gene1
ctg123 . mRNA    1050  9000  .  +  . ID=mRNA1;Parent=gene1;Name=EDEN.1
ctg123 . mRNA    1050  9000  .  +  . ID=mRNA2;Parent=gene1;Name=EDEN.2
ctg123 . mRNA    1300  9000  .  +  . ID=mRNA3;Parent=gene1;Name=EDEN.3
ctg123 . exon    1300  1500  .  +  . ID=exon1;Parent=mRNA3
ctg123 . exon    1050  1500  .  +  . ID=exon2;Parent=mRNA1,mRNA2
ctg123 . exon    3000  3902  .  +  . ID=exon3;Parent=mRNA1,mRNA3
ctg123 . exon    5000  5500  .  +  . ID=exon4;Parent=mRNA1,mRNA2,mRNA3
ctg123 . exon    7000  9000  .  +  . ID=exon5;Parent=mRNA1,mRNA2,mRNA3
ctg123 . CDS     1201  1500  .  +  0 ID=cds1;Parent=mRNA1;Name=edenpr.1
ctg123 . CDS     3000  3902  .  +  0 ID=cds1;Parent=mRNA1;Name=edenpr.1
1:seqid

2:source
3:type        4:start  5:end    6:score

7:strand
        8: frame
            9:attributes
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parse(パース、構文解析)
● 情報学では構文解析は字句解析とプログラムの文

法の正しさの判断との２つの部分を指す。
● うらにわにはにわにわにはにわにわとりがいる
● 裏庭には庭庭には庭鶏がいる。
● 裏庭に葉二把、庭には丹羽鶏がいる。
● 裏にワニ埴輪、庭には丹羽鶏がいる。
● 裏庭に埴輪、庭に埴輪、鶏がいる。
● 裏庭には二羽、庭には二羽、鶏がいる。
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parse(パース、構文解析)
● 情報学では構文解析は字句解析とプログラムの文

法の正しさの判断との２つの部分を指す。

● XMLファイルでは、parserを介して、テキスト部分
を抜き出すことにより、人の目で解釈できる。

● バイオインフォマティクスでは：
● BLAST結果などヒトが眼でみるために書かれたファイ

ル
● 字句解析-->次の処理（プログラムでは）

● いくつかのライブラリとして公開されている
– BioPerlでBLASTをparseするライブラリ

– http://www.bioperl.org/wiki/Parsing_BLAST_HSPs
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      <Hsp_hit-frame>0</Hsp_hit-frame>
      <Hsp_identity>103</Hsp_identity>
      <Hsp_positive>170</Hsp_positive>
      <Hsp_gaps>21</Hsp_gaps>
      <Hsp_align-len>333</Hsp_align-len>
      
<Hsp_qseq>QARRLYVGNIPFGITEEAMMDFFNAQMRLGGLTQAPGNPVLAVQINQDKNFAFLEFR
SVDETTQAMAFDGIIFQGQSLKIRRPHDYQPLP---
GMSENPSVYVPGVVSTVVPDSAHKLFIGGLPNYLNDDQVKELLTSFGPLKAFNLVKDSATGLSKGY
AFCEYVDINVTDQAIAGLNGMQLGDKKLLVQRASVGAKNATLVSPPSTINQTPVTLQVPGLMSSQV
QMGGH--
PTEVLCLMNMVLPEELLDDEEYEEIVEDVRDECSKYGLVKSIEIPRPVDGVEVPGCGKIFVEFTSVF
DCQKAMQGLTGRKFANRVVVTKYCDPDSYHRRDF</Hsp_qseq>
      
