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果樹研究のためのゲノム情報

第１章　第１節

農研機構果樹研究所  カンキツ研究領域　　藤井　浩

Hiroshi FUJII   o hfujii@affrc.go.jp
Genome information for fruit tree science

　カンキツやリンゴ，ブドウ，モモといった主要な果樹を含めて，ウェブ

上のサーバから果樹研究に利用可能なドラフトゲノム情報が公開されている

（表1－1－1）．これら情報を利用することで，研究対象とする遺伝子ホモログ

（homolog）のゲノム上の個数や位置情報，上流域・下流域の塩基配列やエキ

ソン－イントロンの構造を簡単に入手できる．また，全ての予測遺伝子の塩基

配列もマルチFASTA形式のファイルとしてサーバに保存されているので，ダ

ウンロードして独自のマイクロアレイの設計に活用できる．実験計画をたてる

際に，既知のゲノム情報を参照することで，研究の効率化が期待できる．本節

では，ウエットな実験を中心に研究を進めている研究者を対象に，果樹研究に

とって基本的なゲノム情報をウェブブラウザを使って入手する方法と，入手し

たゲノム情報をおもにWindows環境で閲覧する方法を解説する．紹介するソ

フトウエアには，有償のものを含め，できるかぎりグラフィカルなインターフ

ェースやサポートを備えているものを選んだ．

　本格的なLinuxを利用したバイオインフォマティクス用の環境の構築につい

ては，巻末に参考図書を掲げるにとどめて，本節では述べない．次世代シーク

エンサに関するバイオインフォマティクスツールに関しては次節で，ゲノムア

ノテーション（genome annotation）に関するツールは本章第 3節で，ゲノム

データからDNA多型（polymorphism）を検出するためのツールについては本

章第 4節で，マイクロアレイ設計に関するツールは本章第 5節で詳述する．
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1）Phytozome

　ゲノム情報は，多くの場合，それぞれのゲノム解読プロジェクトのサイト

から公開されているが（表1－1－1），米国エネルギー省の研究所であるJoint 

Genome Institute （JGI）が開設しているゲノムサイトPhytozome（URL1－1－

1, Neupane, R. et al.  2012）には，2016年et al.  2012）には，2016年et al. 1 月時点で，57種の生物種に関する

63のゲノムデータベースが収録されている（図1－1－1）．この中には，クレメ

ンティン（Citrus clementina v1.1），スイートオレンジ （Citrus sinensis v1.1），

リンゴ（Malus domestica v1.0），ヨーロッパブドウ（Vitis vinifera Genoscope 

12X），モモ（Prunus persica v1.0, v2.1）など主要な果樹とモデル植物であるシ

ロイヌナズナ（Arabidopsis thalianaロイヌナズナ（Arabidopsis thalianaロイヌナズナ（  TAIR10）などのゲノム情報が収録されて

いる．（学名の後ろの番号はそれぞれのゲノムアセンブリのバージョンを示し

ている）．Phytozomeの利点は，共通の操作方法でゲノム情報が利用可能で，

複数種を指定した横断検索もできるところにある．なお，果樹の公開ゲノム

情報のうち，中国のグループが発表しているスイートオレンジ（Citrus sinensis

Annotation project, URL 1－1－2）やチュウゴクナシ（Pyrus bretschneideri : 

Pear Genome Project, URL1－1－3）のゲノム情報はphytozomeに収録されて

いない．また，バラ科ゲノムデータベース（Genome Database for Rosaceae, 

GDR, URL1－1－4）に公開されているモモのマーカー情報（図1－1－2）のように，

各ゲノムプロジェクト独自の解析については，収録されていない．こうした独

自の内容の解析データが追加・更新されることもあるので，各ゲノムプロジェ

クトのオリジナルサイトも巡回する必要がある．

（1）遺伝子検索

　研究対象とする遺伝子ホモログをゲノム情報から網羅的に取得する場合，

遺伝子名によるキーワード検索と配列の類似性によるBLAST（URL1－1－5, 

Altschul et al.  1997）検索の双方の検索を必ず行うべきである．キーワードet al.  1997）検索の双方の検索を必ず行うべきである．キーワードet al.

