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平成２６年５月１５日 

独立行政法人農業生物資源研究所 

 

農畜産物の大量のゲノム情報を育種に有効活用するための 

データベースを開発 

 

 

 

 

 
概要                                     

１．独立行政法人農業生物資源研究所（生物研、NIAS）は、農畜産物の大量のゲノ

ム１）情報を１か所で解析可能なデータベースである「農畜産物ゲノム情報データ

ベース（略称：AgrID（アグリッド））」を開発しました。 
 

２．AgrID では、農畜産物にかかわる大量の既存データを検索して研究に必要な情報

を素早く発見し、これと、ユーザーが次世代シーケンサー2)から得た大量のデー

タを比較・解析することにより、ゲノム研究を行うための有用情報を得ることが

できます。また、その結果をバックアップを取りながら安全に保存することがで

きます。 
 
３．これにより、大型コンピューターを自ら利用できない研究者でも大量のゲノム情

報の解析をウェブ上で簡単に行うことが可能になり、DNA マーカー育種 3)などの

加速が期待されます。 
 

４．この成果は、5 月 15 日にウェブを通じて一般に公開されました。 
 

予算：農林水産省委託プロジェクト「画期的な農畜産物作出のためのゲノム情報デー

タベースの整備（平成 23-27 年度）」 
 
問い合わせ先など                               
研究代表者：    (独)農業生物資源研究所 理事長                  廣近 洋彦 

研究推進責任者：(独)農業生物資源研究所 農業生物先端ゲノム研究センター  
ゲノムインフォマティックスユニット長       伊藤 剛 
電話：029-838-7065 E-mail : taitoh@affrc.go.jp 

研究担当者：   (独)農業生物資源研究所 農業生物先端ゲノム研究センター 
ゲノムインフォマティックスユニット 上級研究員  宮尾安藝雄 

広報担当者：   (独)農業生物資源研究所 広報室長            谷合幹代子 
電話：029-838-8469 

 

 

 

プレスリリース 

本資料は筑波研究学園都市記者会、農政クラブ、農林記者会、農業技術クラブに配付

しています。 

ポイント 

・農畜産物の大量のゲノム情報から、必要な情報を「見つけて」、「使える」 

ようにするデータベースを開発しました。 

・本データベースを使えば、大型コンピューターを持たない人でも大量の

ゲノム情報の解析が可能になるため、育種の加速が期待されます。 
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開発の背景と研究の経緯                            

