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長浜バイオ大本年度の主な変更点
1) 長浜バイオ大では、本年の4月よりコ1) 長浜バイオ大では、本年の4月よりコ

ンピュータバイオサイエンス学科を新設
実 「デ タ をし、実習として「データベースＩ・II・III」を

設けたことに伴う変更 本年度は1回生設けたことに伴う変更。本年度は1回生
の後期実習DB-Iのみ。
2) 次世代シークエンサの登場に伴う、

塩基配列の超大量化の時代に対応した塩基配列の超大量化の時代に対応した
アノテータ・キュレータの教育。3回生のアノテ タ キュレ タの教育。3回生の
後期実習。



人材育成 （アノテーション・キュレーション実習）
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統合DBセンターと相談して決めた基本的な方針
使用するテキストは、実習過程で生じる諸問題を基礎に、他大学

個 が自 き ど 寧な教 を作成すや個人が自習できるていどに丁寧な教材を作成する。
作成したDBは、シニア世代の専門家等の協力を得て、公開し、利
用価値の高いものを目指す シニア世代をキュレータとする用価値の高いものを目指す。シニア世代をキュレータとする。

• コンピュータバイオ1回生（約50名）の実習では、
DB作成を行える人材養成を目標にしたDB利用DB作成を行える人材養成を目標にしたDB利用。

• ２回生と３回生全員（約250名）への実習では、バイオとコ
ンピュ タの両方が出来る学部卒レベルの人材の バインピュータの両方が出来る学部卒レベルの人材の、バイ
オの実験系の研究室と産業界への提供を主たる目標する。

• 生命情報コースの約5０名：大量ゲノム配列アノテーション生命情報コ スの約5０名：大量ゲノム配列アノテ ション
が行える人材の養成。統合DBセンターやそれと連携する
組織、並びに大量配列解析を行う公的機関や企業で必要
とする人材の養成を視野に入れるとする人材の養成を視野に入れる。

• 卒研生の数名：シニア世代の専門家との共同作業により、
品質の高いDB「専門家のキュレートしたtRNA遺伝子DB」品質の高いDB「専門家のキュレートしたtRNA遺伝子DB」
等の構築。シニア世代をキュレータとする活動。統合ＴＶの
作成。



コンピュータバイオの１回生用の「データベース Ｉ」実習

統合DBセンターやJSTで作成している

ポ タ サイトや ンテンツ「生物アイポータルサイトやコンテンツ「生物アイコ
ンデータベースシステム」 「Webラーンデ タベ スシステム」、「Webラ
ニングプラザ」、「蛋白質核酸酵素全ング ラザ」、 蛋白質核酸酵素
文検索サービス」、「バイオインフォ道

デ具箱」、「バイオ分野で便利なデータ
ベ ス類」 「アナトモグラフィ 」等をベース類」、「アナトモグラフィー」等を
積極的に利用し その利用に関する積極的に利用し、その利用に関する
実習教材を作成し公開する。



（昨年度の具体的な内容）

２回生（250人 / 年）

「バイオ分野 デ タベ 統合的な利用「バイオ分野のデータベースの統合的な利用」

●バイオ分野における多様なデ タベ の存在●バイオ分野における多様なデータベースの存在
を理解し、その内容を理解する。

●複数のデータベースを統合的に利用し、有用な
情報を抽出・整理することの重要さを理解する情報を抽出 整理することの重要さを理解する。

具体的には、Wing Pro, Jabion, DDBJ, ヒト統合ボ具体的 は、 g , , , ト統合ボ
ディマップ，統合ＴＶ、NBRP（文部科学省ナショナルバイオリソースプ

ロジェクト）、

等 を利用して、実習を行っている。



（昨年度の具体的な内容）

３回生 前期（250人 / 年）： 初級アノテーション３回生 前期（250人 / 年）： 初級アノテ ション

「健康への貢献遺伝子データベース構築」

抗生物質や機能性健康食品素材の生合成経路を構成する遺伝子
類を、各学生が独自に想定して、環境生物試料に関するメタ
ゲノム解析で得られた大量な配列を対象に 公的データベーゲノム解析で得られた大量な配列を対象に、公的デ タベ
スにおいて機能が特定されていない1700万件以上の遺伝子候
補に着目して、配列相同性検索 等 で想定した遺伝子を探索
した 探索遺伝子の機能や生物系統 遺伝子の開始や終止位した。探索遺伝子の機能や生物系統、遺伝子の開始や終止位
置、既知遺伝子との相同性のレベルに関する情報等を付加し
「健康への貢献遺伝子データベース」へと登録した。

他大学の学生や 興味を持 た 般市民にも探索が出来るよう他大学の学生や、興味を持った一般市民にも探索が出来るよう
に丁寧なテキストを作成した。更に、日本遺伝学会，び
わこ環境ビジネスメッセ，日本分子生物学会, 日本わ 環境ビジネスメッセ，日本分子生物学会, 日本
ゲノム微生物学会 等に於いて、口頭発表やポスター発表
を行い、興味を持った人へ テキストの配布並びに探索手順
の操作説明を行った LSDBのWebサイトや公開中のデータの操作説明を行った。LSDBのWebサイトや公開中のデ タ
ベースからもテキストをダウンロードできる。