検索のみの場合，配列が類似しているホモログを収集できない可能性があり，
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図1-1-1　Phytozomeから提供されているゲノムデータ
57種の生物について63種類のゲノムデータが収録されている

図1-1-2　GDRのモモの遺伝マーカーのダウンロード画面
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BLAST検索のみだと配列が類似していないが機能が類似しているホモログを

収集できないからである．Phytozomeのトップページ上部のメニューバーの

左から 2 つ目の「Tools」を選択すると（図1－1－3），プルダウンメニューか

ら「Keyword search」，「BLAST」，「BLAT（URL1－1－6, Kent 2002）」など

のツールが選べる．例としてクレメンティンを対象に「MADS」という名称

の遺伝子を検索してみる．「Keyword search」を選択して，「Citrus clementine

v1.0」を選択したのち、キーワード入力欄に「MADS」と記入して（図1－1

－4）検索を実行すると，図1－1－5のように遺伝子の注釈（アノテーション, 

annotation）に「MADS」という文字列が含まれている遺伝子が列挙される．

目的のMADS遺伝子の行の左端の白抜きの「B」を選ぶとゲノムブラウザが起

動して，当該遺伝子のゲノムにおける位置や周辺の遺伝子の状況が画像として

表示され（図1－1－6），「G」を選ぶとPANTHER（Protein ANalysis THrough 

Evolutionary Relationships, URL1－1－7, Thomas et al.  2003）やPfam （URL1et al.  2003）やPfam （URL1et al. －

1－8），KOG（EuKaryotic Orthologous Groups, URL1－1－9），「GO」（遺伝子

オントロジー , gene ontology, URL1－1－10, Ashburner et al.  2000）といったet al.  2000）といったet al.

データベースへのリンクリストが表示され（図1－1－7），詳しい遺伝子機能情

報を入手できる．

（2）遺伝子構造の閲覧と上流域塩基配列の取得

　検索した遺伝子の遺伝子構造を閲覧するための方法を説明する．図1－1－

7の中段付近にある「Sequence」タブを選択し，白抜きで現れる「Genomic 

sequence」ボタンを選択すると，口絵1－1－1のように，5′UTRが緑色に，

CDSが青色に，3′UTRが桃色に，構造別に塗り分けられて表示される．また，

この遺伝子の上流域3,000塩基を取得するには，口絵1－1－1の塩基配列の上部

にある「upstream」の表示の右隣の入力欄に「3000」と記入して，右側の「Submit」

ボタンを選択すると，図1－1－8のように上流域の3,000塩基の塩基配列が表示

される．
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図1-1-3　Phytozomeのトップページ
Toolsメニューを開いた状態．Toolsメニューに「KeyWord search」，「BLAST」，「BLAT」な
どがある．「BLAT」は質問配列がゲノム配列中のどの部分にヒットするかゲノムランディン
グ（genome landing）探索するのに用いる．

図1-1-4　Phytozomeにおけるキーワード検索画面
ここでは，Citrus clementinaが選ばれ，「MADS」をキーワードとしている．
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（3）ゲノム情報のダウンロード

　ゲノムデータを取得するには，Phytozomeのアカウントを取得してログイン

する必要がある．ログインすると，検索結果を保存することもできる．一般に，

ゲノムデータベースを使用する際は，アカウントを取得して使用すると利便性

が高まる．ログイン後，図1－1－3のメニューバーの「Downlaod」を選択する．

Phytozomeのバージョンを選択するプルダウンメニュー表示されるので，と

くに理由がなければ最新のバージョンを選択する．すると，「Genome Portal」

のページが表示される（図1－1－9）．種名が表示されているフォルダの中から，

図1-1-5　Phytozomeにおけるキーワード検索結果表示
アノテーションに「MADS」を含む遺伝子が表示される．

図1-1-6　Phyozomeのゲノムブラウザ表示
ゲノム上での遺伝子の位置関係がわかる．拡大縮小が可能である．
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例えば「Cclementina」のフォルダアイコンを開くと，図1－1－10のようにダウ

ンロード可能なファイルが表示される．ダウンロードしたいファイルにチェッ

クを入れて緑色のボタン「Download Selected Files」（図1－1－9）を選択する

とダウンロードが開始される．

　図1－1－10に示されている「annotation」フォルダには，coding sequence

（CDS）配列やタンパク質配列のファイルがマルチFASTA形式で納められて

おり，「assembly」フォルダにはゲノム配列としてのスキャフォルド（scaffold）

がマルチFASTA形式で納められている．ファイル名の拡張子のうち，faは

FASTAファイルを示し，gzはUNIX互換OSでよく用いられるファイル圧縮

ソフトGZIPによって圧縮されたファイルであることを示す．Windows環境

でもLhaplusやLhacaなどのフリーソフトウエアを用いてgz形式で圧縮され

たファイルを解凍することができる．また拡張子がgffで示されるファイル

はgeneral feature format version3（GFF3）の意味で遺伝子構造情報が格納

図1-1-7　Phytozomeの遺伝子アノテーション表示
画面下部に示されているようにPANTHERやPfam, GOのアノテーションを閲覧できる．
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図1-1-8　Phytozomeの遺伝子上流域の表示
「upsteam」の欄に「30000」を入れると上流域の3,000塩基が表示される



