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分子生物学データベースや解析プログラムを Web ブラウザー経由ではなく自作のプログラムか

ら直接操作したいという需要がますます強くなっていることから、SOAP/WSDL サーバーを構築し、

DDBJ で公開しているデータ検索・解析ツールの Web サービス化を行い、公開をおこなっている

（http://www.xml.nig.ac.jp/）。この新機能はすでに国内外から利用されているが、DDBJ としても複

数の情報資源を組み合わせた種々のワークフローの開発を行っている。その結果、Web サービス

によって多様なバイオ情報資源の統合利用環境を構築できると考えている。 
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Thanks to World Wide Web and the Web browser, it is easy for us to access biological data. However 

it is not suitable for a large scale data retrieval and analysis. In the meantime, demands on 

programmatic interfaces to heterogeneous distributed data resources have been recognized by the 

resource provider. In response to the demand, DDBJ set up Web services by use of SOAP server 

(http://www.xml.nig.ac.jp/). We demonstrate workflows in biological data analysis using the DDBJ 

Web Services. With the increasing amount of available workflows, the integrated use environment of 

the biological data could be built by Web services. 

 

１. はじめに 

塩基配列の解読技術の発展に伴い、ヒトを始めとする脊椎動物から原核生物に至る様々な生物

種のゲノム配列が決定されている。ゲノム配列情報の増加に伴い、解読されたゲノム配列を解析す

るための情報資源（データベースとデータ解析ツール）の提供も増え、インターネットを通じて、公

開されている。雑誌 Nucleic Acids Research のデータベース特集号 1) によれば、生命現象の階層

性に対応して、塩基配列、蛋白質の構造、パスウエー、ゲノム、疾患、遺伝子発現など数百の様々

な対象に関する情報資源がインターネット上で Web サイトとして公開されている。 

公開されている Web サイトに、Web ブラウザーを用いてアクセスすると、例えば図 1 のように、複

数の情報資源を渡り歩いてデータを入手し、解析することができる。図１は、①学術雑誌のサイトを
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検索して文献に記載されている塩基配列のアクセション番号を入手する。次に、②取得したアクセ

ション番号を使って塩基配列データベースを検索し、塩基配列中のコーディング領域のアミノ酸配

列を入手する。最後に、③そのアミノ酸配列を使って蛋白質の立体構造データベースを検索して、

蛋白質の立体構造を入手した例である。この一連の作業は確かに手元のコンピュータの操作だけ

で遂行できるが、それぞれの情報資源の検索結果や解析結果を紙にメモあるいはコンピュータ上

でコピー＆ペーストをして、次の情報資源に入力として与える必要がある。したがって、多数の情報

資源を利用する場合や、大量のデータを検索・解析する場合は、このような手作業による操作には

限界があり、利用者からは自動化の要望が絶えない。そこで、誰もが使いやすい自動化プログラミ

ングを提供でき、かつ一旦開発された自動化システムを共有できるようなWebサイトがあれば、これ

までと比べてはるかに効率よく作業を行うことが可能となる 2)。 

我々は、上述のような手作業をコンピュータプログラムに置き換え、簡便に自動化できるサービス

として、Web サービス技術に着目し、日本 DNA データバンク (DNA Data Bank of Japan, DDBJ)で

公開を行っているデータベースとデータ解析ツールの Web サービス化を行った 3), 4)。我々は、

DDBJ に登録されている配列データの XML (eXtensible Markup Language)化を行い、SOAP 

(Simple Object Access Protocol)、WSDL (Web Services Description Language)、UDDI (Universal 

Description, Discovery and Integration)等の Web サービス技術を用いて、大量データの転送や長

時 間 ジ ョ ブ へ の 対 処 を 実 現 し 、 DDBJ-XML と し て 公 開 を 行 っ て い る 

(http://www.xml.nig.ac.jp/index.html)。 同時に、要素となる Web サービスを組みあせたデータ処

理の流れに対する要求とその実現手法を調査し、一連のデータ処理を可能とするワークフローの

開発を行った。こうした Web サービスの所在と利用方法は Web サービスの登録・公開・検索を行う

仕組み(UDDI)を用いて、ディレクトリーに蓄積される。バイオデータと解析ツールの利用者のプロ

グラムは、このディレクトリーから必要な Web サービスを見つけて、その Web サービスに接続して、 

必要なサービスを受けてその結果をプログラムで選択・加工して自動的に利用者のデータベース

に蓄積して再利用可能とする。さらに、Web サービスの充実と利用経験の蓄積によって、複数の

Web サービスを組み合わせた複合サービスをワークフローとして提供・利用可能となる。 
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図 1 Web ブラウザーからの複数 Web サイトへ

