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BIRD課題と補完課題の関係



DDBJ Trace Archive
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Trace Archive

2. 「XML形式のメタデータ」と「データ そのもの」は分離されている

プレフィックスのないTI番号はNCBIで一括管理されている

3. 登録データに対して TI（Trace Identifier）番号を発行

1. キャピラリ式シークエンサからの出力データ

（配列、品質情報、波形データ）のためのアーカイブ
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Trace Archive 登録件数

次世代シークエンサへのシフトが進み、登録数の伸びは鈍化

2001年～
Trace Archive (NCBI) と
Ensembl Trace Server (EBI) で計20億 Trace を蓄積
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NCBI Trace Archive 公開システム

配列

品質情報

メタデータ

波形データ

各種データの閲覧、検索、ダウンロードが可能
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DDBJ Trace Archive 登録実績

2008年～ DDBJ Trace Archive 

項番 機関名 生物種 機種 件数
容量

（圧縮時）
TI発行日 作業期間 状況

1 遺伝研 小原研 メダカ ABI
約１４８万

件
約５０ＧＢ ７月上旬 約４ヶ月 登録、公開完了

2 東大新領域
服部研

ヒトメタゲノム ABI
約１０６万

件
約４０ＧＢ ７月上旬 約３ヶ月半 登録、公開完了

3 非公開 非公開 ABI 約167万件 不明 未完了 対応中

国内の研究者に登録を呼びかけていく
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http://trace.ddbj.nig.ac.jp/Trace/search

DDBJ TA 検索システム

DDBJ受付データに対して、検索サービスを提供
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DDBJ TA 公開システム

DDBJ受付データの、各種情報の閲覧、ダウンロードが可能

配列

品質情報

メタデータ

波形データ
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Ensembl Trace ServerTrace Archive

データ交換

DDBJ
Trace Archive

DDBJ受付データを公開

NCBI と EBI は Trace Archive のさらなる開発は行わない模様

DDBJ は登録データを増やすことで、アーカイブ構築に貢献する

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/


Short Read Archive
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1. 次世代シークエンサ（454, Solexa, SOLiD etc）の

“生”出力データ（Instrumentation Data）のためのアーカイブ

Short Read Archive

2. 加工処理（アダプター配列の除去 etc）していないデータを登録

4. 登録データに対してアクセッション番号を発行

本当の生データである画像データ（Image Data）はサイズ
が巨大すぎ、アーカイブしていない

3. 「XML形式のメタデータ」と「データそのもの」は分離されている
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Data Series Description
.sff Flowgram (base call, phred quality score, flow value)

“生”データ（Data）

454

_int.txt uncalibrated signal intensity values
_nse.txt uncalibrated noise profiles
_seq.txt Base calls per read
_prb.txt Per channel log odds quality scores
_sig2.txt Phase-corrected signal intensity values

Solexa

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/sra/static/SRA_Submission_Guidelines.pdf

もしくは、

fastq ファイル（Sequence + Qualities）

@SRR001654.1 9460:7:1:830:763 length=36
GTCAATATTAATCATACCAATATACTCAAAAAATAA
+SRR001654.1 9460:7:1:830:763 length=36
I+-&*4)%+5'#%/)&$%$#%"#&%'%"$%#%%!""
@SRR001654.2 9460:7:1:402:781 length=36
GGTCTAAAAAGCAAAATTCAGTCTTCAAAATAATTC
+SRR001654.2 9460:7:1:402:781 length=36
II+(%$+%'&+*-0+/*("%&+"*&"(*$""#%%&$

配列データのみは登録不可

fastq

次世代シークエンサからの ”出力データ（Instrumentation Data）”
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登録データサイズ

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/sra/static/AGBT_2009_Poster_Final.pdf

10ヶ月程度で5兆塩基に達する見込み

データサイズ ～100 TB (5/1)
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登録データの内訳

Whole Genome Sequencing
が大部分

Human が大部分

「1000人ゲノム」の影響
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データモデル

Metadata (XML) + Data
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オブジェクトによるデータ管理

Submission, Study, Experiment, Sample, Run の

SRA

SRX

SRP SRS

SRR

SRRxxxxxx.1
SRRxxxxxx.2
SRRxxxxxx.3

Reads

各オブジェクトにアクセッション番号が発行される
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公開システム１（SRA）

Study のメタデータ

属している
Experiment
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公開システム２（SRA）