第１章　ゲノム情報とバイオインフォマティクスツール10

されていることを示す．図1－1－6に示したゲノムブラウザの画像は，GFF3

ファイルのデータを基づいてグラフィカルに遺伝子構造を表示した結果であ

る．テキストデータとしてGFF3ファイルを閲覧する方法については後述する．

repeatmaskedなどmaskedが付されたファイルは，繰り返し配列がNでマスク

された配列であることを示す．繰り返し配列があるとアラインメントや類似

性検索が正しく行えないことがある．それぞれの詳しいファイルの内容につい

図1-1-9　Phytozomeにおけるゲノムデータのダウンロード画面
下部のフォルダーに生物種ごとのゲノムデータが格納されている

図1-1-10　Phytozomeのダウンロードファイルの例
クレメンティンのゲノムデータファイルを示している．
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ては，同じくダウンロードサイトにあるCclementina_182_v1.0. readme. txt や 

Data_Release_Policy. htmに記述されている．

2）TAIR

　研究対象とする遺伝子ホモログについて，ゲノム情報を取得する方法の一

つとして，モデル植物のシロイヌナズナ（Arabidopsis thalianaつとして，モデル植物のシロイヌナズナ（Arabidopsis thalianaつとして，モデル植物のシロイヌナズナ（ ）のゲノムアノテ

ーションデータベースであるTAIR （The Arabidopsis Information Resource, 

URL1－1－11, Huala et al.  2001 ）の利用がある．TAIRでは，各遺伝子にGOをet al.  2001 ）の利用がある．TAIRでは，各遺伝子にGOをet al.

はじめ，発現情報や文献情報など豊富なアノテーションが付されているので，

当該遺伝子に関する既往の情報を広範に得ることができる．Phytozomeの場合

と同様に，研究対象とする遺伝子ホモログを網羅的に取得する場合，遺伝子名

によるキーワード検索と配列の類似性によるBLAST検索の双方の検索を必ず

行うべきである．

3）Taxonomy Browser

　アメリカ国立衛生研究所（National Institutes of Health ; NIH）の所属機

関である国立生物工学情報センター（National Center for Biotechnology 

Information, NCBI）が管理・運営している国際塩基配列データベースの一つ

であるTaxonomy Browser（URL1－1－12）を利用すると，研究対象とする果

樹の属や種に関して，NCBIの統合データベースEntrez（URL1－1－13）に登

録されている塩基配列情報や遺伝子発現情報などを網羅的に取得することがで

きる．例として，Taxonomy Browserの検索欄に「citrus」をキーワードにし

て検索すると，カンキツ属（Citrus）の種ごとに整理されたEntrezのポータル

ページへのリンクが表示される（図1－1－11）.「Citrus clementina」を選択す

ると，右端の表にCitrus clementinaに関するEntrezのすべての登録情報の数が

表示される（図1－1－12）．右端の表を見ると，この時点でのCitrus clementina

の「Nucleotide」の登録数が43,615であることがわかる．数字「43,615」に付

さいるリンクを選択すると，「Nucleotide」のリストが表示される（図1－1－
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図1-1-11　NCBI Taxonomy Browserでの検索結果
キーワード「Citrus」で検索した．上部の「Citrus」をクリックすると，Citrus属全体の
Entrezのデータを観ることが出来る．

図1-1-12　NCBI Taxonomy Browserでの検索結果表示
右側の表にクレメンティンに関してEntrezに収録されている各種データの数が表示される．



