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URL1-2-17 RepeatMasker 25
http://www.repeatmasker.org/
反復領域を特定するツール

URL1-2-18 Augustus 25
http://augustus.gobics.de/
ゲノム配列の遺伝子予測を行うツール

URL1-2-19 GlimmerHMM 25
https://ccb.jhu.edu/software/glimmerhmm/
ゲノム配列の遺伝子予測を行うツール

URL1-2-20 PASA 25
http://pasapipeline.github.io/
真核生物ゲノムのためのアノテーションツール

URL1-2-21 MAKER 25
http://www.yandell-lab.org/software/maker.html
ゲノムアノテーションパイプライン

URL1-2-22 Blast2GO 25
https://www.blast2go.com/
GeneOntologyアノテーションを行うツール

URL1-2-23 Rでマイクロアレイデータ解析 26
http://www.iu.a.u-tokyo.ac.jp/̃kadota/r.html
東京大学大学院門田幸二先生のウェブサイト

URL1-2-24 edgeR 28
https://bioconductor.org/packages/release/bioc/html/edgeR.html
Rの遺伝子発現解析ツール

URL1-2-25 Deseq 28
http://bioconductor.org/packages/release/bioc/html/DESeq.html
発現変動遺伝子検出用ツール

URL1-2-26 Stacks 30
http://catchenlab.life.illinois.edu/stacks/



xvi URL目次

 RAD シークエンスデータから SNPs を検出するツール
URL1-2-27 PLINK 31

http://pngu.mgh.harvard.edu/̃purcell/plink/
SNPのゲノムワイド関連解析のためのツール

URL1-2-28 IGV 32, 50
https://www.broadinstitute.org/igv/
BROAD Instituteが提供するゲノム情報の可視化ツール

URL1-2-29 EMBOSS 32
http://emboss.sourceforge.net/
ゲノム・遺伝子解析用ソフトウェアパッケージ

URL1-2-30 BioPerl 33
http://www.bioperl.org/wiki/Main_Page
生命科学分野用のPerlのプログラムのライブラリ

URL1-2-31 BioRuby 33
http://www.bioruby.org
生命科学分野用のRubyのプログラムのライブラリ

URL1-2-32 BioPython 33
http://biopython.org/wiki/Main_Page
生命科学分野用のPythonのプログラムのライブラリ

URL1-3-1 MEGANTE 40
https://megante.dna.affrc.go.jp/
農作物の自動ゲノムアノテーションウェブサイト

URL1-4-1 NCBI 57, 132, 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov 203
米国の総合的なバイオインフォマティクスDB

URL1-4-2 DDBJ 57, 203
http://www.ddbj.nig.ac.jp/index-j.html
日本の国立遺伝学研が運営している国際塩基配列DB

URL1-4-3 EMBL 57
http://www.ebi.ac.uk/
EMBLが運営している国際塩基配列DB

URL1-4-4 Gbrowse 57
http://gmod.org/wiki/Gbrowse
ゲノム配列のアノテーション情報を可視化するツール

URL1-4-5 VvGDB 57
http://www.plantgdb.org/VvGDB/
ブドウのゲノム配列情報DB

URL1-4-6 Citrus Genome Database 57
https://www.citrusgenomedb.org
カンキツのゲノムDB

URL1-4-7 SRA (Sequence Read Archive) 58
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra
NCBIの運営するNGS配列出力データのDB

URL1-4-8 DRA 58



xviiURL目次

http://trace.ddbj.nig.ac.jp/dra/index.html
DDBJが運営するNGS出力データのDB

URL1-4-9 ENA 58
http://www.ebi.ac.uk/ena
EMBLが運営するNGS出力データのDB

URL1-4-10 MISA 62
http://pgrc.ipk-gatersleben.de/misa/
SSRを同定するツール

URL1-4-11 LTR_FINDER 69
http://tlife.fudan.edu.cn/ltr_fi nder/
LTR型レトロトランスポゾンを検出するためのツール

URL1-4-12 BLASTclust 70
http://toolkit.tuebingen.mpg.de/blastclust
配列相同性によるクラスタリングツール

URL1-4-13 BWA 75
http://bio-bwa.sourceforge.net/
マッピングプログラム

URL1-4-14 SAMtools 76
http://samtools.sourceforge.net/
SNP検出プログラム

URL1-5-1 GEO 84, 88
https://ncbi.nlm.nih.gov/geo
NCBIの遺伝子発現情報DB

URL1-5-2 eArray 87
http://www.chem-agilent.com/contents.php?id=29443
Agilent社によるカスタムアレイのページ

URL1-5-3 Pyrus communis Genome v1.0 88
https://www.rosaceae.org/species/pyrus/pyrus_communis/
genome_v1.0
セイヨウナシのゲノム情報DB

URL2-1-1 dbEST 106
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/dbest/dbest_summary/
NCBIが提供しているEST DB

URL2-2-1 HiDRAS 132
http://  www.hidras.unimi.it/
リンゴの病気抵抗性関連マーカー情報DB

URL2-3-1 GenBank 150
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
NCBIの国際塩基配列DB

URL2-3-2 ChillPeachDB 150
http://bioinfo.ibmcp.upv.es/genomics/ChillPeachDB
モモのゲノム情報DB

URL2-4-1 Grape Genome Browser 172
http://www.genoscope.cns.fr/externe/GenomeBrowser/Vitis/



xviii URL目次

Genoscopeによって運営されているDB
URL2-5-1 Affymetrix 204

http://www.affymetrix.com
カンキツ，ブドウなどのDNAチップを販売