<Hsp_hseq>HAVRLYLGNLPDNVDKDHLHNYIRQQMESHGAVLDPGDPVIQVQLQPGQKYCFVQF
RSIEETEAALQIDTINYQGKPLKFKRVKDYEISPRIEGEREVPKIQ--------
PKEPAQKLFVCGLAPDTDNDALANILSEYGNLKSLNVVRD-
IKNVCKGFAFCEFETDLETQNCVNGLNNKVIGGRLLQVK------
KNAQLPTPTQDYIIDTITLGEQSAFEAKLQQINQMKVSSVVVINNAVRIKNIEDDYEYNFIVKDLKKEI
EKIGRLISMVVPRKKDGYS-
EGIGKVFVEFENEQFAKIAIILLQNKKYDGREIDIAFYDPRLYADKQY</Hsp_hseq>
      <Hsp_midline> A RLY+GN+P  + ++ + ++   QM   G    PG+PV+ VQ+   + + F++FRS++ET  A+  D I 
+QG+ LK +R  DY+  P   G  E P +           + A KLF+ GL    ++D +  +L+ +G LK+ N+V+D    + KG+AFCE+ 
    T   + GLN   +G + L V+      KNA L +P        +TL       +++Q       + V+ + N V  + + DD EY  IV+D++ E  K 
G + S+ +PR  DG    G GK+FVEF +    + A+  L  +K+  R +   + DP  Y  + +</Hsp_midline>
    </Hsp>
  </Hit_hsps>
</Hit>
<Hit>
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Database: All non-redundant GenBank CDS
translations+PDB+SwissProt+PIR+PRF excluding environmental samples
from WGS projects
           11,974,163 sequences; 4,087,290,020 total letters
Query= gi|6005926|ref|NP_009210.1| splicing factor U2AF 65 kDa subunit
isoform a [Homo sapiens] >gi|194216066|ref|XP_001496159.2| PREDICTED:
similar to Splicing factor U2AF 65 kDa subunit (U2 auxiliary factor 65
kDa subunit) (U2 snRNP auxiliary factor large subunit) (hU2AF(65))
[Equus caballus] >gi|267188|sp|P26368.4|U2AF2_HUMAN RecName:
Full=Splicing factor U2AF 65 kDa subunit; AltName: Full=U2 auxiliary
factor 65 kDa subunit; Short=hU2AF(65); Short=hU2AF65; AltName:
Full=U2 snRNP auxiliary factor large subunit >gi|37545|emb|CAA45409.1|
splicing factor U2AF [Homo sapiens]
Length=475

                                                                   Score     E
Sequences producing significant alignments:                       (Bits)  Value

ref|XP_001459639.1|  hypothetical protein [Paramecium tetraure...   156    3e-38
ref|XP_001457804.1|  hypothetical protein [Paramecium tetraure...   151    1e-36
ref|XP_001454069.1|  hypothetical protein [Paramecium tetraure...   149    4e-36



名古屋大グローバルCOE系統講義 66



名古屋大グローバルCOE系統講義 67

正規表現 (regular expression)
● 文字列の集合を一つの文字列で表現する方法。
● 正規表現を使うと、文字列の検索や置換をパター

ンで行う事ができる。
● 配列のデータは文字列のデータであるので、検索
だけでなく、プログラミングにも正規表現は重要。

● 例）
● ?：直前の文字が0か1個ある。"colou?r" は、

● *：直前の文字が0個以上ある。"go*gle" は、

● |：またはの意。 

● \dまたは[0-9]：数字にマッチ。

● \n：改行コードにマッチ。
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要チェックツール：
テキストファイル作成

● テキスト・エディター
● OSに付属しているものでも可能だが、正規表現使えま

すか？
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テキスト・エディタ
正規表現を使えるか
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要チェックツール：
テキストファイル作成

● テキスト・エディター(便利な機能)
● OSに付属しているものでも可能だが、正規表現使えま

すか？
– タブ区切り<-->コンマ区切りなど表の整形に便利

– 意図しない改行を一括除去

● 縦型の選択-->コピーやカット

● 文字コードを変更して読みなおし
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Text Editor:
縦型選択や文字コー
ドのエンコード変更
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要チェックツール：
テキストファイル作成

● テキスト・エディター
● 正規表現、縦型選択、コード変更などの機能が使える。
● プログラミング支援機能付きはプログラム・エディターと
もよばれる
– タグ挿入型：色違いで表示

● 選ぶポイント：ショートカットキー
– （新規習得か既知にこだわるか）

● 例：秀丸、vi, Emacs, Gedit
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Text Editorと統合開発環境(IDE)
● 統合開発環境

● プログラム作成の際に必要な、テキスト・エディタ、コン
パイラ、デバッガなどのツールを一つにしたもの。

● 例：Eclips (IBM), KDevelop (KDE)
● Emacsのようなtext editorでもマクロを使うことでIDEと

なる。

● （[参考]XML Parser: 実績あるものを選ぶ必要<---
プログラマー）
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文字列の変換以外の良く使う変換

● IDの変換

● ゲノム位置の変換
● 同種のゲノム（アッセンブリ）バージョン間
● 異種間
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ID変換

● リンク自動管理システム（Hyperlink Management 
System, http://biodb.jp）
● 生命科学の主要なデータベース間のリンクを自動で管
理するツール。

● IDの対応表を毎日自動で更新。

● webツールを使う。

● プログラムから利用する。
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ヒトの収録データベースとID
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リンク自動管理システム：
全データベース検索
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リンク自動管理システム：
ID一括変換
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リンク自動管理システム：
プログラムから利用する

それぞれこの画面の下に記載可能なリスト
がある。
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ゲノム・バージョンの変換
http://genome.ucsc.edu/goldenPath/help/hgTracks

