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RubyRubyとは？とは？

オブジェクト指向スクリプト言語オブジェクト指向スクリプト言語

http://www.rubyhttp://www.ruby--lang.orglang.org//
日本で開発され、海外にも普及したプログラム言語日本で開発され、海外にも普及したプログラム言語

作者作者: : まつもとゆきひろ氏まつもとゆきひろ氏

PerlPerlとの類似点との類似点

テキスト（文字列）処理が得意テキスト（文字列）処理が得意

スクリプト言語（コンパイル不要）スクリプト言語（コンパイル不要）

JavaJavaとの類似点との類似点

オブジェクト指向オブジェクト指向



RubyRubyを選択した理由を選択した理由

オブジェクト指向オブジェクト指向
データ構造を容易に記述できるデータ構造を容易に記述できる

データとデータに対する処理を一括管理可能データとデータに対する処理を一括管理可能

→→構造化されたデータが数多く存在する生物学構造化されたデータが数多く存在する生物学
分野では特に有用分野では特に有用

簡潔な文法簡潔な文法
書きやすく読みやすい書きやすく読みやすい

開発効率が高い開発効率が高い

日本日本で誕生し海外にも普及した言語で誕生し海外にも普及した言語



BioBioRubyRuby

2000/11/21 2000/11/21 BioBioRubyRubyプロジェクト開始プロジェクト開始

2001/06/21 2001/06/21 バージョンバージョン0.10.1をリリースをリリース

…… （（この間この間, , リリースリリース1818回回,  ,  学会発表学会発表88回回などなど））

2004/12/13 2004/12/13 バージョンバージョン0.620.62をリリースをリリース

現在現在

ファイル数ファイル数: : 130130以上以上

行数行数:: 37,00037,000行以上行以上

開発者開発者:: 累計累計 99人人以上以上((うち海外うち海外22人人))



BioBioRubyRubyの機能（の機能（11））

基本的なデータ構造基本的なデータ構造・アルゴリズム・アルゴリズム

塩基・アミノ酸配列塩基・アミノ酸配列 ((Bio::SequenceBio::Sequence))
部分配列の切り出し・翻訳など部分配列の切り出し・翻訳など

配列上の位置情報配列上の位置情報 ((Bio::LocationsBio::Locations))
アノテーションアノテーション ((Bio::FeaturesBio::Features))
マルチプルアライメントマルチプルアライメント ((Bio::AlignmentBio::Alignment))
二項関係二項関係 ((Bio::RelationBio::Relation))
パスウェイパスウェイ ((Bio::PathwayBio::Pathway))
文献情報文献情報 ((Bio::ReferencesBio::References))
……



BioBioRubyRubyの機能（の機能（22））
データベース等のデータフォーマット対応

FASTAFASTA形式形式 ((Bio::FastaFormatBio::FastaFormat))
GenBankGenBank/DDBJ /DDBJ ((Bio::GenBankBio::GenBank))
EMBL EMBL ((Bio::EMBLBio::EMBL))
SwissProt/TrEMBLSwissProt/TrEMBL ((Bio::SPTRBio::SPTR))
PIR(NBRFPIR(NBRF形式形式) ) ((Bio::NBRFBio::NBRF))
PDB PDB ((Bio::PDBBio::PDB))
PROSITE PROSITE ((Bio::PROSITEBio::PROSITE))
KEGG KEGG ((Bio::KEGGBio::KEGG::*)::*)
TRANSFAC TRANSFAC ((Bio::TRANSFACBio::TRANSFAC))
FANTOM FANTOM ((Bio::FANTOMBio::FANTOM))
MEDLINE MEDLINE ((Bio::MEDLINEBio::MEDLINE))
Gene OntologyGene Ontology ((Bio::GOBio::GO))
他、合計約他、合計約2626種類のデータ形式に対応種類のデータ形式に対応



