
マイクロバイオームサンプル
の絞り込み検索 

1. Webブラウザで下記にアクセス 

https://microbedb.jp 

2. 最上段のAnalysis —>  

Metagenomic samples を選択 

3. サンプル（BioSample）の絞り込
み検索画面が表示 

4. 左側のファセット検索用の選択窓
でサンプルを絞り込む（詳細は裏
ページ）

MicrobeDB.jp ver. 3の使い方

5. 絞り込んだサンプルのうち、左上
のhasMetagenomeAnalysisで
taxonomy（系統組成）か
function（遺伝子機能組成）を選
択し、それらのデータが計算済み
のサンプルのみ表示する 

6. サンプルリストから、比較解析し
たいサンプルを複数選択し、
Compareを押す 

7. 系統組成等のグラフが表示される

https://microbedb.jp
https://microbedb.jp


1. Search id: BioSample IDでサンプルを検索 

2. attribute name: RDFの述語名で検索（玄人向け） 

3. attribute value: RDFの目的語で検索（玄人向け） 

4. hasMEO (Text): 微生物の生息環境オントロジーであ
るMEOに対するテキスト検索 (例: soil) 

5. hasMEO: Component: MEOの階層構造からMEO 

Componentクラスを選択して検索 

6. hasMEO: Env: MEOの階層構造からMEO 

Environmentクラスを選択して検索 

7. taxonomy (Text): メタゲノムのNCBI Taxonomyに対
するテキスト検索 (例: soil metagenome) 

8. taxonomy: NCBI Taxonomyのクラスを選択して検索 

9. hasHostTaxonomy (Text): 宿主の系統についてNCBI 

Taxonomyをテキスト検索 (Homo sapiens) 

10.hasHostTaxonomy: 宿主の系統についてNCBI 

Taxonomyのクラスを選択して検索 

11.pH: サンプルが由来した環境のpHを範囲指定 

12.Temperature: サンプルが由来した環境の温度を範囲
指定 

13.HMADO (Text): 微生物が関係するヒトの病気の病名
オントロジーであるHMADOに対するテキスト検索 

(例: cancer) 

14.HMADO: HMADOのクラスを選択して検索 

15.HostEthnicity: サンプルが由来したヒトのethnicity

に対するテキスト検索 (例: Japanese) 

16.HostAge: サンプルが由来した宿主のageを範囲指定 

17.HostBMI: サンプルが由来した宿主のBMIを範囲指定 

18.AntibioticRegimen: サンプルが由来したヒトの抗生
物質投与の有無を選択

ファセット検索用の検索窓の説明
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