Help.html#Convert
● ゲノムの座標(coordinates)は現在もアッセンブリ

（バージョン）の変更に伴い変更されている。
● scaffold間のgapが埋まる、contigの向きや重複領域の
修正などのため。

● UCSCでは３つの変換ツールがある。

● BLAT
● Coordinate conversion (ゲノム・ブラウザを利用)
● Lifting coordinates

– Web-based
– Command-line
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Coordinate conversion 
(UCSCゲノム・ブラウザを利用)
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Coordinate conversion 
(UCSCゲノム・ブラウザのConvertをクリックしたところ)
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Lifting coordinates (Web-based)
http://genome.ucsc.edu/cgi-

bin/hgLiftOver
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Lifting coordinates (command-line)
http://hgdownload.cse.ucsc.edu/downloads.html



  

アウトライン● [第１回]
● 概論

– ねらい

– バイオインフォマティクス：どこまで把握すべきか？

● データベース

● [第２回]
● ゲノム関連大規模プロジェクト
● バイオインフォマティクス独学のコツ
● 生命科学者（実験研究者）にとってのプログラミング

– アルゴリズム
● データの形式と変換

– データ加工変換
– パース

● ツール群の分類と見つけ方
– 配列研究関連ツールの紹介

file:///F:/Lecture/Projects.odp
file:///F:/Lecture/Course.odp
file:///F:/Lecture/Program.odp
file:///F:/Lecture/data.odp
file:///F:/Lecture/Tools.odp


  

生命科学解析用ツール群

● ツール選定にあたって
● 手順

– 解析手順と各段階での目的の明確化
● 基準

– web or local, 人気, 更新年月日 

● 選定ガイド
● 論文から

– 専門の近い論文 Method
– NAR web server Issue 

(http://nar.oxfordjournals.org/content/38/suppl_2)
● リンク集から



  

解析ツールリンク集１
● JST BIRD>ゲノム解析ツール

http://www-btls.jst.go.jp/Links/



  

解析ツールリンク集２
● 分子生物学研究用ツール集（by Dr. Atsushi Isoai）

http://www.yk.rim.or.jp/~aisoai/molbio-j.html



  

解析ツールリンク集３

● 分子進化学関係 (by Dr.Joe Felsenstein)
http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/software.html



  

EBI toolbox
http://www.ebi.ac.uk/Tools/



  

配列
editorの
例



  

／Home／遺伝統計解析／データの品質管理／



  

ハプロタイプ解析



  

Haploview: LD plot
連鎖不平衡
ハプロタイプブロック
タグSNP



  



  

Genepop



  



  

／Home／進化解析／マルチプルアライメント／



  

マルチプルアライメントに基づいて系統
樹を作成する際の注意事項１

http://www-btls.jst.go.jp/Links/howto.cgi?id=4000_01

● 『系統樹を作成する』
● 【マルチプルアライメントの精度と系統樹】

● 【マルチドメインタンパク質のマルチプルアライメント】配列エディターでギャップ位置を手直し、保存。
さらにマルチプルアライメントソフトにかける。



  

マルチプルアライメントに基づいて系統
樹を作成する際の注意事項

【マルチドメインタンパク質のマルチプルアライメント】

● Global Alignment
● Clastal W, etc.

● Local Alignment
● FASTA, BLAST, etc.



  

http://fasta.bioch.virginia.edu/fasta_www2
/fasta_list2.shtml



  

palignを使って “dot-plot”様表示



  

／Home／進化解析／系統樹推定／
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系統樹・系統ネットワーク

■系統樹 phylogenetic tree
 距離法

➔ UPGMA法
➔ NJ法

 最節約法
 最尤法
 ベイズ法

■系統ネットワーク phylogenetic network
 Network 4.516
 http://www.fluxus-engineering.com/sharenet.htm



  

系統樹・系統ネットワーク関連用語

node, cluster
edge, blanch
leaf node, OTU

Newick format
(MAC(RAB1, BAB2))mu5, ((OR1,OR3)OR2)mu4
((MAC:1(RAB1:0, BAB2:2):1)mu5:2, ((OR1:1,OR3:5)OR2:1))mu4



  

相同遺伝子

● homology
● Orthology

– 種分化(speciation)によって分かれた

● Paralogy
– 遺伝子重複 (gene duplication)によって分かれた

● Ohnology
– 全ゲノム重複 (whole-genome duplication)によって分かれ

た

＊遺伝子の機能による分類でないことに注意

H
:gn1

H
:gn2

C
:gn1

C
:gn2

H
:gn3

dupl. -->1&2

spec. --> H&C
dupl. -->1&3

1 2

HH CC
1 3



RECOG (Research Environment for Comparative Genomics)

http://mbgd.nibb.ac.jp/RECOG/

Ortholog Clustering(DomClust): 

Hierarchical clustering algorithm for 
comprehensive orthologous-domain classification

All-against-all pairwise protein sequence comparison

Domain splitting for domain fusion or fission events

Cluster (Gene, Domain)
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