BioBioRubyRubyの機能（の機能（33））
解析ソフトウェアの結果処理

BLASTBLAST ((Bio::BlastBio::Blast))
FASTAFASTA ((Bio::FastaBio::Fasta))
HMMERHMMER ((Bio::HMMERBio::HMMER))
CLUSTAL WCLUSTAL W ((Bio::ClustalWBio::ClustalW))
MAFFTMAFFT ((Bio::MAFFTBio::MAFFT))
sim4sim4 (Bio::Sim4)(Bio::Sim4)
BLATBLAT ((Bio::BLATBio::BLAT))
SpideySpidey ((Bio;;SpideyBio;;Spidey))
GenScanGenScan ((Bio::GenScanBio::GenScan))
PSORTPSORT ((Bio::PSORTBio::PSORT))
TarrgetPTarrgetP ((Bio::TargetPBio::TargetP))
SOSUISOSUI ((Bio::SOSUIBio::SOSUI))
TMHMMTMHMM ((Bio::TMHMMBio::TMHMM))
他、合計約他、合計約1515種類の解析ソフトウェアに対応種類の解析ソフトウェアに対応



BioBioRubyRubyの機能（の機能（44））
ファイルやネットワーク経由のデータ入出力

Bio::FlatFileBio::FlatFile
Bio::FlatFileIndexBio::FlatFileIndex
Bio::FetchBio::Fetch
Bio::SQLBio::SQL
Bio::RegistryBio::Registry
Bio::DASBio::DAS
Bio::KEGG::APIBio::KEGG::API
Bio::DDBJ::XMLBio::DDBJ::XML
Bio::PubMedBio::PubMed
……



Bio::PDBBio::PDBクラスクラス
（（PDBPDBパーサ）についてパーサ）について



Bio::PDBBio::PDB

PDBPDBフォーマットのパーサフォーマットのパーサ

20032003年年99月月3030日新規追加日新規追加

仕様書を見ながら作った仕様書を見ながら作った

最低限のパース機能のみ最低限のパース機能のみ

20042004年年22月頃月頃
Alex Alex GutteridgeGutteridge氏から意欲的なパッチ氏から意欲的なパッチ&&機能拡張機能拡張
が届くが届く

さっそく採用さっそく採用(2004/3/2)(2004/3/2)
規模が大きくなったのでファイル分割規模が大きくなったのでファイル分割



Bio::PDBBio::PDBの特徴の特徴

Bio::FlatFileBio::FlatFile によるファイル形式自動判別にによるファイル形式自動判別に

対応対応
entent = Bio::FlatFile.auto(= Bio::FlatFile.auto(‘‘pdb1a00.entpdb1a00.ent’’) { |f| ) { |f| 
f.next_entryf.next_entry }}

遅延評価のようなことをしている遅延評価のようなことをしている

必要になったときに必要な部分だけをパース必要になったときに必要な部分だけをパース

原子の座標データはもちろん簡単に得られる原子の座標データはもちろん簡単に得られる

REMARK REMARK レコードの情報も漏らさず得られるレコードの情報も漏らさず得られる



Bio::PDBBio::PDBサンプルサンプル

# ファイルから読み込む
ent = Bio::FlatFile.auto(”pdb1a00.ent”) { |f| f.next_entry }
# ID と Definition
puts ent.entry_id;  puts ent.definition
# REMARK
p ent.remark
# 原子の座標
ent.each_atom { |a| p a.xyz }
# プロリンについてだけ原子の座標を表示
ent.each_residue { |r|

r.each_atom { |a| p a.xyz } if r.resName == “PRO”
}
# 他に each_model, each_chain もある



ホモロジー検索ソフトウェアおよびホモロジー検索ソフトウェアおよび
mRNAmRNAマッピングソフトウェアマッピングソフトウェア

のパーサについてのパーサについて



「検索＆ペアワイズアライメント」「検索＆ペアワイズアライメント」
という共通点を持つソフト群という共通点を持つソフト群

BLAST (BLAST (Bio::Blast::ReportBio::Blast::Report 他他))
FASTA (FASTA (Bio::Fasta::ReportBio::Fasta::Report))
HMMER (HMMER (Bio::HMMER::ReportBio::HMMER::Report))
SpideySpidey ((Bio::Spidey::ReportBio::Spidey::Report))
Sim4 (Bio::Sim4::Report)Sim4 (Bio::Sim4::Report)
BLAT (BLAT (Bio::Blat::ReportBio::Blat::Report))

APIもできるだけ共通にすると便利



データ構造とクラスデータ構造とクラス

XXXXX::ReportXXXXX::Report
単一のクエリに対する結果全体単一のクエリに対する結果全体

複数の複数の XXXXX::HitXXXXX::Hit をインスタンスとして持つをインスタンスとして持つ

XXXXX::HitXXXXX::Hit
単一のヒット単一のヒット

複数の複数の XXXXX::HspXXXXX::Hsp をインスタンスとして持つをインスタンスとして持つ

XXXXX::HspXXXXX::Hsp ((またはまたはHSP, HSP, SegmentPairSegmentPair))
配列断片の位置やアライメントなどの情報配列断片の位置やアライメントなどの情報

