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自己紹介
■ 内藤 雄樹（ないとう ゆうき）
■ ライフサイエンス統合データベース
　 センター（DBCLS）　特任助教
■ 昨年度まで東大理・生物化学専攻で
　 RNAi, miRNA等の研究に従事
　 siRNA設計サイト: siDirect
■ Twitter: @meso_cacase



今日の内容
■ 遺伝子を「さがす」には？
　・遺伝子名などキーワードで探す
　・遺伝子のさまざまなID
　・塩基配列から遺伝子を探す
　・統合遺伝子検索GGRNAの紹介

■ 探した遺伝子を「ながめる」
　・発現量を調べる: RefExの紹介



遺伝子をさがす  基礎
・NCBI Entrez  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
　　　　　　　　　　　　（または NCBI でググる）



絞り込み
・検索窓にキーワードを追加していく
　... AND “Homo sapiens”[Organism]
　... AND Vimentin[Gene Name]
　... AND patent[Title]
・または、Advanced searchに行く



遺伝子の ID とは？
・Accession Number

・RefSeq ID

・Gene ID

・Symbol (遺伝子名)



Accession Number
・GenBank/EMBL/DDBJ の三大データ
　バンクに登録された塩基配列のID
・A12345 や AB123456 の形をしている
・A12345.1 のようにバージョンを表示。
　UTRが延長されたりエラーが修正されて
　A12345.2 のようにアップデートされる
・GenBankのAccessionと呼ばれることも...



RefSeq ID
・三大データバンクの配列を元にtranscript
　ごとに1個登録 → RefSeq データベース
　（遺伝子の百科事典のようなもの）
・選択的スプライシングで生じるvariant
　には別々のIDが付与されている
・NM_012345.6 の形式をしている。
　広義には（実用上は）Accession番号の一種



Symbol, Gene ID
・遺伝子ごとに付与される遺伝子名と番号

慣用名 Symbol Gene ID
ヒトcadherin CDH1 999
マウスcadherin Cdh1 12550
ラットcadherin Cdh1 83502

・Symbolは慣用名と一致しないこともあり
 （ヒトp53 → TP53）種でダブる可能性も
・Gene ID は生物種と遺伝子を特定できる



それぞれの関係

NM_001190326
NM_022720

RefSeq ID:

Gene ID: 54487
Symbol: DGCR8

ヒト Chr22 (q11)

transcriptごと

遺伝子（locus）ごと

（塩基配列ごと）



配列から遺伝子をさがす 
・NCBI BLAST
　http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/
　（または BLAST でググる）

・UCSC BLAT
　http://genome.ucsc.edu/ → BLATへ
　（または BLAT でググる）



Reference RNA
sequence
(refseq_rna)



C. elegansを選択



統合遺伝子検索GGRNA

・RefSeqを全文検索
・塩基配列も簡単検索
　２ミスマッチを許容
・ヒト、マウス、ラット、
　ニワトリ、ゼブラ、ハエ、
　線虫、シロイヌナズナ、
　出芽酵母、分裂酵母

http://bit.ly/GGRNA



統合遺伝子検索GGRNA
従来はゲノム上に種々の情報を
マッピングしていた。しかし、
biologistは遺伝子や転写産物を
単位にものごとを考えている。

遺伝子（より正確にはRNA）
の上に知識を統合し、簡単に
さがす & ながめる ことが
可能なサービスを目指す。

そこで、 PCRプライマ
プローブ

文献

タンパク
結合モチーフ

siRNA
miRNA

特許

抗体
立体構造

ＲＮＡ統合
データベース



実習：簡単な検索例
・遺伝子名、フレーズ、各種IDで検索
　例）claudin, “RNA interference”,
　　　NM_001518, 10579,
　　　VIM(ヒット多し)→ symbol:VIM

・塩基配列から検索。seq1: や seq2: を
　付けると1, 2ミスマッチを含む配列もヒット
　→ 完全一致と比べてどのくらい増える？

・さきほどの線虫の配列をさがしてみる



実 習
PCRプライマ配列
から増幅領域と
サイズを調べる



M cD
N
A

RT
(-
)

ヒトのある遺伝子に対して
RT-PCRをかけようとしたら
なぜかバンドが2本・・・

増幅遺伝子のSymbol、
Refseq ID、バンドのサイズを
調べる

primer-F: 
agctcattactttatcagtgca

primer-R: 
tgacgtattcactcttctggtt

585

955

341
258

※架空のデータです



実 習
遺伝子の発現量を
RefExで調べてみる
（GGRNA→RefEx）



RefEx
・遺伝子発現データのリファレンスとなる
　データセット
・EST/GeneChip/CAGE/RNA-seq
　の発現量データをまとめて一覧できる
・組織ごとの発現量の一覧
　ヒト３Ｄ人体マップ上にも表示
・ヒト、マウス、ラット



RefEx
発現量



遺伝子の情報 発現量
組織ごとの発現量
とヒト人体マップ



Affymetrix社GeneChipマイクロアレイ

...CCCGGGACAGAAGTGCGGCACCAGGGCAGGAGCTGCAGTAG...
           AGAAGTGCGGCACCAGGGCAGGAGC
           AGAAGTGCGGCAGCAGGGCAGGAGC

1遺伝子につき25塩基 × 11箇所のプローブ
→「プローブセット」例) 1552311_a_at

mRNA
5′ 3′

× × × × × × ×× × × ×

← PM probe
← MM probe

これをまとめて
１つの値にする



実 習
マイクロアレイの
プローブ配列検索

（RefEx→GGRNA）


