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FASTAファイル

アノテーション解析

塩基、アミノ酸配列の情報を含むファイルフォーマット

De-Novo Assemblyで作成し
たコンティグデータ

データベースで公開されているもの
情報が不足しているデータ

塩基、アミノ酸配列のみの情報のみ・・

その配列が持つ機能についてはこのファイルだけでは不十分



アノテーション解析

アノテーション解析

計算量が多いため解析時間がかかる、
さらに

解析のため高度なスペックのPCが必要

解析の課題・・・

様々なデータベースを利用して類似した遺伝子名や

遺伝子機能情報を付与する。

塩基（アミノ酸）配列だけの情報からどのような類似する配列
がありどのような機能を持つものがあるか

または、どのような遺伝子機能が豊富に含まれるかどうかを調べ
ることが可能。

複数のデータベースを使用
するので解析が煩雑化

High Spec

High Cost



OmicsBoxはこれらの問題を解決

アノテーション解析

✔非モデル生物に対応

リファレンスゲノムがないデータでも解析が実行可能。
農学系のユーザーに適した解析ツールを多数搭載。

✔初めてでも簡単に使用することができます。

実績は高いがコマンドライン型であったりOSに制限がある
オープンソースソフトウェアを多数組み込みマウス操作で簡単に解析できる。

✔高価で高スペックなPCは不要

解析や計算は、統合させたウェブサイトや
BioBam社のクラウドを通して行われるため、
安定したインターネット接続があれば解析が可能。



解析ワークフロー

データインポート 遺伝子機能アノテーション付与 統計解析

BLAST解析 Bast2GOアノテーション

InterProScan

EggNOG

統計グラフの作成

エンリッチメント解析

遺伝子機能が付与された配列リスト

OmicsBoxソフトウェア上ですべて解析可能

同時に解析して
時間短縮

merge



データインポート

Functional Analysis → File → Load

からファイルをロードできます。

画面中央にロードしたデータが表示
サイドパネルから各分析を実行できます。

↑ 次の解析項目の
BLAST解析に関するサイドパネル

簡単にファイルをロードPOINT



BLAST解析

Cloud Blast

類似する配列情報を付与できるBlast解析を実行できます。POINT

NCBI Blast

Local Blast

Custom Database CloudBlast

メーカー専用のクラウドサーバー上で、
Blastを安全にかつ高速に実行することができます。

NCBIサーバー上で、 BLAST解析を実行します。

ローカル/独自のデータベースに対し解析を実行します。
あらかじめ検索したいデータベースの情報をダウンロードし
設定しておく必要があります。

メーカーのクラウドサーバー上でローカル/独自のデータベース
に対し解析を実行します。



BLAST解析

blastp クエリ配列：アミノ酸配列 DB：タンパク質配列

blastx クエリ配列：塩基配列 DB:タンパク質配列

複雑な設定は不要です。POINT

Cloud Blastの設定画面

使用したいアルゴリズムを選択

例）

検索するデータベースを選択

nr・swissprotなど

サブセットの選択

分類を選択することによってより高速のBlast結果が得られ、
Cloud Computation Unit*の消費量が少なくなり、

機能アノテーションの具体性が高まります。

*Computation Unitsは、CloudBlast解析を行うごとに消費

されます。（InterProScanのCloud解析でも消費）
すべてのUnitsを使いきってしまった場合は、追加で 6 million 
Computation Units を購入することができます。



BLAST解析

与えられたシーケンスに対して
検索結果が得られない場合、暗赤色

正常なBLAST結果を有する配列は
オレンジ色

視覚的に結果を理解できます。POINT

✔類似する配列の機能が配列に付与されます。



BLAST解析

✔表として個々のBLAST結果や
アラインメントビューで個々のBLAST結果を見ることができます。

配列を指定後マウスで右クリック
Show BLAST Resultsは、
選択された配列の類似性検索の
結果に関する情報を含む結果を表示します。



InterProScan

タンパク質のドメイン構造やモチーフなどの特徴を推定できます。
BLAST解析と同時に実行できるため解析時間の短縮ができます。

POINT

画面中央にロードしたデータが表示した状態で
サイドパネルから解析を実行できます。

CloudIPS

EMBL-EBI interPro

メーカー専用のクラウドサーバー上で、
InterProアルゴリズムを実行することができます。
Cloud IPSは、 Computation Unitsを使用し、解析を
行うごとに消費されます。