結果の最小単位結果の最小単位



BLASTBLAST結果の例結果の例

HSP Hit

Hitの一覧

バージョン
Reference
Queryの情報

データベースの情報

Iteration

BLASTN 2.2.6 [Apr-09-2003]

Reference: Altschul, Stephen F., Thomas L. Madden, Alejandro A. Schaffer, 
Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Miller, and David J. Lipman (1997), 
"Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new generation of protein database search
programs",  Nucleic Acids Res. 25:3389-3402.

Query= ri|0610005A07|R000001A15|1277 contigs=2 ver=1 seqid=2
(1277 letters)

Database: fantom2.00.seq 
60,770 sequences; 119,956,725 total letters

Searching..................................................done

Score    E
Sequences producing significant alignments:                     (bits) Value

ri|0610005A07|R000001A15|1277 contigs=2 ver=1 seqid=2                2531   0.0  
ri|0610039M06|R000004L05|1061 contigs=2 ver=1 seqid=423               527   e-148
ri|4930431E11|PX00030N13|1181 contigs=2 ver=1 seqid=14024             333   6e-90
ri|1110004G14|R000015H01|1462 contigs=2 ver=1 seqid=1271              297   3e-79
ri|1700124M20|ZX00096C11|926 contigs=66 ver=1 seqid=52116              80   1e-13
ri|2900019E12|ZX00083B15|841 contigs=2 ver=1 seqid=21970               80   1e-13
ri|0610033N11|R000004G20|840 contigs=2 ver=1 seqid=368                 80   1e-13
ri|9430011C20|PX00107J21|1874 contigs=4 ver=1 seqid=29908              62   3e-08
ri|B830049N13|PX00073P19|1106 contigs=2 ver=1 seqid=24417              62   3e-08

>ri|0610005A07|R000001A15|1277 contigs=2 ver=1 seqid=2
Length = 1277

Score = 2531 bits (1277), Expect = 0.0
Identities = 1277/1277 (100%)
Strand = Plus / Plus

Query: 1    gggcagctctctgaacagccaaggctagattgacactgagcctgtccgttcagacctcgg 60
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 1    gggcagctctctgaacagccaaggctagattgacactgagcctgtccgttcagacctcgg 60

～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～（中略）～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～

>ri|1110004G14|R000015H01|1462 contigs=2 ver=1 seqid=1271
Length = 1462

Score =  297 bits (150), Expect = 3e-79
Identities = 207/226 (91%)
S d l / l

HSP
High-Scoring Segment Pair の略。
BLASTによる相同性検索結果の最小単位



HSP

HSP

Hit

j ggg g g g gg g g g g g g g gg

～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～（中略）～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～

>ri|1110004G14|R000015H01|1462 contigs=2 ver=1 seqid=1271
Length = 1462

Score =  297 bits (150), Expect = 3e-79
Identities = 207/226 (91%)
Strand = Plus / Plus

Query: 113 attcgcctgttcctggaatacacagactcaagctatgaggagaagagatacaccatgggt 172
||||| ||| |||| |||||||||| |||||||||||| |||||||||||||||||||| 

Sbjct: 29  attcggctgctcctagaatacacaggctcaagctatgaagagaagagatacaccatggga 88

Query: 173 gatgctcctgactatgaccaaagccagtggctgaatgagaaattcaagctgggcctggac 232
|| |||||||||||||||| |||||||||||||| |||||| |||||  |||||||||||

Sbjct: 89  gacgctcctgactatgaccgaagccagtggctgagtgagaagttcaaattgggcctggac 148

Query: 233 tttcctaacctgccctacttgatcgatgggtcacacaagatcacgcagagcaatgccatc 292
||||| ||  |||| |||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 149 tttcccaatttgccttacttgattgatgggtcacacaagatcacgcagagcaatgccatc 208

Query: 293 ctgcgctaccttggccgcaagcacaacctgtgtggggagacagagg 338
||||||||| ||| ||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct: 209 ctgcgctacattgcccgcaagcacaacctgtgtggggagacagagg 254

