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I ゲノムアノテーションとは

ゲノムアノテーションとは，ゲノムシークエンスに生

物学的な注釈を付与することである。ゲノムアノテーシ

ョンは，構造アノテーション（structural annotation）と，

機能アノテーション（functional annotation）に大別す

ることができる。構造アノテーションでは，ゲノムシー

クエンス中のどの部分が遺伝子をコードしているのかな

どを記述する。一方，機能アノテーションにおいては，

その遺伝子が新規の遺伝子なのか，または既知の遺伝子

とどのような類似性を有するのか，どのような性質の遺

伝子なのか等といったことを記述していく。多くの場

合，構造，機能アノテーションともコンピュータによる

自動アノテーションが行われる。構造アノテーションを

行う際には，cDNAといったトランスクリプトとゲノム

シークエンスとをアラインさせて行う方法や，ab initio

法（統計情報に基づく予測），すなわち，既知の遺伝子

構造から “遺伝子らしさ” のモデルを作成し，そのモデ

ルを基に予測する方法が採られる。一方，機能アノテー

ションは BLASTのような相同性検索や InterProScanの

ようなドメイン検索といった解析を基に行われる。コン

ピュータによるゲノムアノテーションは高速であり，ゲ

ノムの全体像を捉えるのには適しているが精度はそれほ

ど高いものではない。より精度の高いゲノムアノテーシ

ョン情報とするには，専門家によるマニュアルアノテー

ションが必要となってくる。さらに，より完全な形の

cDNAである完全長 cDNA（full-length cDNA）も重要

なリソースとなる。完全長 cDNAは，RNAの全長を含

んだ cDNAのことである。EST（expressed sequence

tag）のような断片的な cDNA とは異なり，完全長

cDNAはタンパク質を合成するうえでの全情報を有して

いるために，転写開始点やプロモーター領域の解析等に

とって非常に重要な情報源となる。

は　じ　め　に

コナガ（Plutella xylostella）やハスモンヨトウ

（Spodoptera litura）等が属する鱗翅目昆虫は農業害虫の

中で最も重要なグループである。カイコ（Bombyx mori）

は鱗翅目昆虫のモデル生物であり，鱗翅目昆虫を標的と

した殺虫剤などの新規害虫防除技術開発にはゲノム情報

が必要であることからカイコのゲノム解析がこれまで進

められてきた。カイコゲノム解析の近年の大きな成果の

一つとしては，2008年に日本（MITA et al., 2004）と中

国（XIA et al., 2004）のWGSシークエンスの統合による

ゲノムシークエンスが公開されたことが挙げられる

（The International Silkworm Genome Consortium,

2008）。アセンブリデータは 432 Mbであり，ゲノムサ

イズ（475 Mb）の およそ 91％に相当し，アセンブリの

評価指標の一つであるスキャフォルド N50サイズ＊は

3.7 Mbであり，カイコにおいても高精度なゲノムシー

クエンスが利用可能となった。今後は，カイコのゲノム

シークエンスに何が書き込まれているかを明らかとして

いくことが課題となり，カイコにおいてもポストゲノム

研究の時代となったと言える。我々の研究グループで

は，ポストゲノム研究において重要なタスクとなるゲノ

ムのアノテーション（genome annotation：ゲノムの注

釈付け）に取り組んでいる。現在，高品質なアノテーシ

ョン情報を得るために必要な完全長 cDNAライブラリ

の作成と解読，効率的なマニュアルアノテーションを実

現するソフトウェア基盤構築を進めている。それに伴い，

我々のグループで開発・公開しているカイコゲノム情報

統合データベース（KAIKObase（http://sgp.dna.affrc.

go.jp/KAIKObase/）の改良も行っているところである。

そこで本稿では，今後進められるカイコゲノムのアノ

テーションの概要と，カイコゲノム統合データベースで

あるKAIKObaseの開発の方向性について述べていきたい。

KAIKObase : an Integrated Silkworm Genome Database and Data
Mining Tool. By Yoshitaka SUETSUGU

（キーワード：ゲノムアノテーション，Bombyx mori，データベ
ース）

＊ 50％以上の塩基が N50値以上の長さのスキャフォルドに含ま
れることを意味している。
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こと，②研究者が配列情報や発現を確かめるために実験

