
 

 〜 微生物分離株のDx管理・データ解析〜       

デジタル菌株コレクション ＆ 比較ゲノム解析ソフトウェア 

フィルジェン株式会社 



微生物ゲノムデータ解析に 
新たなアプローチが必要な理由 
研究開発では、ゲノムアセンブリ能力の不足やゲノムデータマイニングツールの
欠如、データセットの管理不備などにより、ゲノムデータの価値を最大限に引き
出すのに苦労することが多く、その結果、計り知れない潜在能力と商業的価値が
実現されないままになっている。 
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こんな課題に直面していませんか？ 
 
  ゲノムアセンブリ：品質とスループットへのジレンマ 
  データ管理：複雑でエラーが発生しやすい 
  データ解析：手動、遅い、高価 
  データ共有：権限、リモート∕パブリックアクセス 



デジタル菌株コレクションとデータ解析機能を備えた 
Arxは、これらの課題の解決策となります 
これまでの微生物研究は、その重要性にもかかわらず、断片化されたツールと非効率的なワーク
フローによって阻害されている場合が多くありましたが、Arxは、これらの問題を解決し、微生
物研究チームが自らの菌株に関する貴重な情報をより迅速に発見することを可能にします。 

例えば⋯ 
科学的疑問 1 
どの菌株がビタミン X を生成できるのか？ 
科学的疑問 2 
このタンパク質配列 Y を持つ菌株はどれか？ 
科学的疑問 3 
どのオルソログが表現型 Z を引き起こすのか？ 
科学的疑問 4 
分離株 A は分離株 B と同じ種に属しているか？ 

これらの科学的疑問に対し、迅速かつ有意義な答えを導き出すことができます！
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これまでのワークフローは非効率 



データ管理の難しさを解決する 
データはハードディスクにローカルに保存されており、利用可
能なデータセットの全体像を把握し共有することが困難です。 
 
特にデータは様々な研究部門、研究チームなどのグループごと
に分散している場合が多く、同じ組織内に属しているにも関わ
らず、組織内の分断と保護主義を助長してしまいます。 
 
また、各データにはメタデータが付与されておらず、処理の不
整合やデータの不整合などもあるため、自動分析に対応させる
ことも困難です。 
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Arx を用いることで 
データはフォルダ構造で一元的に整理する
ことができ、利用可能なデータセットの全
体像を包括的に把握し共有することが可能
です。 
 
データはいつでも誰でも利用可能なため、
様々な研究部門や研究チームなど、グルー
プ間でのデータ共有を容易にします。 
 
また、メタデータにより大きなミスを防止
するとともに、一貫性のある処理によって
互換性のあるデータを構築できるようにな
るため、高速かつシンプルなデータマイニ
ングを実現します。 



Arxは誰のため、そしてどのような研究に 
活用することができるのか 
様々な研究課題に対して、チーム内の生物学者や菌株コレクション
の責任者、バイオインフォマティシャンが素早くデータにアクセス
することができます。 

こんなユーザーに最適 

微生物株コレクションのための
中央データプラットフォーム 

病原体と抗生物質耐性に
ついて理解する 

新たな発酵食品の開発 
土壌微生物叢を理解する
ことで、植物の健康と収
量を向上させる 

Arxのアプリケーション 

より効率的で使いやすい、プロジェクトに依存しないツールを探している
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独自の分離株を保有しており、安全で拡張性があり、カスタマイズ可能な
プラットフォームが必要な菌株コレクション・データベースの管理者 

実験研究に重点を置いているが、ゲノム解析への迅速なアクセスが必要な
生物学者 



すべてのゲノムデータとメタデータを保存、整理、保護することで、いつで
も安心して簡単にアクセスできます。 

誰でもコーディング不要で、迅速かつ簡単にデータを検索・分析できま
す。チームの効率性とイノベーションを向上させましょう。 

微生物ゲノム解析のワークフローすべてを1つのブラウザプラットフォーム
で実行・管理できます。ツールが分散していたり  、手作業が必要になった
りすることはもうありません。 

Arxは、微生物ゲノム解析ワークフローのあらゆる
ステップを効率化します 
データ、分析、そして洞察を直感的なプラットフォームに統合することで、より迅速に、より自
律的に、そして信頼性を持って作業を進めることができます。 

シームレスなエコシステム 
データ準備にかかる時間を数日から数週間短縮できるデータ前処理パイプライン（Aditus）を加え、ゲノムデータからより多くの価値を引き出すために使用できるArxを導入したエコシステムの構築も可能です。 
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アセンブリパイプラインへの入力： 生データ（fastq形式など） Arxへの入力： アセンブル済みゲノム（gbk, fna, faa形式など） 



Arxは研究効率を高めるための微生物 
ゲノム解析ツールを備えています 
新たな研究体験への準備はできていますか？高度な計算ツールが、
生の微生物データを正確な科学的知見へと変換します。かつてない
明瞭さとスピードで、複雑なゲノム構造を自在に探索できます。 

パスウェイ解析 
生化学パスウェイマップをカバレッジに基づいて色
分けすることで、ゲノム全体にわたる機能を探索で
きます。単一のゲノムまたはグループを比較し、形
状からカバレッジされたアノテーションや遺伝子へ
と詳細に掘り下げることができます。 

アノテーション検索 
どのゲノムにどのアノテーションが含まれているか
を確認し、該当遺伝子に直接ジャンプできます。 
フラワープロット 
複数のゲノムにわたる共通（コア）アノテーション
と固有アノテーションを、インタラクティブなフラ
ワープロットで要約します。 
遺伝子比較 
遺伝子を整列させ、ゲノム上の近傍領域を比較しま
す。クエリ対象の遺伝子の周囲±10kbの領域を表示
し、遺伝子をオルソグループごとに色分けします。 

遺伝子形質マッチング 
2つの表現型グループを区別する遺伝子（または機能
アノテーション）を探索します。 

BLAST 
BLASTアルゴリズムを使用して、ゲノムアセンブリ内
または特定された遺伝子とタンパク質内のヌクレオチ
ドまたはタンパク質配列を探索します。 
系統樹 
TaxID、ゲノム類似性（approxANI/GenDisCal）、ま
たは単一コピーのオルソログ（OrthoFinder）から系
統樹を生成します。 

ドットプロット 
2つのアセンブリを比較して、類似領域や反復領域、
構造変化を明らかにします。 
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