のアクセス例。ここで、A-Cは、利用するデータ

ベースの Web サイトを表し、①-③は、各 Web

サイトで行う解析を表す。また、[DATA]は、

①-③の解析によって得られたデータ群を表す。

ここで、解析①-③は、Web サービス技術を用

いることによって、各 Web サイトにアクセスする

ことなく、自動化が可能である。
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２. DDBJ が提供するＷｅｂサービス 

DDBJ の Web サービスは DDBJ-XML (http://www.xml.nig.ac.jp/) で確認することができる。このサイト

で提供されている Web サービスの一覧 (WSDL リスト) を図２に示す。 図２の右端のカラムにある ”List 

to execute” をクリックすると該当する各 Web サービスで利用可能なメソッドの一覧表が Web ブラウザーに

表示 される。Web サービ スで利用可能な 全メ ソッドの 一覧 は、日 本語バ イオポータ ルサイト 

(http://www.bioportal.jp/) の ”道具箱” 内の ”DDBJ が提供する Web サービス” より提供されているの

で参考にされたい。 

DDBJ Web サービスで提供されているメソッドの一例として、”Blast” のメソッドを図 3 に示す。Blast に

は、3 種類のメソッドが用意されている。最初のメソッドｓerchParam は、①BLAST の中で使用する特定の

BLAST プログラム（例 blastp）、②相同性検索の対象とするデータベースの名称（例 SWISS；Swiss-Prot

の意）、③問い合わせ配列(Query)、④相同性検索のパラメーター、これら４つを指定して実行するメソッド

である。2 番目のメソッドｓerchSimple は、パラメーターはシステムに予め設定されているものを用いて実行

するメソッドである。3 番目のメソッド extractPosition は、上述のメソッドより得られた BLAST の結果を分析

して、問い合わせ配列(Query)とデータベースからヒットした配列（Hit）の一致した部分の位置を抽出する

メソッドである。 

我々が構築した Web サービスは通信プロトコルとして World Wide Web コンソーシアム (W3C, 

http://www.w3.org/) で標準化が進んでいる SOAP を利用している。外部から送り込まれた要求はファイ

アウオールの内側にある SOAP 対応のサーバーで受け付けた後、実際に検索や解析をするサーバーに

転送され、実行サーバーは実行結果を SOAP サーバーに返す。その後、SOAP サーバーが利用者に実

行結果を発送する。（この SOAP プロトコルを使用することによって、利用者はインターネットで繋がれたほ

かのマシンを利用者のマシンと同じようにプログラムを実行させることができる。）利用者からの要求も実行

結果も基本的には XML 形式でやりとりされる。利用者は SOAP で返送されてくる実行結果を加工するプ

ログラムを用意しておけば、実行結果を独自の形式に変換したり、手元のデータベースに格納したり、独

自の解析プログラムに渡すことができる。我々が構築した Web サービスのハードウェアとソフトウェア一覧

を図 4 に示す。 

 

3. DDBJ Web サービスを利用するための実行環境と実行例 

SOAP を使用することにより、いくつものデータベースや解析結果に容易にアクセスすることが可能とな

る。DDBJ の Web サービスは Perl または JAVA のプログラムから利用できるが、ここでは、利用者のコンピ

ュータの微妙な設定の違いの影響が少ない Perl プログラムを WINDOWS 上から利用する場合について

紹介する。SOAP の環境が用意されていない WINDOWS の場合は、http://www.activestate.com/から

ActivePerlの WINDOWS 版をダウンロードし、インストールを行う。Web サービスにアクセスするためには、

「1. WDSL ファイルの指定。２．メソッドの呼び出し。」をプログラム上で行う必要がある。ここで、サンプル

プログラムとして、アクセッション番号を指定して該当する国際塩基配列データベースのエントリをXML形

式で入手するために、Web サービスの GetEntry 中のメソッド getXML_DDBJEntry(accession)を利用する

例である。 
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図 2 DDBJ が提供する Web サービス一覧 

 DDBJ-XML (http://www.xml.nig.ac.jp/) の Web サービスのメニューで表示される一覧表。左端のカラ

ムに Web サービスのカテゴリーが表示されており、右端のカラムにある ”List to execute” をクリックすると

各 Web サービスで利用可能なメソッドの一覧表が表示される。現在、16 サービス 136 メソッドが利用可能

である。 

 

図 3 Web サービス Blast に用意されているメソッド 
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RedHat Linux 7.2J  (Operating System)

GLUE 3.2.1 (SOAP Server)

J2SE  (Development Language) PostgreSQL 7.2.1  (RDB)

Jakarta Tomcat 4.1.10  (Web Server, Servlet Container) Java Mail 1.2

WSDL解析解析解析解析、、、、SOAP簡易実行簡易実行簡易実行簡易実行

WSDLをををを解析解析解析解析しししし、、、、Web I/Fのののの
動的生成動的生成動的生成動的生成、、、、SOAPのののの簡易簡易簡易簡易
実行環境実行環境実行環境実行環境をををを提供提供提供提供SOAPサービスサービスサービスサービス群群群群のののの公開公開公開公開