ある生物が持つ全 DNA 配列の情報を包括的に解析する、いわゆるゲノム研究は生

命科学の様々な分野で活発に行われています。ゲノム研究により、膨大な情報が生み

出されることから、これらの情報を利用するための多種多様なデータベースが作成さ

れてきました。しかし、これらのデータベースは、個々の研究担当者が別々に作成し

ており、系統立てて整理されていませんでした。 
一方、近年、ゲノム研究に関する機器の技術革新が進み、数百億～数千億バイトも

の大量のデータが蓄積されてきています。特に、DNA 配列の解読では「次世代シー

ケンサー」が登場したことで、解読の高速化と低価格化が進み、大量の DNA 配列の

解読が従来よりも容易に行えるようになっています。しかしながら、次世代シーケン

サーから得た大量の DNA 配列から、農畜産物のゲノム育種に役立つ情報を見出すに

は、大量のデータを解析するシステムや、その結果を管理・閲覧するためのデータベ

ースが必要となりますが、このような解析や管理が可能な大型コンピューターを利用

できる研究者は限られています。このため、貴重なデータを得ても情報処理体制が不

十分な場合には、その後の研究が進まず停滞してしまいます。 
このような状況に対応して農畜産物のゲノム研究を加速するため、多種多様な農畜

産物のデータベースを整理するとともに、大量のデータを効率よく解析・管理できる

ように再構築し、ウェブ上のサービスとして公開しました。 
 
研究の内容・意義                               

 ゲノム研究のためのデータベース「AgrID（アグリッド、農畜産物ゲノム情報デー

タベース（ Agrigenomics Information Database ））」を作成し、公開しました

（http://agrid.dna.affrc.go.jp/）。このデータベースは、ゲノム情報を「見つける」ため

に作物、動物、昆虫、微生物のデータを整理するとともに、ゲノム情報を「使う」た

め、大量データの解析を行う「Galaxy/NIAS」及び管理を行う「SOGO」を有していま

す（図１、図２）。 
 
ゲノム情報を「見つける」 ～農畜産物ゲノム情報への効率よいアクセス～ 
農畜産物のゲノム情報や発現遺伝子情報などを１か所にまとめることで、研究に必

要なデータを素早く発見し、活用することができます。 
ここでは、「イネ等作物」、「動物」、「カイコ等昆虫」、「微生物」に分類しています。

また、利用者の利便性のため、各データの対象生物種名と、データの内容についての

簡単な概要を付けています。なお、このデータベースは、文部科学省、厚生労働省、

農林水産省、経済産業省と連携して開発を進めています（http://integbio.jp/ja/）。 
 

ゲノム情報を「使う」 ～大量データ解析システムの開発「Galaxy/NIAS」とデータ

の総合的な管理「SOGO」～ 
ウェブブラウザ上でデータを投入し、ゲノム情報の大量データ解析を即座に行える

サービス「Galaxy/NIAS（https://galaxy.dna.affrc.go.jp/）」を提供できるようになりまし

た（図３）。本解析サービスは、ペンシルベニア州立大などの研究チームが開発・無

償公開している Galaxy４）を利用し、特に日本の農畜産物のゲノム研究者による利用

を念頭に置いたものとして改良を加えたものであり、次の特徴を持っています。 
 

http://gdb.dna.affrc.go.jp/
http://www.mext.go.jp/
http://www.mhlw.go.jp/
http://www.maff.go.jp/
http://www.meti.go.jp/
http://integbio.jp/ja/
https://galaxy.dna.affrc.go.jp/
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 数十億バイトを超える大きなファイルのアップロード及び保存が可能です。 
 大量データ解析を実行する環境を提供します。手持ちの大量データから、DNA マ

ーカー及びその利用に必要な情報を簡単かつ高速に抽出できます。 
 上記の解析に必要な、主要な農畜産物のゲノム配列が登録されており、即座に利

用可能です。 
 個別のプログラムを組合せて一連の解析としてまとめて動かすことができる「ワ

ークフロー」の機能を提供します。ユーザーはワークフローを利用することで、

複数のプログラムを組合せた複雑な解析を簡単に行うことができます。 
 
また、共同研究者とのファイル共有を可能にする仕組みとして、ファイルの管理や

共有を総合的に扱う機能を有するサービス「SOGO」（https://sogo.dna.affrc.go.jp/）を提

供できるようになりました（図４）。SOGO は以下の特徴を持っています。 
 

 アップロードしたデータの参照範囲や共有範囲をユーザーが設定できます。生デ

ータだけではなく解析結果の保管・共有も可能です。 
 データのバックアップを自動的に作成することで、データを安全に保存します。 
 Galaxy/NIAS と連携しており、SOGO からデータを Galaxy/NIAS に渡して解析を

行うことができます。 
 
今後の予定・期待                               

今後、本データベースのゲノム情報を「見つける」、「使う」機能をより発展させ、

農畜産物のゲノム研究の基盤として運用していく予定です。例えば、次世代シーケン

サーから得たデータの解析結果は極めて膨大になるため、改めて整理してから閲覧す

ることが必要です。そこで、ユーザーがデータ解析を完了すると同時にこれを整理し、

さらにはデータベース化してウェブを通して閲覧可能とするような作業を支援する

プログラムの開発を行う予定です。このような、結果の整理からデータベース化まで

の一連の作業を容易にする仕組みを作ることで、ゲノム研究をさらに加速するシステ

ムへと改良させたいと考えています。また、新たな解析プログラムの導入や、有用な

プログラムの組合せのワークフロー化を行い、解析システムをさらに高度化していき

ます。 
 
用語の解説                                  
 
１）ゲノム 

ある生物種の全遺伝情報であり、生命の設計図に相当するもの。実体はデオキ

シリボ核酸（DNA）である。DNA には４種類の塩基があり、この塩基の並び順

（配列）が生物としての意味をもたらす。全ゲノムの塩基配列を決定することに

より、その生物のすべての遺伝情報を明らかにする研究が世界的に盛んに行われ

ている。 
 
２）次世代シーケンサー 

今世紀初頭から次々と実現された、新たな技術による超高速の DNA 解読装置。

一度に大量の配列情報が得られるために、新規に全ゲノムを解読することも容易

になった。 
 

https://sogo.dna.affrc.go.jp/
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３）DNA マーカー育種 

従来の育種は、交配した家畜や作物の様子を観察しながらさらに交配を繰り返

していたため、非常に長い時間をかけて行われていた。現在では生物の持つ性質

の多くは遺伝子によって左右されることがわかっているため、優良な性質に関連

する遺伝子を持つ個体を素早く発見できれば育種を大きく加速できる。このよう

な遺伝子を検出するための目印となる DNA を決めることができ、これを DNA マ

ーカーと呼ぶ。DNA マーカーを用いることで、望ましい形質をもたらす遺伝子を

ある個体が持つかどうかを判定できる。このような DNA マーカーを利用して効

率よく選抜を行うのが DNA マーカー育種である。 
http://www.s.affrc.go.jp/docs/report/report21/no21_p1.htm 

 
４）Galaxy 

バイオインフォマティクスの解析をウェブ上で行うため、ペンシルベニア州立

大などが開発・運用しているシステム。サービス運用側が様々なプログラムを組

み込むことで、多様な解析環境をユーザーに提供できる。国内外の多数の機関が

活用している。 
http://galaxyproject.org/ 
https://usegalaxy.org/ 

 
 

 
図１ 農畜産物のゲノム研究を促進するためのデータベース「AgrID」の全体像 

農畜産物にかかわるゲノム研究の情報とツールを集積 

作物、動物、昆虫、微生物のデータを効率よく取得 

大量データの解析と管理を実現 

http://www.s.affrc.go.jp/docs/report/report21/no21_p1.htm
http://galaxyproject.org/
https://usegalaxy.org/
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図２ AgrID のトップページ 
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図３ 大量情報解析を実行できる「Galaxy/NIAS」 
 
 
 
 

 
 
図４ 大規模データの保管・共有・管理を行う「SOGO」 
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