Score = 93.7 bits (47), Expect = 1e-17
Identities = 110/131 (83%)
Strand = Plus / Plus

Query: 583 gtgcctggatgcgttcccaaacctgaaggacttcatagcgcgctttgagggcctgaagaa 642
||||||||| || ||||||||||||||||||||  | || ||||||||||  ||||||| 

Sbjct: 499 gtgcctggacgccttcccaaacctgaaggactttgtggcccgctttgaggtactgaagag 558

Query: 643 gatctccgactacatgaagaccagtcgcttcctcccaagacccatgttcacaaagatggc 702
|||||| |  |||||||||||||| |||||||||| || |||| | |  |||||| ||||

Sbjct: 559 gatctctgcttacatgaagaccagccgcttcctccgaacacccctatatacaaaggtggc 618

Query: 703 aacttggggca 713
||||||||||

Sbjct: 619 cacttggggca 629

Score = 56.0 bits (28), Expect = 2e-06
Identities = 106/132 (80%)
Strand = Plus / Plus



HSP

統計情報など

St a d us / us

Query: 419 gactttgagaagctgaagccagggtacctggagcaactccctggaatgatgaggctttac 478
||||||||||| ||||||   |  ||| ||||||| |||||||||||| ||| ||| | |

Sbjct: 335 gactttgagaaactgaaggtggaatacttggagcagctccctggaatggtgaagctcttc 394

Query: 479 tctgagttcctgggcaagcggccatggttcgcaggggacaagatcacctttgtggatttc 538
||  ||||||||||| ||||| ||||||| |  || || ||||| || ||||| ||||||

Sbjct: 395 tcacagttcctgggccagcggacatggtttgttggtgaaaagattacttttgtagatttc 454

Query: 539 attgcttacgat 550
| |||||||||

Sbjct: 455 ctggcttacgat 466

～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～（中略）～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～～

Database: fantom2.00.seq
Posted date:  Dec 7, 2003  4:50 PM

Number of letters in database: 119,956,725
Number of sequences in database:  60,770

Lambda     K      H
1.37    0.711     1.31 

Gapped
Lambda     K      H

1.37    0.711     1.31 

Matrix: blastn matrix:1 -3
Gap Penalties: Existence: 5, Extension: 2
Number of Hits to DB: 107,501
Number of Sequences: 60770
Number of extensions: 107501
Number of successful extensions: 2506
Number of sequences better than 1.0e-01: 9
Number of HSP's better than  0.1 without gapping: 9
Number of HSP's successfully gapped in prelim test: 0
Number of HSP's that attempted gapping in prelim test: 2471
Number of HSP's gapped (non-prelim): 31
length of query: 1277
length of database: 119,956,725
effective HSP length: 19
effective length of query: 1258
effective length of database: 118,802,095
effective search space: 149453035510
effective search space used: 149453035510
T: 0
A: 0
X1: 6 (11.9 bits)
X2: 15 (29.7 bits)
S1: 12 (24.3 bits)
S2: 21 (42.1 bits)



BLASTBLAST結果の構造結果の構造

Bio::Blast::Default::ReportBio::Blast::Default::Report
単一クエリに対する結果を格納単一クエリに対する結果を格納

Bio::Blast::Default::Report::IterationBio::Blast::Default::Report::Iteration
PSIPSI--BLASTBLASTの繰り返しの繰り返し

PSIPSI--BLASTBLAST以外では意識する必要なし以外では意識する必要なし

Bio::Blast::Default::Report::HitBio::Blast::Default::Report::Hit
Bio::Blast::Default::Report::HSPBio::Blast::Default::Report::HSP



基本構造基本構造

XXXXX::Report

XXXXX::Report::Hsp(HSP, SegmentPair)

XXXXX::Report::Hsp(HSP, SegmentPair)

XXXXX::Report::Hit

XXXXX::Report::Hsp(HSP, SegmentPair)

XXXXX::Report::Hsp(HSP, SegmentPair)

XXXXX::Report::Hit



BLASTBLAST

33種類の出力形式をサポート種類の出力形式をサポート

パーサに使用するクラスが異なるパーサに使用するクラスが異なる
XML(XML(--m 7), m 7), タブ区切りタブ区切り((--m 8)m 8)

Bio::BLAST::ReportBio::BLAST::Report クラスクラス

Bio::FlatFileBio::FlatFile 非対応非対応

デフォルト出力デフォルト出力((--m 0)m 0)
Bio::Blast::Default::ReportBio::Blast::Default::Report クラスクラス