昨年度の3回生が設定したテーマ

約5000の遺伝子を発掘





テキストのダウンロ ドが可能 他大学や高校やテキストのダウンロードが可能。他大学や高校や
企業への出前実習も可能。



●既知遺伝子 画面の一例 （バイオエタノール生産）



●新規探索遺伝子候補 画面の一例（バイオエタノール生産）

コメントの入力が可能

探索したメタゲノム配列のアクセッション番号

読み枠読み枠

致率一致率

カバー率カ 率

E-Value



メタゲノム配列データより新タゲ ム配列デ タより新
規探索した遺伝子候補の塩
基配列既知生物種との類縁情報

探索者の 所属・名前入りで登録



（昨年度の具体的な内容）

３回生 後期（50人 / 年）： 中級アノテーション３回生 後期（50人 / 年）： 中級アノテ ション

「微生物ゲノムのアノテーション」
● ゲノムアノテ シ ンでは 同じ操作（例えば相同性検索や配列● ゲノムアノテーションでは、同じ操作（例えば相同性検索や配列

の切り出し操作等）を多数回繰り返す必要がある。このような繰り
返し操作は、プログラムを作成して一括処理するのが望ましいの
で 独自にプ グラムを作成して手作業の部分を減らすようにすで、独自にプログラムを作成して手作業の部分を減らすようにす
る。

● プログラムの作成が出来るようにする為に、本ゲノムアノテーショ● グラ の作成 出来るよう する為 、本ゲ ア テ ショ
ン実習を始める前に、準備として以下のUNIXを使った操作を習
得させる。

・ UNIX入門（ディレクトリ構成，テキスト関連のUNIXコマンド，ネッ
トワーク関連のコマ ンド 等）
・ テキストエディタ（vi）の使い方と簡単なｃｓｈ（シーシェル）の実習テキストエディタ（vi）の使い方と簡単なｃｓｈ（シ シェル）の実習
・ Cシェルスクリプトを使った一括処理
・ Bioinformatics用ソフトウェアのインストール（BLAST, 

等Glimmer, ps_scan,  Rasmol, ClustalW, NJprot 等）

本年度は大量ゲノム情報のアノテーションを学ぶ。



学部生とシニア世代の共同作学部生とシニア世代の共同作
業としての高品質DBの作成業としての高品質DBの作成

tRNA遺伝子DBtRNA遺伝子DB
エキスパートRetired(?)ScientistsがキュエキスパートRetired(?)Scientistsがキュ

レートしたtRNA遺伝子DB
http://trna.nagahama-i-bio.ac.jp

阿部貴志、池村淑道、小原康雄、上原啓史、
（平野 中泉） 木ノ内誠 金谷重彦 武藤昱（平野、中泉）、木ノ内誠、金谷重彦、武藤昱、

山田優子、井口八郎
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Numbers in Venn diagram show numbers of tRNA genes found by individual 
programs, and those in parenthesis show numbers after manual checks by experts.

Figure 2

Abbreviations: SE, sensitivity level ; SP, specificity level.



真正細菌での不足必須tRNA遺伝子の探索真正細菌での不足必須tRNA遺伝子の探索

1. プラスミド等に含まれていないか。 (9件)( )

2. イントロンを持つ可能性は？(38件、系統

に特異的で系統分子マーカーとして有用)

3 とりあえずクローバ構造を組めそうな候3. とりあえずクローバ構造を組めそうな候
補がないか。

4. 近縁種に存在していれば、その近縁種
tRNAを用いて、相同性検索を実施。

５ 文献情報も追加５．文献情報も追加。



http://trna nagahama i bio ac jp/http://trna.nagahama-i-bio.ac.jp/

Nucl. Acids Res., 37 (DB issue), D163-168, 2009.



予想しなかった効果
シニア世代の提案

によるデータベース
機能の強化

約14万件のこの種
のデータが収録して
あるだけでなく、それ
らの全tRNA配列に
対する相同性検索対する相同性検索
や、ループやステム
部分を指定したオリ部分を指定したオリ
ゴヌクレオチド検索
が可能 アンチコドンが可能。アンチコドン
とコドンテーブルの
比較



自己組織化マップによる混合微生自己組織化マップによる混合微生
物遺伝子アノテーション物遺伝

• インフルエンザ Ａ型ウイルスの全
ゲ 俯瞰的 視化と感染ゲノム配列の俯瞰的可視化と感染
の時系列変化の可視化 (1名の卒の時系列変化の可視化 (1名の卒
研生)。
環境微生物由来 約 件 有• 環境微生物由来の約1,000件の有
用遺伝子候補の 配列相同性検用遺伝子候補の、配列相同性検
索によらない生物系統の推定(1名
の卒研生)の卒研生)。



Ｈ２１年度の新たな取り組みで既に日程まで決定済み

講習会型ミニシンポジウム（日本遺伝学会）の開催。

テーマは、「自分が興味を持つ遺伝子がどの範囲の環境微生、 分 興味を持 伝 範囲 環境微
物に存在するのかをデータベースから探索する方法；環境微
生物ゲノム配列からのお宝遺伝子発掘の学部や高校教育に
おける活用」おける活用」。

高校生（１～2年後の学部生）を対象にした講習会の開催(学
振 ひらめき ときめきサイ ンスプ ジ クト)振のひらめき・ときめきサイエンスプロジュクト)。
テーマは、「生命の謎にコンピュータで挑戦 ～バイ
オ分野のデータベースの利用～ 」。

データベースに登録されている環境微生物ゲノム配列デ タ スに登録されている環境微生物ゲ ム配列
からのお宝遺伝子発掘。

JSTへ申請中：学生と一般とシニア世代群の共同作業でDB作JST 申請中：学生と 般とシ ア世代群の共同作業でDB作
成


