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オープンバイオ研究会とは

• オープンバイオBoF@GIW2004(第０回)
– 40～50名の参加者、15プレゼンテーション

• KNOB, Community, GBrowse, SOKOS, BioPython,
BioConductor, BioRuby, ChemRuby, G-language,
Biojava, JAMBO, Ensembl, Omic Space, Xgrid, SO

http://open-bio.jp/

• オープンソースを中心としたリソースの開発・推進
– ミーティング
– ドキュメンテーション



今回は
•ショートプレゼンテーション

– BioPerl
– BioRuby
– G-language
– SayaMatcher
– KNOB

•ハンズオンセミナー
– 実際に体験



BioRuby.project("introduction")
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• Bio::Sequence, Location, Feature, Alignment クラス
– 塩基配列、アミノ酸配列の取り扱い
– 組成、スプライシング、翻訳、ウィンドウサーチなど

• Bio::DB 系クラス
– データベースのパーザ
– GenBank, UniProt, PDB, KEGG etc.

• Bio::Appl 系クラス
– Blast/Fasta/ClustalW などを実行し結果をパーズするファクトリ
– Blat, Sim4, Spidey, Genscan, Sosui, Psort, TargetP etc.

• Bio::IO 系クラス
– データベースやウェブサービスの入出力インターフェイス
– Web Service (SOAP, REST)

• KEGG API, DDBJ XML, BioDAS etc.
– OBDA (Open Bio Database Access)

• BioRegistry, BioSQL, BioFetch, BioFlat etc.

• Bio::PubMed, Bio::Reference クラス
– 文献データベース検索、BibTeX などのフォーマッタ

• Bio::Pathway, Bio::Relation クラス
– グラフ、２項関係の演算