第１章第１節 果樹のゲノム情報 13

13）．43,615の「Nucleotide」をFASTA形式のファイルでダウンロードするに

は，図1－1－13の右上方の「send to」を選択して現れたプルダウンメニューの

「Choose Destination」で「File」を選択し，「Format」で「FASTA」を選択

して，「Create File」をクリックすれると，43,615の「Nucleotide」の塩基配列

がFASTA形式のファイルとしてユーザのPCにダウンロードされる．ダウンロ

ードした塩基配列は，自身のPC内（ローカル, local）で実行するBLASTのデ

ータベース作成用などに利用できる．ローカル環境でのBLASTの実行方法や，

ダウンロードした塩基配列をBLASTのデータベースにする方法は後述する．

　また，図1－1－14に示したように，左上方の「Summary」を選択すると

「Format」を選択するプルダウンメニューが現れ，各遺伝子の画面表示のフォ

ーマットをGenbank形式などに変更することもできる．

図1-1-13　NCBI Nucleotideの検索結果表示1
クレメンティンの43,615の登録NucleotideがSummary形式で表示されている．右上の「Send 
to」を選択するとダウンロードの方法とファイル形式のプルダウンメニューが表示される．
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4）データ閲覧用のソフトウエア

　次世代シークエンサのデータ解析に用いるような本格的なバイオインフォマ

ティクスツールついては，第１章第２節で紹介する．本節では，上記で得たゲ

ノムデータを利用するための汎用的ソフトウエアを紹介する．多くの場合，ゲ

ノムデータのファイルサイズは大きいので，Microsoft社のWordやExcelでの

閲覧は難しく，下記に紹介するようなソフトウエアが実用的である．

（1）テキストエディタ

　Mery（URL1－1－14）やMKeditor for Widows（URL1－1－15），秀丸エディ

タ（URL1－1－16）といったテキストエディタの多くは，本来はコンピュータ

プログラムの記述を目的としたツールであるが，大量の塩基配列データのよう

なファイルサイズの大きいテキストデータを閲覧するのに適している．また，

テキストエディタの多くは，正規表現による文字以外の制御記号の編集が可能

である．例えば，タブ記号を改行記号に置換がすることができるので，ファイ

図1-1-14　図1-1-13NCBI Nucleotideの検索結果表示2
右上のSummaryを選択すると，表示形式をプルダウンメニューから選ぶことができる．
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ル形式の変換にも役立つ．grepという機能を用いると特定の文字列を含んだ

行をすべて調べることができるので，複数のマルチFASTAファイルにおける

特定のアノテーションが含まれる行の書き出しが容易である．テキストエディ

タを選択する場合，ソフトウエア流通サイトのVector（URL1－1－17）を利用

すると，多数のフリーソフトウエアやシェアウエアの中から好みのソフトウエ

アを探すことができる．巨大なテキストファイルを閲覧することができるGiga 

Text Viewer（URL1－1－18）や前述のファイルを圧縮・解凍するためのアー

カイブ・ユーティリティなども紹介されている．

（2）データベースソフトウエア

　前述のGFF3ファイルを閲覧する場合は，有償のデータベース作成ソフト

ウエアであるFileMaker Pro（FileMaker社, URL1－1－19）の利用が便利であ

る．GFF3ファイルのサイズは非常に大きいことが多いが，GFF3ファイルを

FileMakerのショートカットアイコンにドラッグ・アンド・ドロップするだ

けで，GFF3ファイルの内容が表示され，簡易なデータベースとして利用でき

る．同様に，（commma separated value, CSV）ファイルやExcelファイルも

ドラッグアンドドロップだけでFileMaker形式のファイルに変換できる．また，

FileMakerから，CSVやExcel形式のファイルに出力することも容易である．

簡易なリレーショナル・データベースを構築できるので，複数のデータセット

間のリレーションを取って，任意のデータの組み合わせでの表示や出力が可能

である．FileMakerは人気のあるソフトウエアなので，わかり易い参考書も複

数出版されていて，自学も容易である．巻末の参考図書に，その一部を掲げた．

5）ローカルBLASTおよびファイル形式変換のためのソフトウエア

　有償ソフトウエアのGENETYXパッケージ（株式会社ゼネティクス，URL1

－1－20）やCLC Main Workbench（QIAGEN社，URL1－1－21）などを利用す

ると，自分用のBLASTデータベースを作成して，ローカル環境でBLASTを実

行できる．例えば，自身が解読したゲノム塩基配列などをデータベース側とし
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て，BLASTが実行できるようになる．また，上記 3）のTaxonmy Browserか

