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DDBJにおけるWEBサービス

• ２００２年２月からバイオWEBサービスを公開
• DDBJをはじめとするさまざまなデータベース
のキーワード検索やエントリ取得機能に加え、
相同性検索、多重配列などの２５カテゴリ、

１７１メソッドを公開

• 複数のWEBサービスを組み合わせた１４の
ワークフローの事例も公開



DDBJで公開しているWEBサービス

DDBJ/EMBL/GenBankで管理されている生物分
類情報のエントリ取得や検索機能を提供

TxSearch

他サイトで開発されたデータベースをDDBJから分
かりやすく公開

Ensembl, NCBIゲノム
アノテーション, RefSeq, 
GO, OMIM

DDBJで開発した２次データベースシステム
GIB, GIB-V, GIB-IS, 
GIB-ENV, GTPS, 
GTOP

20以上のデータベースのエントリ取得やキーワー
ド検索機能を提供

getentry, SRS, 
ARSA

相同性検索や多重配列整列などの解析機能を提
供

BLAST, FASTA, 
ClustalW, 
VecScreen, Mapping

サービスの説明サービス名



世界中で公開されているWEBサービス

トップページからリンクしています。
言語を英語にする必要があります。



http://www.xml.nig.ac.jp/index_jp.html



DDBJのWEBサービスへのアクセス方法
#!/usr/bin/perl
# 1. SOAP Liteのインクルード
use SOAP::Lite;

# 2. WSDLの指定
$getentry = SOAP::Lite -> service(‘
http://xml.nig.ac.jp/wsdl/GetEntry.wsdl');

# 3. WEBサービスの呼び出し
$entry = $getentry->getFASTA_DDBJEntry("AB000100");

#ワークフローを構築する場合、次のサービスへつなげる
#$blast = SOAP::Lite -> service(‘http://…
#$result = $blast->searchParam(…, $entry, …)



ワークフローの事例



ワークフローの構築

DDBJのWEBサービスを組み合わせ、ワークフローを構築する。

構築するワークフローの例

キーワード SRS GetEntry FASTA
ファイル

ワークフローの手順
１．任意のキーワードを指定する。
２．SRSを用いてそのキーワードを含むエントリのアクセッション番号
一覧を取得する。

３．各アクセッション番号の配列をGetEntryを用いてFASTAファイル
で取得する。



Taverna起動画面

利用可能なWEBサービス

ワークフロー詳細画面

ワークフローの可視化画面



WSDLの登録
１．右クリック ２．クリック

３．WSDLのURL指定



サービスをワークフローに登録

２．サービスが追加される

３．可視化画面に追加される

１．ドラッグ



入力情報を登録

１．右クリック

２．クリック

３．入力情報名を指定

４．ワークフロー詳細画面に
反映される。



入力情報とSRSの接続
１．右クリック

２．クリック

３．可視化画面が更新される



出力情報とSRSの接続
１．出力情報作成

２．SRSの結果と
出力情報の接続

３．可視化画面が
更新される。



ワークフローの実行
１．クリック

２．クリック

３．キーワードの入力

４．クリック（ヒトのエントリ かつ mRNA かつ キーワード prionを含むもの）



ワークフローの実行結果

検索条件を満たすエントリの
アクセッション番号一覧



ワークフロー結果の分割（拡張）

改行コードを区切り文字と
して分割する



簡単な文字列の処理

‘ACCESSION  AF187843’の最初の’ACCESSION  ‘が余計なので
取り除く処理をBeanshellで作成する。

Javaのコード



getentryの実行
Beanshellできれいにしたアクセッション番号一覧を用いて、その
一覧の分だけgetentryを繰り返し実行し、配列を取得する。

繰り返し実行
ア
ク
セ
ッ
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ン

番
号
一
覧



ワークフローの実行

ワークフローの各ステップの様子を確認することができる。

split_list, convert, SRSは完了
getFASTA_DADEntryを繰り返し実行中



ワークフローの結果

ワークフローの最終結果だけでなく、各ステップの結果も見ることが
できる。

文字列の変換処理



ワークフローの拡張

・キーワード検索で取得した配列をクエリとして
BLASTを実行
・BLASTの結果をパース
・UNIPROTのDEFINITION行を取得
・テーブル形式で解析結果のまとめ

実行制御（table処理は、uniprot_parser, blast_parserの
２つが完了するまで実行しない）

検索結果例
（DDBJ） （protein ID） （UNIPROT） （DEFINITION）
AF187843-1 AAG43448.1 Q9UKY0 Prion-like．．．
AF187844-1 AAG43449.1 Q9UKY0 Prion-like．．．



サービスとワークフローの入出力形式

ワークフロー構築に必要なサービスを検索
することができる。
より高度な入出力形式を指定したサービスの
検索機能は無いようである。
ワークフローの入出力形式はオントロジーを
用いて指定することが可能である。



WEBサービスをつなぐシステム＠DDBJ
あるサービスの実行結果から自動的に次に実行できるサービスを
ピックアップするシステムを開発中。ワークフローの設計・構築に
有用であると思われる。各サービスの入出力形式の標準化が
不可欠である。



Tavernaを用いた個人的な感想
• さまざまなサービスを組み合わせてワークフローを構築する
ことができる。

• 繰り返し処理や選択（if文相当の機能）なども表現することが
可能である。

• 途中結果を見ることができるのは便利である。
• ある研究者が構築したワークフロー（ノウハウ）を別の研究
者が実行できるのは有意義である。

• サービスとサービスの間はパーサなどが必要である。
• パーサはbeanshellという部品を用いてJavaでコーディング
した。

• コーディング作業はエラー箇所を特定するのに苦労した。
（簡単に特定する方法があるのかもしれませんが。）
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