EBIのパブリックWebサービスを介して、
InterProScanを実行します。



InterProScan

✔InterPro ID・GO IDとその名前が配列に付与されます。



Blast2GO Annotation

7000以上の研究引用実績のある高品質な遺伝子機能アノテーションPOINT

メーカー独自の有名なBlast2GO Methodologyを利用して高品
質な遺伝子機能アノテーションを得ることができます。
7000以上の研究引用があり、科学コミュニティによって国際的に認め
られている、新規ゲノムの分析のための主要なバイオインフォマティクス
プラットフォームです。

2ステップで簡単に解析できます。

GO Mapping

GO Annotation

BLAST検索によって得られた情報に関連する
GO Termを検索するプロセスです。
Blast解析が完了したデータを表示させサイドパネルから解析を実行できます。

GO Mapping後のデータを使って、さまざま基準で適切なGO Termを抽出します。
ヒットシーケンスとクエリシーケンスの類似性、各GOtermのエビデンスコード、
およびGOterm候補の存在が考慮されます。



Blast2GO Annotation

Annotation付きGOだけがGO ID列に残ります。

✔アノテーションプロセスによって最適な機能アノテーション情報を付与できます。

GO Mappingの解析結果画面

GO Annotationの解析結果画面



EggNOG Annotation

✔EggNOG Mapperで転送できたアノテーションが表にまとめられます。

Functional Analysis → EggNOG Annotation → EggNOG Mapper

より解析を実行できます。

設定画面ではアノテーション付与の対象となるFastaファイルを選択します。

EggNOGベースのオルソロジー割り当てを使用した、
新規配列（遺伝子またはタンパク質）の高速機能アノテーションのためのツールです。

POINT



EggNOG Annotation

✔レポートを作成するとGOの総数、COGカテゴリ、およびオーソロググループの分
布に関する情報を情報を閲覧できます。



Merge EggNOG to Annotation

EggNOG to Annotationの結果を機能アノテーション結果にマージする。

Blast2GO Annotation解析済み（青色の
テーブルが）表示された状態でサイドパネルから
解析を実行できます。

EggNOG to Annotationデータをこちらで選
択します。

EggNOG to Annotationデータは事前に保存する
必要があります。結果画面テーブルの右上のSave asより.box
形式で保存することが可能です。



Merge EggNOG to Annotation

マージが完了すると、現在のアノテーション結果に追加（または確認）された
GOの数を示す分布チャートが結果メニューに表示されます。

✔マージが完了すると、GO情報が新たに付与されたことが確認できます。



Merge InterProScan to Annotation

InterProScanの結果を機能アノテーション結果にマージする。

Blast2GO Annotation解析済み（青色の
テーブルが）表示された状態でサイドパネルから
解析を実行できます。

マージが完了すると、現在のアノテーション結果に追
加（または確認）されたGOの数を示す分布チャー
トがデータタブに表示されます。



マージが完了すると、GOID、nameがInterProScan解析由来のものに置き換わります。

✔最も具体的なGotermにアノテーションを付けることができます。

Merge InterProScan to Annotation



グラフの作成

アノテーション解析結果から様々ななグラフを簡単に作成できます。ここではその一部をご紹介します。POINT

BLASTで検索された生物種のヒット数

各GO結果のランク図

各アノテーションの結果項目より作図できます。



グラフの作成

全ての解析結果の円グラフ

GOグラフ ツリービュー

ワードクラウド

✔アノテーション結果をグラフィカルに要約するための多くの追加の視覚化ツールが搭載されています。



Enrichment Analysis (Fisher’s Exact Test)

遺伝子のセットの中で過大または過小な遺伝子機能を特定するエンリッチメント解析が搭載されています。POINT

Blast2GO Annotation解析済み（青色の
テーブルが）表示された状態でサイドパネルから
解析を実行できます。

Fisher’s Exact Test

Gene Set Enrichment Analysis 

2つの遺伝子リストの機能アノテーションを互いに比較するします。例えばGO 
Termについて、参照セットと比較して、より頻繁であるかどうかを検定します。

ある遺伝子セット（同じGO Termでアノテーションされた遺伝子群）の遺伝子が、
ランク付けされた遺伝子リストの上位または下位に集積しているかどうかを調べる
ツールです。遺伝子リストは、例えば発現値やメチル化レベルなど、生物学的な意
味を持つ任意の指標でランク付けされたものを使用します。