Quality Score

Intensity

配列

属しているRunのメタデータ

Runに含まれるリードの情報
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登録システム1（SRA）

登録者

“Metadata + Run Data“

用意されたディレクトリに Aspera（高速ファイル転送ソフト）

でアップロード

○ XML schema による Validation
○ リファレンス関係のチェック

○ Run Data と Metadata の整合性チェック

（リード数の一致 etc）

自動チェック
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登録システム２

Curator による査定

（意味的、自動化できないチェック etc）

問題のないオブジェクトに対してアクセッション番号が順に割り振られる

自動チェックを通過したデータは Submission 画面に現れる
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他 NCBI DB との連携

Project ID の
拡張、共通化

Sequence count 型
定量データ

加工データ

生データ

Entrez

Pubmed、GEO、Genome Project、Taxonomy

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/geo/
http://www.insdc.org/


DDBJ Read Archive
（DRA）
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登録の流れ

登録者

Metadata + Run Data 

登録者 アノテータ

NCBI SRA

Mass-FTP
HDD 送付

データのチェック

NCBI に送付

研究概要の
問い合わせ

アクセッション番号の通知

DDBJ

カスタマイズしたメタデータ記入用
のエクセルファイルを送付

エクセルから
XML を作成

Schema で
Validate
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DDBJ Read Archive 登録実績

項番 機関名 生物種 機種 件数
容量

(圧縮時)
SRA発行 作業期間 状況

1
東京大学 新領域

菅野・鈴木研

寄生虫6種
と媒介昆虫

2種
Solexa 1億件 327 GB

2008/
9/14

約２ヶ月 完了

2 理研 林崎研 ヒト Solexa 20万件
38 MB

（fastq）
2008/
11/12

約２ヶ月半 完了

3 非公開 非公開 Solexa 200万件 23 GB
2008/
12/12

約２ヶ月 完了

4 非公開 非公開 Solexa 4000万件 454 GB
2009/
2/27

約２ヶ月 完了

5 非公開 非公開 454 不明 752 MB
2009/
1/30

約１ヶ月半 完了

6 非公開 非公開 Solexa 不明 604 GB
2009/

5/4
約１ヶ月半 完了

7 非公開 非公開 Solexa 不明
2.3 GB

（fastq）
2009/

5/7
約１ヶ月半 NCBI アップロード済

8 非公開 非公開 Solexa 不明 167 GB 未完了 未完了 対応中

9 非公開 非公開 Solexa 不明
3.8 GB

（fastq）
2009/
5/14

約1ヶ月 NCBI アップロード済

10 非公開 非公開 454 不明 3.9 GB 未完了 未完了 対応中

11 非公開 非公開 Solexa 不明 不明 未完了 未完了 対応中

2008年～ DDBJ Read Archive 
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DDBJ TA/DRA 登録案内ページ

http://www.ddbj.nig.ac.jp/sub/trace_sra-j.html
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開発目標

1. SRA 登録受付システムの確立

2. DDBJ 独自のアクセッション番号発行（DRxxxxxx）

3. SRAデータの利用者への提供
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Short Read Meeting 2009

増大する Short Read データを DDBJ/EBI/NCBI 
3極で協力してアーカイブすべく国際会議が開催された

5月14-15日 at NCBI 
中村保一、舘野義男、真島淳、児玉悠一（DDBJ出席者）

Trace/Short Read Archive Meeting
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SR Meeting 2009: Action Items

国際塩基配列データベースと同様の運営を目指すことで合意

（重要事項のみ抜粋）

1. INSDC の枠組みの中に DRA/ERA/SRA を位置づける

（6月の Advisory Meeting で正式決定される模様）

2.   DDBJ が自前のシステムを確立するまでの間、

仲介登録されたデータに対して NCBI SRA が DRxxxxxx 番号を発行する

3.   3局でメタデータと fastq データを共有する

4.   XML メタデータの詳細を定めた “XML Writer’s Guide” を作成する

5.   メタデータの Minimum Information を定める

6.   3極で合意を得てから、XML スキーマを変更する

7.   “生”データの登録、保存に関するガイドラインを作成する

8.   Short Read データに対してもアクセッション番号を要求するよう

Journal に Letter を送付する

9.   論文中でのデータ引用方法を明確化し、Journal Office に伝える
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DRA

ERASRA

データ交換

現在、NCBI と EBI はすべてのデータを交換している

DDBJ に登録された”生”データは DDBJ でのみ公開する

Metadata + fastq

Metadata + fastq
+ Instrumentation Data 

Instrumentation Data 
submitted to DRA

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/