Bio::FlatFileBio::FlatFile 対応対応



WUWU--BLASTBLAST

ワシントン大学でワシントン大学でNCBINCBIとは別に開発とは別に開発

Bio::Blast::WU::ReportBio::Blast::WU::Report
Bio::Blast::WU::IterationBio::Blast::WU::Iteration
Bio::Blast::WU::HitBio::Blast::WU::Hit
Bio::Blast::WU::HSPBio::Blast::WU::HSP

Bio::FlatFileBio::FlatFile 対応対応



FASTA (SSEARCH)FASTA (SSEARCH)

--m 10 m 10 オプションの出力のみサポートオプションの出力のみサポート

Bio::Fasta::ReportBio::Fasta::Report
Bio::Fasta::Report::HitBio::Fasta::Report::Hit
HSPHSPクラスは存在しないクラスは存在しない

Bio::FlatFileBio::FlatFile非対応非対応



HMMERHMMER

Bio::HMMER::ReportBio::HMMER::Report
Bio::HMMER::Report::HitBio::HMMER::Report::Hit
Bio::HMMER::Report::HSPBio::HMMER::Report::HSP

Bio::FlatFileBio::FlatFile非対応非対応



SpideySpidey

NCBINCBIののmRNAmRNA--ゲノムアライメントソフトゲノムアライメントソフト
スプライシングを意識スプライシングを意識(GT(GT--AGAGなどなど))

内部で内部でBLASTBLASTアルゴリズムを使用？アルゴリズムを使用？

Bio::FlatFileBio::FlatFile対応対応 （自動判別には未対応）（自動判別には未対応）

Bio::Spidey::ReportBio::Spidey::Report
Bio::Spidey::Report::HitBio::Spidey::Report::Hit
Bio::Spidey::Report::SegmentPairBio::Spidey::Report::SegmentPair



sim4sim4

mRNAmRNA--ゲノム間マッピングソフトゲノム間マッピングソフト

スプライシングを意識スプライシングを意識(GT(GT--AGAGなどなど))

Bio::FlatFileBio::FlatFile対応対応
自動判別には未対応自動判別には未対応(CVS(CVS最新版にて対応最新版にて対応))

Bio::Sim4::ReportBio::Sim4::Report
Bio::Sim4::Report::HitBio::Sim4::Report::Hit
Bio::Sim4::Report::SegmentPairBio::Sim4::Report::SegmentPair



BLATBLAT

高速配列検索ツール高速配列検索ツール
スプライシングを考慮スプライシングを考慮(GT(GT--AGAGなどなど))

Bio::FlatFileBio::FlatFile対応対応
自動判別には未対応自動判別には未対応(CVS(CVS最新版で対応最新版で対応))

他のソフトと異なり、配列の他のソフトと異なり、配列の11塩基目が塩基目が00
BioRubBioRubｙでは他との一貫性を保つためｙでは他との一貫性を保つため++11してしているいる

Bio::Blat::ReportBio::Blat::Report
Bio::Blat::Report::HitBio::Blat::Report::Hit
Bio::Blat::Report::SegmentPairBio::Blat::Report::SegmentPair



基本構造基本構造

XXXXX::Report

XXXXX::Report::Hsp(HSP, SegmentPair)

XXXXX::Report::Hsp(HSP, SegmentPair)

XXXXX::Report::Hit

XXXXX::Report::Hsp(HSP, SegmentPair)

XXXXX::Report::Hsp(HSP, SegmentPair)

XXXXX::Report::Hit



共通共通APIAPI

rep = rep = XXXXX::Report.new(strXXXXX::Report.new(str))
文字列文字列strstrをパースするをパースする

ff = ff = Bio::FlatFile.autoBio::FlatFile.auto( ( ““filenamefilename””))
ファイルを読み込むファイルを読み込む

（ファイル形式自動判別対応の場合）（ファイル形式自動判別対応の場合）

未対応なら未対応なら Bio::FlatFile.open(XXXXX::ReportBio::FlatFile.open(XXXXX::Report, , ““filenamefilename””))

その後はその後は
rep = rep = ff.next_entryff.next_entry
ff.eachff.each { |rep| { |rep| …… }}