実実実実サーバサーバサーバサーバへへへへ接続接続接続接続, 
BLASTなどのなどのなどのなどの一部一部一部一部サービサービサービサービ

ススススについてはについてはについてはについては、、、、パージングパージングパージングパージング
処理処理処理処理をををを実装実装実装実装
BioJava 1.2.1

WSDL登録登録登録登録

自自自自・・・・他他他他サイトサイトサイトサイトののののWSDLのののの

登録登録登録登録をををを受受受受けけけけ付付付付けるけるけるける

CPU：Pentium III 1.3GHz x 2, Memory size：4GB,
Hard disk: 18GB, 36GB x 2 (90GB)  

図 4 DDBJ Web サービス用 SOAP サーバーの使用ハードウェアとソフトウェアの一覧 

 

Perl のソースコードを以下に示す。 

#!/usr/bin/perl 

 

# 1. SOAP にアクセスするために必要なパッケージである SOAP Lite のインクルード 

use SOAP::Lite; 

 

# 2. 使用した SOAP サーバーの WSDL リストファイルの指定 

$service = SOAP::Lite -> service('http://xml.nig.ac.jp/wsdl/GetEntry.wsdl'); 

 

# 3. 使用したい WEB サービスの呼び出し 

$result = $service->getXML_DDBJEntry("AB000003"); 

なお、JAVA、もしくは、Windows 以外の OS(Mac、Linux)上での利用実行環境構築については、

DDBJ-XMLのWeb サービスチュートリアル (http://www.xml.nig.ac.jp/tutorial/index_jp.html) に詳しく紹

介されているので、参考にされたい。また、大量データの転送や長時間ジョブへの対処として、タイムアウ

ト時間の設定や非同期にメソッドを実行させる設定など大規模な配列データ解析に用いられることを想定

した対応も行っている。こちらも上述の Web サービスチュートリアルに紹介されているので、併せて参考に

されたい。 

4．DDBJ Web services を用いたワークフローの構築 
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我々は、これまで紹介してきたDDBJ Webサービスのメソッドを用いて、複数のWebサービスを組み合

わせた複合サービスをワークフローとして開発を行った。以下に、現在開発したワークフローについて、配

列データベースからの情報抽出や情報の統合化を中心としたワークフローについて紹介を行う。 

4.1. DDBJ-Uniprot ワークフロー 

我々は、タンパク質名などのキーワードから塩基配列データベース(DDBJ)とアミノ酸配列データベース

(Uniprot)中より関連するエントリを検索し、DDBJ アクセッション番号、プロテイン ID、UniProtID の関連付

けを行うためのワークフローの開発を行った (http://www.xml.nig.ac.jp/workflow/ddbj_uniprot_jp.html)。

構築したワークフローと解析内容を図 5 に示す。本ワークフローは、上述のサイトにて Perl と JAVA のサン

プルプルグラムの提供を行っているので、実際に、Web サービスを体感されることをお勧めする。 

 

① ② ③ ④ ⑤
 

 

図 5 DDBJ-Uniprot ワークフロー。 ワークフローの解析手順は、 

①, キーワード検索システムである[SRS]を用いて検索をかけ、該当するエントリーのアクセッション No を取得する。 

②, その結果から [GetEntry] を用いて、DDBJ エントリーから FASTA 形式で コーディング領域のアミノ酸配列を抜き出す。 

③, その配列で 相同性検索の一つである [Blastp] を 比較対照を UniProt のデータベースに指定して実行する。 

④, ヒットしたエントリーのアノテーションを用いて [GetEntry] を用いて、UniProt エントリーから情報を取得する。 

⑤, アクセッション番号、プロテイン ID、UniProt ID、プロテインシンボル、プロテインの定義 の取得を行い、タブ区切りで表示する。 

となっている。DDBJ Web サービスで提供しているメソッドを解析手順中[ ]で示す。 

 

4.2. Ensembl – PSB ワークフロー 

我々は、塩基配列データベース (DDBJ) とアミノ酸配列データベース (Uniprot/SwissProt) とのクロス

リファレンス情報を元に Ensembl のヒトゲノムの全遺伝子とタンパク質の立体構造データベース (Protein 

Data Bank, PDB) を関連付け、立体構造まで分かっているタンパク質を分かりやすく整理を行うためのワ

ークフローの開発を行った(http://bioportal.ddbj.nig.ac.jp/gene/index_jp.html)。解析ワークフローを図・に

示す。本解析の結果、Ensembl で公開されているヒト全遺伝子数 35,845 遺伝子に対する各データベース

とのクロスリファレンス情報があった遺伝子数を図 6C に示す。なお、各データベースのクロスリファレンス

情報を取得し、染色体ごとにまとめて表示するサービスも行っている（図 6D）。  

 