を行うことが可能なこと　③多くの予測遺伝子モデルに

対して視覚的にチェックを行い，仮の機能を割り当てる

ことが比較的短期間にできること等が挙げられる。反対

に，同じ対象物に対し複数のアノテーターからアノテー

ションが重複して行われたりして効率が悪くなる可能性

がある。また，アノテーションの際の判断基準を曖昧に

してしまうと，アノテーターの主観に基づいたアノテー

ションが行われてしまう危険性も生じる。しかしなが

ら，これらの危険性については，アノテーション対象に

関する取り決めを事前に十分に行い，また，アノテーシ

ョンに関する詳細なガイドラインを作成することによっ

て回避することができると思われる。カイコゲノムアノ

テーションにおけるアノテーターには，日本，中国，フ

ランス，アメリカ等 10 か国，118 名（2010 年 12 月

10日
　

現在）が参加表明をしており，国際コンソーシア

ム形式で進めていくことが予定されている。

first versionとなる今回のカイコゲノムアノテーショ

ンでは，Locusと呼ばれる単位毎にアノテーション情報

を付加する。Locusとはこれまでに蓄積されてきた各種

のカイコ配列情報（完全長 cDNA，EST，公的データベ

ースに登録済みの complete CDS配列，予測遺伝子）を

II カイコゲノムアノテーション

1 カイコゲノムアノテーションの進め方

これまでに多くの生物種においてゲノムアノテーショ

ンが行われてきたが，マニュアルゲノムアノテーション

の進め方として，①少数の専門家（キュレーター）によ

りアンテーションを行うmuseum model，②アノテーシ

ョンワークショップを開催し，集まった主要な研究者ら

が共同作業を行い，アノテーションを終えてしまうやり

方である jamboree model，③世界中に分散する各研究

グループから募られたアノテーターより構成する cot-

tage industry model等のモデルに分類することができる

（STEIN, 2001）。

我々は，このうちの 3番目のモデル，すなわち，世界

中に分散した研究グループから構成されるアノテーショ

ンコミュニティによりゲノムアノテーションを進めてい

くことにした。より具体的に言えば，世界中のカイコを

中心とした昆虫領域の研究者が，各自の研究室よりネッ

トワークを介してアノテーション作業を行っていくもの

である（図― 1）。このような分散したコミュニティによ

るゲノムアノテーションの一般的な利点としては，①各

分野の専門家の手による機能アノテーションが行われる

アノテーション作業 

WWW browser

WWW browser

アノテーション作業 

アノテーション作業 アノテーション作業 

Webアプリケーションの提供 

アノテーションデータの保存 アノテーション・サーバ 
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図－1 アノテーション・システムの概略
世界に分散しているアノテーション参加者は，アノテーション・サーバに接続してアノテー
ション作業を行う．アノテーション・システムはアノテーション情報の閲覧および編集用の
Webアプリケーションを提供し，ユーザーはWebブラウザを介して利用する．各アノテータ
ーによって編集された内容はリレーショナル・データベース管理システム（RDBMS）に保存
される．
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2 アノテーション支援ソフトウェアの開発

既に述べたが，カイコゲノムアノテーションは世界中

に分散したグループによりネットワークを介して進めら

れる。分散型コミュニティアノテーションを成功させる

ためには，アノテーターのモチベーション維持のための

仕組み，アノテーション作業を支援する優れたソフトウ

ェアやマニュアル類，アノテーション作業に関するガイ

ドライン作成等が重要となる（MAZUMDER, 2010）。アノ

テーターは昆虫学研究者より構成され，バイオインフォ

コンピュータで解析し，ゲノム上の位置を基にグループ

化して作成されたものである。今回アノテーション対象

となるのは少なくとも ESTをメンバー配列としてもつ

Locusであり，数としては 17,000程度となる予定であ

る。今回のカイコゲノムアノテーションでは，これらの

Locusすべてに専用に開発されたソフトウェアを使っ

て，予想される機能をアサインしていくことが主な作業

となる予定である。

図－2 Silkworm Genome Annotation Editorのスクリーンショット
（左上）トップページ．（右上）検索結果の表示．指定した染色体番号上にマップされている Loucsがテーブル
上に表示されている．（左下）Locusメンバー配列の詳細情報．Locusを構成する各配列のマップ位置，機能ア
ノテーション情報，配列情報等を閲覧できる．（右下）アノテーション情報編集画面．
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できるように外部データベース（UniProtKB，NCBIな