等としてエントリ単位で読み込む等としてエントリ単位で読み込む



共通共通API API ------ ReportReportクラスクラス

rep rep はは XXXXX::ReportXXXXX::Report のインスタンスのインスタンス

rep.query_defrep.query_def, , rep.query_lenrep.query_len
クエリの定義（名前やクエリの定義（名前やIDIDなど）など）, , クエリ配列の長さクエリ配列の長さ

rep.hitsrep.hits
ヒットを格納したヒットを格納したArrayArray

rep.eachrep.each { |hit| ... }{ |hit| ... }
またはまたは rep.each_hitrep.each_hit { |hit| { |hit| …… }}

ヒットヒット11個ずつに対して処理を行う個ずつに対して処理を行う



共通共通API API ------ HitHitクラスクラス

hit hit はは XXXXX::HitXXXXX::Hit のインスタンスのインスタンス

hit.definitionhit.definition またはまたは hit.target_defhit.target_def
ヒットした配列の定義（名前やヒットした配列の定義（名前やIDIDなど）など）

hit.target_lenhit.target_len
ヒットした配列の長さヒットした配列の長さ

hit.hspshit.hsps
HspHsp, HSP , HSP またはまたは SegmentPairSegmentPair を格納したを格納したArrayArray

hit.eachhit.each { |{ |hsphsp| | …… }}
Hsp1Hsp1個ずつに対して処理を行う個ずつに対して処理を行う



共通共通API API –– HspHspクラスクラス

注注: : HspHspクラスの名称はクラスにより微妙に異なるクラスの名称はクラスにより微妙に異なる

Bio::Blast::Report::HspBio::Blast::Report::Hsp
Bio::Blast::Default::Report::HSPBio::Blast::Default::Report::HSP
Bio::Blast::WU::Report::HSPBio::Blast::WU::Report::HSP
Bio::Fasta::ReportBio::Fasta::Report にはには HspHspクラスが存在しないクラスが存在しない

Bio::HMMER::Report::HspBio::HMMER::Report::Hsp
Bio::Spidey::Report::SegmentPairBio::Spidey::Report::SegmentPair
Bio::Sim4::Report::SegmentPairBio::Sim4::Report::SegmentPair
Bio::Blat::Report::SegmentPairBio::Blat::Report::SegmentPair



共通共通API API ------ HspHspクラスクラス

hsphsp はは XXXXX::HspXXXXX::Hspクラスのインスタンスクラスのインスタンス
hsp.query_fromhsp.query_from, , hsp.query_tohsp.query_to, , hsp.qseqhsp.qseq

クエリ上の開始位置クエリ上の開始位置, , 終了位置終了位置, , 配列データ配列データ

hsp.hit_fromhsp.hit_from, , hsp.hit_tohsp.hit_to, , hsp.hseqhsp.hseq
ヒット上の開始位置ヒット上の開始位置, , 終了位置終了位置, , 配列データ配列データ

hsp.query_strandhsp.query_strand, , hsp.hit_strandhsp.hit_strand
クエリおよびヒットの鎖クエリおよびヒットの鎖(strand)(strand)の方向の方向

hsp.midlinehsp.midline
アライメントの状況を示した行アライメントの状況を示した行

hsp.align_lenhsp.align_len
アライメント長

ATCCATGC
|| |||||
ATGCATGC

アライメント長



現状はまだ不完全です現状はまだ不完全です

存在しないメソッドもある存在しないメソッドもある

順次揃えていきたい順次揃えていきたい

情報の記述方法がバラバラな場合がある情報の記述方法がバラバラな場合がある
query_strandquery_strand, , hit_strandhit_strand などなど

現状では原則として対象ソフトの記述を可能な限り現状では原則として対象ソフトの記述を可能な限り

そのまま使用しているそのまま使用している

アプリケーション実行支援の方法がばらばらアプリケーション実行支援の方法がばらばら
オプションや入出力データの与え方がオプションや入出力データの与え方が

ソフトによって全然違うため困難だが何とかしたいソフトによって全然違うため困難だが何とかしたい



今後の課題今後の課題

ドキュメントやサンプルの整備ドキュメントやサンプルの整備

UnitTestUnitTest
対応データベース・ソフトウェアの拡大対応データベース・ソフトウェアの拡大

より使いやすくするための改良・機能拡張より使いやすくするための改良・機能拡張

リファクタリングリファクタリング

BioRubyBioRubyを使用したソフトウェアの開発を使用したソフトウェアの開発

……
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