4.3. その他のワークフロー 
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4.1、4.2 章にて紹介してきたワークフローのほかにも、任意の DNA 配列を DDBJ データベース対して 

blastnを行い、その結果の上位ヒットのエントリを抽出し ClustalWで比較を行う「Blast-ClustalWワークフロ

ー」や DDBJ に登録されている全ての大腸菌エントリをゲノム配列にマッピングを行う「大腸菌ゲノムワーク

フロー」等のワークフローの開発を行っている。開発したワークフローは、下記URLにて公開を行っている

ので、参照されたい(http://www.xml.nig.ac.jp/workflow/index_jp.html)。 

 

5. まとめ 

ゲノムに代表されるような大量なデータを解析対象とし、多様で大量の情報資源がインターネット上に

点在する今日、多様な情報資源をコンピュータプログラムによってできる限り自動的に処理できる環境が

望まれる。点在する情報資源を共有するためには、利用者側だけでこうした環境を実現することは不可能

であり、情報資源を提供する側も協力しなければならない。その有力な手段が Web サービスである。Web 

サービスを活用することによって、利用者のプログラムがディレクトリに問い合わせをして必要な Web サー

ビスを見つけ出し、該当するWebサービスに直接指示を出して結果を受け取ることができる。さらに、比較

的開発コストをかけることなく、今回ご紹介したような複数のＷｅｂサービスをつなぎ合わせ、一連の課題を

実行するワークフローを構築することもできる。 

 これまでに Web の世界を爆発的に広げた HTML とＨＴＴＰと同様に、これからは、XMＬ，SOAP 等の

Web サービス技術がこれまでとは次元の違う Web の世界を展開することを信じている。すでに、

BioMoby
5)のプロジェクトでは Web サービスの活用が進んでいる。また、国際塩基配列データベース事業

において DDBJ のパートナーである EBI
6)や、タンパク質立体構造データベースである PDBj 

(http://pdbj.protein.osaka-u.ac.jp/SOAP/), KEGG(http://www.genome.jp/kegg/soap/)など様々な機関にお

いて Web サービスを展開されつつある 7) ～ 9)。今後、Web サービスを提供するサイトが増えることによって、

Web サービスを活用した解析は重要性を増していくと考えられる。 

 

謝辞 

本研究成果の一部は、科学技術振興調整費先導的研究「新世代バイオポータルの研究開発」および

科学技術振興機構「バイオインフォマティクス高度化事業」のもと開発が行われた。 

 

参考文献 

1) Nucleic Acids Research: Database Issue. Nucleic Acids Research, Vol. 33, pp. D1-D679, (2005). 

2) Stein, L.: Creating a bioinformatics nation, Nature, Vol. 417, pp. 119-120, (2002). 

3) Sugawara, H. and Miyazaki, S.: Biological SOAP servers and web services provided by the public 

sequence data bank. Nucleic Acids Research, Vol. 31, pp. 3836-3839, (2003). 

4) 菅原秀明, 五條堀孝 (編集)：DDBJ の利用法, 共立出版, (2003). 

5) Wilkinson, M.D. and Links, M.: BioMoby: an open source biological web services proposal. Brief. 

Bioinf., Vol. 3, pp. 331-341, (2002). 

6) Wang, L., Riethoven, J.J.M. and Robinson, A.J.: XEMBL - distributing EMBL data in XML format. 

Bioinformatics, Vol. 18, pp. 1147-1148, (2002). 

島貫
テキストボックス
－27－



7) Wang, J. and Mu, Q.: Soap-HT-BLAST: high throughput BLAST based on Web services. 

Bioinformatics, Vol. 19, pp. 1863-1864, (2003). 

8) Casstevens, T.M. and Buckler, E.S.: GDPC: connecting researchers with multiple integrated data 

sources. Bioinformatics, Vol. 20, pp. 2839-2840, (2004). 

9) Iragne, F., Barre, A., Goffard, N. and De, Daruvar, A.: AliasServer: a web server to handle multiple 

aliases used to refer to proteins. Bioinformatics, Vol. 20, pp. 2331-2332, (2004). 

 

① ②

③ ④

⑤

⑥

A

各DBとの関連情報の
ある/なしを表示

詳細情報へ

B

C

D

 

図 6  Ensembl – PSB ワークフロー。(A). Ensembl – PSB ワークフローの概要。(B). ワークフロー解析手

順。(C). Ensembl ヒトゲノムの全遺伝子と各データベースとクロスリファレンス情報があった遺伝子数の統

計情報。(D). 各染色体ごとの詳細情報一覧。図中「染色体番号」により、ヒト染色体ごとの詳細情報を閲

覧することが可能。 
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