ど）へのリンクが張られているが，その一つとして

K A I K O b a s e 上のゲノムブラウザ（G B r o w s e）や

GeneViewerへも直接アクセスができるように作成され

ている。また，KAIKObase version3では，Silkworm

Genome Annotation Editorの仕様に合わせて，完全長

cDNAや Locus情報ページへアクセスできるようトラッ

クの追加などが行われている。

また，カイコゲノムアノテーションにより蓄積された

高品質なアノテーション情報を KAIKObaseに反映する

ための仕組みも構築しており，カイコゲノムアノテーシ

マティストは極僅かである。そのため，コンピュータの

操作が不慣れなユーザーが多いことが特徴として挙げら

れる。コミュニティの特徴にマッチしたアノテーション

作業支援ソフトウェアの有無が重要であることから，

我々は専用ソフトウェア（Silkworm Genome Annotation

Editor）を開発している。開発において考慮したのは，

① Webアプリケーションとすること，②直感的な UI

（ユーザーインターフェース）になるようにすることで

ある。Webアプリケーションとは，Web（ウェブ）技

術を使って作成されたアプリケーションソフトウェアの

総称で，一般的にはクライアントソフトウェアである

WWW ブラウザを使って利用する形態のものである。

Webアプリケーションのメリットは，Webアプリケー

ションとすることで，アノテーション・システムを利用

するうえで必要となるものがWebブラウザのみとなる

ことである。すなわち，コンピュータの知識があまりな

くてもアノテーション作業を行うための環境を整備しや

すい。また，Webアプリケーションとすることで，ア

ノテーション・システムのバージョンアップ度に毎回イ

ンストーラーなどを作成してユーザーに配布する必要が

ないことも利点である。これにより，開発者・ユーザー

側双方にとって負担が大幅に軽減される。また，ユーザ

ーインターフェース（UI）をシンプルで直感的なもの

にすることにより，ユーザーは次にどの操作を行うべき

かを毎回ドキュメント類なしにその場で判断することが

できるため，効率的にアノテーション作業，ひいてはア

ノテーターのモチベーション維持にも役立つ。我々は，

既存の JavaScriptライブラリ（Yahoo! User Interface

Library, jQuery）を積極的に利用することで，これら要

求に見合ったソフトウェアを比較的短期間に作成できた。

図― 1は開発したカイコゲノムアノテーションシステ

ムの概念図である。本システムでは，各アノテーターは

研究室よりWebブラウザ経由でアノテーション・サー

バに接続してアノテーション作業を進めることができ

る。アノテーターにより編集された内容はアノテーショ

ン・サーバ上のリレーショナル・データベース管理シス

テム（RDBMS）に保存・管理されるようになっている。

3 KAIKObaseとの連携
既に述べたが，当研究グループではカイコゲノム情報

統合データベース KAIKObase（SHIMOMURA et al., 2009）

を開発・公開しており，年々機能拡充を進めてきてい

る。今回行われるカイコゲノムアノテーションに合わ

せ，新たに KAIKObase version 3をリリースする予定で

ある。Silkworm Genome Annotation Editorは，アノテ

ーションを行ううえで必要となる様々な情報へアクセス

図－3 公的データベース（NCBI）に登録されている昆虫
ゲノム情報（EST）（2010/08/07現在）

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucestより引用．
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昆虫ゲノム情報も活用し，種間解析結果を提供していく

ことが重要である。また，多様化・膨大化する生命科学

情報を視覚化・データベース化してユーザーに提供する

ための技術を開発することも重要な課題となる。その実

現には，シークエンシング技術の向上がもたらす情報量

の爆発的な増加に対応できる，高速・低コストな計算機

リソースを整備する必要があり，これまで以上に情報工

学の重要性が増すと感じている。
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ョンシステムと連携して最新のアノテーション情報を迅

速に提供できるよう，KAIKObase側の改良も進められ

ている。

お　わ　り　に

最後に，KAIKObaseの今後の方向性について触れた

い。図― 3は，公的データベース上に登録されている昆

虫の ESTの数をまとめたものである。これまでに公的

データベースに蓄積されてきた昆虫のゲノム情報は膨大

な量となっている。今後次世代型 DNAシークエンサー

のオミックス解析などへの利用拡大により，蓄積量は急

速に増加すると思われる。KAIKObaseを害虫防除技術

開発にとって有効なツールとして発展させていくために

は，高品質なアノテーション情報の付加されたカイコゲ

ノム情報を基本としつつ，これら公的データベース上の
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