Enrichment Analysis (Fisher’s Exact Test)

Fisher’s Exact Testの設定画面

テストセットに属するシーケンスを含むIDリスト

参照セットに属するシーケンスを含むIDリスト

参照セットに該当するアノテーションの結果が表示されて
いる場合は入力は不要です。

しきい値の設定

FDRまたはP値のカットオフの値を指定します。

テストセットに該当するアノテーション結果を右クリックしID
リストを作成・保存したものをこちらで選択します。

Two Tailed

両側検定の場合はこちらを選択し片側検定の場合は
チェックをはずします。

Remove double IDs

もし両方のリストに共通する配列があり、比較の方向に依
存しない検定を行いたい場合は、こちらのオプション選択して
ください。



Enrichment Analysis (Fisher’s Exact Test)

✔アノテーション結果用いて統計検定を行い、さらにはグラフの作成まで可能です。

エンリッチメント解析結果テーブル
GO termが過剰か過少か示すタグとFDRとP値が記載されています。

GOグラフ
重要度の値に比例して色が
強調表示されます。

棒グラフ
アノテーションごとに、シー
ケンスのパーセンテージの
棒グラフを生成します。

その他ワードクラウドや
Treemapを作図可能。



チュートリアル

• SARS-CoV-2タンパク質配列に遺伝子機能情報を付与します。

• SARS-CoVとSARS-CoV-2の比較分析を行い、SARS-CoV-2
特有の遺伝子機能があるかどうかを確認します。

✔今回タンパク質配列について解析を行いますが、コンティグデータのような塩基情
報に対しても同じような解析を行うことが可能です。



チュートリアル
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SARS-CoV-2（テストセット）のIDリスト
を作成します。

SARS-CoVとSARS-CoV-2のアノテーション
結果をマージして参照セットを作成します。

遺伝子機能アノテーション付与 エンリッチメント解析

SARS-CoVとSARS-CoV-2それぞれ
遺伝子機能アノテーション解析を実行します。

SARS-CoVとSARS-CoV-2の比
較分析を行い、SARS-CoV-2特
有の遺伝子機能があるかどうかを確
認します。

ID



チュートリアル

SARS-CoV-2のアノテーション解析結果（エンリッチメント解析は除く）

処理時間

CloudBlast：19分/ 1174 ユニット
CloudInterProScan：4分/ 194 ユニット
EggNOG-Mapper：6分
GOマッピング：2分
その他は１分未満



チュートリアル

テストセットIDリストを作成する

1.テストセットとなるアノテーション結果（今回はSARS-CoV-2データ）を表示させます。

2. Ctrl + A（WindowsおよびLinux）/ Cmd + A（Mac）でリスト内を全選択します。

3. SeqNameの欄で右クリックし「Create ID List of Column: SeqName」を選択します。

注） SeqNameの欄以外で右クリックするとその欄に対応したIDが作成されます。
例えばDescriptionの欄で右クリックするとCreate ID List of Column: Descriptionが表示されDescriptionのリストが作成されます。

4.新しいタブにリストが作成されるので.box形式で保存します。



チュートリアル

参照セット表示のため２つのアノテーション結果をマージして表示させる

1.２つのアノテーション結果をOmicsBoxWork speceに表示させます。

2. ２つのアノテーション結果選択し右クリックからMergeを選択します。

3.すべての結果を追加し、Runをクリックするとマージプロジェクトが開きます。

注） OmicsBoxWork speceはLocal Filesのタブを選択するとファイルロケーションも表示されます。
この時Cloud Filesのタブは利用しないようにご注意ください。



チュートリアル

✔SARS-CoV-2に特異的な1つのGene Ontology term
「host cell endosome」が抽出された。

エンリッチメント解析結果

各解析をワークフローにて1度に解析を実行することができます。
もちろん設定の変更なども柔軟に行うことができます。
すでに出来上がった既存のワークフローからも解析を行うことが可能です。



お問い合わせ先：フィルジェン株式会社

TEL 052-624-4388 (9:00～17：00）

FAX 052-624-4389

E-mail: biosupport@filgen.jp