らダウンロードした対象樹種の遺伝子のタンパク質配列をデータベースにする

ことで，ノイズの少ないBLASTの結果が得られる．

　また，これらの塩基配列・タンパク質配列処理ソフトウエアはファイル形式

の変換にも利用できる．バイオインフォマティクス分野では表1－1－2のような

多くのファイル形式が使用されるが，CLC Main Workbenchは，これらのフ

ァイル形式の入出力ができるので，例えば，マルチFASTA形式の塩基配列を

入力して，CSV形式で出力することも可能である．CLC Main Workbenchは

第 1 章第 2 節で解説するCLC Genomics Workbenchから，次世代シークエン

サデータのアセンブリ機能を除いたソフトウエアである．

6）もうすこし先のバイオインフォマティクス

　バイオインフォマティクス手法を利用するには，Apple社のMacは比較的有

用である．MacのOSであるMac OSXはUNIX系のOSであるので，ターミナル

というアプリケーションを使うとUNIXコマンドを使用できる．UNIXコマン

ドを用いると，例えば，多数のファイルの結合や名前の付け替え，ファイル

サイズの大きなテキストファイルの閲覧も容易である．Macによるバイオイン

フォマティクス解析の方法を解説した書籍を巻末の参考図書に掲げた．なお，

Macに備えられているBoot Campというソフトウエア用いるとMac OSX環境

とWindows環境を併存させることができるので，MacとしてもWindowsマシ

ンとしても使用できる．また，VMware Fusion（VMware社，URL1－1－22）

を使用すると，Mac上でWindowsを実行することもできる．

　日常使用しているWindowsやMacでは困難な大規模計算を行う場合，一つ

の方法として，フリーの統計解析ソフトR（URL1－1－23）の利用がある．Rに

はBioconductor（URL1－1－24）というゲノムデータ解析用のパッケージがあ

り，プログラミングをする必要は少ない．Rは，研究機関や大学の共用の計算

用サーバに導入されていることが多いので，こうしたサーバのアカウントを入

手できれば，手許のPCから計算用サーバのRを操作して，サーバに大規模な計
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算を行わせることは，それほど難しくない．とくに繰り返し計算を行う場合に，

ループ機能が使えるので便利である．研究機関や大学によっては，グラフィカ

ルなインターフェースで計算用サーバのRを使用する環境であるR studioを備

えている．RはWindowsでもMacでもインストールできるので，ローカルな環

境で利用することもできる． Rに関する解説書を巻末の参考図書に掲げた．こ

のほか，外部のサーバでインフォマティクス解析を行う方法として，Galaxy

表1-1-2　バイオインフォマティクスで用いられるファイル形式
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（URL1－1－25, Giardine, B. et al.   2005）やGalxy/NIAS（URL1et al.   2005）やGalxy/NIAS（URL1et al. －1－26），DDBJ 

Annotation Pipeline（URL1－1－27, Kaminuma, E. et al.  2010）などがある．こet al.  2010）などがある．こet al.

れらについては，第 1章第 2節や第 4節でも紹介する．

　バイオインフォマティクス関連のツールやデータベースは，すべてではない

が，バイオサイエンスデータベースセンター（National Bioscience Database 

Center, NBDC）のポータル（図1－1－15, URL1－1－28）にまとめられている．

この中のゲノム解析ツールリンク集では，ツールが種類ごとに整理され，簡単

ではあるが日本語の解説が付けられている．また，第１章第４節でも解説する

統合TV（URL1－1－29，図1－1－16）は，バイオインフォマティクス関連のデ

ータベースやツールの使い方を動画で解説していてわかりやすい．例えば，上

記のTaxonomy Browserの使い方に関する動画もある． 

　バイオインフォマティクス関連のツールやデータベースは変遷の速度が早い

ので，最新の状況を知るには書籍よりも，講習会などに参加すると現状が把握

しやすいし，講師に直接質問することで，自分にとって有益なツールやデータ

ベースを効率的に知ることができる．定期的な講習会としては，DDBJが開催

するDDBJing（URL1－1－30）やNBDCの統合データベース講習会（URL1－1－

31）がある．また，農業分野としては，育種学会講演会で開催されるバイオイ

ンフォマティクス講習や農業生物資源研究所が主催する次世代シークエンサデ

ータ処理のためのデータ解析実習があり，果樹研究者にとって非常に有益であ

る．農研機構果樹研究所主催の果樹インフォマティクス・キャンプの隔年に 1

回程度開催される．
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図1-1-15　バイオサイエンスデータベースセンター（NBDC）のトップページ
統合TVやゲノム解析ツールリンク集へのリンクがはられている．

図1-1-16　統合TVのトップページ
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