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1.基本的な知識を学ぼう
1.1 Ensembl とは？
Ensemblのトップページ（上記URL参照）による
と以下のような説明がある。
「 Ensembl と は EBI(European Bioinformatics 
Institute) とSanger Instituteによる共同プロジェ
クトで、真核生物のゲノムアノテーションを自動的
に生成し、維持するソフトウェアシステムの開発を
行っている。Ensemblは主にWellcome Trust財
団により主に資金提供を受けている。Ensemblプ
ロジェクトによって作成されたすべてのデータ、な
らびにそれらのデータを解析し可視化するのに用い
られるソフトウェアへのアクセスは無償で、なんの
制約もなく提供されている。」
おそらく'ensemble'のもじりで命名されたと考え
られる。リーダーズ英和辞典第２版によると、音楽
用語で「アンサンブル《1) 2 部以上からなる合唱
曲・合奏曲; その合唱[合奏]者たち 2) 演奏者・歌
手・踊り手の一団; その演奏や演技の統一性》」と
いう意味の他、数理用語で「（系の）集合、集団」
という意味があり、Ensemblが何たるかを暗示し
ている。また、単語中にEBI で維持されている核酸
配列データベースEMBLのスペルが含まれており、
そういったウイットの利いたプロジェクト名となっ
ている。

1.2 なぜ Ensembl を使うのか。その特徴
とは？
究極の物理地図であるゲノム配列(golden pathと
呼ばれる)を元にして、ゲノム中の任意の場所の特
徴（例えばその生物種由来のESTの有無、類縁モ
デル生物種で同定されている遺伝子配列との配列相
同性のある領域やGC含量）を任意の解像度で見る
ことができる。それを助けているのが、Ensembl
の大きな特徴となっている秀逸なウェブインターフェー
スである。
さらにmartviewの使用により簡単に手軽にデータ
マイニングできる。
また、ウェブインターフェースではアクセスするこ
とが困難なぐらい多数の検索結果を求められる人向
けに、UNIXのコマンドラインからもアクセスでき
る。Ensemblのデータベースはmysqlと呼ばれる
フ リ ーの RDBMS(Relational Database 
Management System) で実装されているので、
SQLでの問い合わせが可能となっている。
最大の特徴は、フリーである、ということである。
すなわち、使われているソフトウェアがすべてフリー
ウェアであるばかりでなく、フリーで使える上にそ
の開発自体がオープン（本来の意味でのオープンソー
ス）なので、自由に開発に参加できる。
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1.3 どんな実験のどの段階で使うのか
いろんな段階で使える。とくに、実験を組む際の候
補遺伝子の in silico スクリーニングに威力を発揮
する。また注目している遺伝子のゲノム上の位置関
係がさまざまな解像度で閲覧可能なので、簡単に近
傍のゲノム配列や遺伝子コード領域を検索できる。

2.実際に使ってみよう
・Ensembl を使うのに必要な準備とは
1. ウェブブラウザーを介した利用
まずは何かを調べようという生物学的な興味である。
あとはインターネットに接続された、コンピュータ

とそれにインストールされたウェブブラウザーがあ
れば十分である。

2. UNIXのコマンドラインからの利用
mysqlがインストールされた、インターネットに接
続されたコンピュータ環境が最低限必要である。自
前にEnsemblのmysqlデータベースを持つ場合は
必ずしもインターネット接続が必要とはならないが、
解析を進めるには他のサイトのウェブページを参照
する際などに必須であろう。さらにUNIXの基本的
な知識に加え、現時点でのEnsemblのスキーマを
必要なレベルで把握しておく必要がある。

・具体的な手順

3. 知っていると便利な使い方
DASサーバを自前で上げて、必要な情報をEnsembl中に投影する使い方（二階堂氏の発表参照）。
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