
エピゲノミクス高度化データベース構築 

[技術の概要] 

連絡先 

[技術の利用例] 

・分担機関の国立遺伝学研究所では次世代   
  シーケンス（NGS）のCAGEを含めたデータ  
  解析用プラットフォームMaserを構築しまし   
  た。 
・Maserでは150本以上の解析ツールが利用  
 可能な1,500本以上の多様な解析メニュー  
 （パイプライン）を構築し、その内433本を一 
 般利用に公開中です。 

[所属] 情報・システム研究機構 
          国立遺伝学研究所 

[名前] 池尾一穂 

[E-mail] kikeo@nig.ac.jp 

Aggregate
and identify

Analyze

Integrate

Maps read

Sequence QC

Filtering
(adaptor, rRNA, etc.)

Map genome
- splice junction

CTSS

FastQC
base distribution

splitByBarcode
removeN
rRNAdust

BWA

bam_to_ctssbed.sh

AMD, MEME
WeederTFBS

TSS paraclu, IDR

Preparation

Differential
analysis

edgeR

Motif finding
(known/novel)

Annotating 
genes

RNA-seq, ChIP-seq and 
external data

■CAGE解析パイプラインと結果例と統合的高次解析 

CAGE解析パイプライン処理フロー 
マッピング結果の表示と評価 

モチーフ予測 

ネットワーク推定 
発現制御解析 大規模データ俯瞰 

統合的高次解析 

試料提供

解析支援申請研究機関

シーケンス
（理化学研究所)

データ解析（国立遺伝学研究所）

大規模
シーケンシング

一次解析 二次解析

NGSデータ解析パイプライン

・ChIP-seq
・RNA-seq
・SNP,CNV,逆位,転座の決定
・splicing valiantの推定
・エピジェネティクス解析
・non-coding RNA解析

統合的高次解析

・ゲノム多様性解析
・遺伝子間ネットワーク推定
・遺伝子発現制御解析
・細胞機序解析

・assemble
・genome mapping
・clustering
・quality check
・basic annotation

エピゲノム
統合解析DB

NGS解析プラットフォームMaser

解析・研究支援、情報提供、技術協力

エンハンサーやオルタ
ナティブプロモーター
の位置と活性、転写
開始点毎の転写産物

発現量の推定 
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PBAT法による高感度メチローム解析 

[技術の概要] 

[所属] 九州大学大学院医学研究院 

[名前] 伊藤隆司 

[E-mail] tito@med.kyushu-u.ac.jp 

連絡先 

[技術の利用例] 

Post-Bisulfite Adaptor Tagging（PBAT)とは、
ゲノム全域のDNAメチル化状態を一塩基解
像度で解明する全ゲノムバイサルファイト
シーケンシング(WGBS)を高感度に行うために
我々が開発したライブラリ作製法で、一細胞
解析にも応用されています。通常30ngのゲノ
ムDNAがあればPCRフリーで哺乳類ゲノムを
30Xでカバーできますが、それよりも微量の場
合でも対応致しますのでご相談下さい。 
WGBSは、理想的なメチローム解析法です
が、相当のコストを要します。そこでターゲット
エンリッチメントによって濃縮した領域に対す
る標的ゲノムバイサルファイトシーケンシング
(TGBS)が試みられてきましたが、その感度に
問題がありました。我々が開発したPBATによ
るTGBSは、従来の1/100量(30ng)からの解析
やPCRフリーの解析も可能なので、希少サン
プルの多検体比較に最適です。 

• マウスやヒトの卵子・受精卵・始原生殖細
胞等の極微量試料のWGBS解析 

• 国際ヒトエピゲノムコンソーシアムにおける
正常消化管上皮および子宮・胎盤由来細
胞のWGBS解析 

• iPS細胞由来分化細胞のWGBS解析 
• 遺伝子改変・変異細胞およびマウスのWG/

TGBS解析 
• 腫瘍内多様性のWG/TGBS解析 
• 先天性異常症のTGBS解析 
• etc.  
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ChIP-seq技術の微量化及び定量化 

[技術の概要] 

[所属] 1．東京大学分子細胞生物学研究所 
     2．東京工業大学生命理工学研究科 

[名前] 白髭克彦１、木村 宏2 

[E-mail] kshirahi@iam.u-tokyo.ac.jp 
         hkimura@bio.titech.ac.jp 
 

連絡先 

[技術の利用例] 

・ 微量化ChIP-seq解析（１万細胞）技術支援。 
 

・ 定量化ChIP-seq解析技術支援。 
 

・ 微量化対象：ヒストン修飾、RNAポリメラーゼ  
   に限定。 
 

・ 定量化：生物種、対象タンパクにより要相談。 
 

・ その他、ChIP-seqのトラブルシューティング。 
 

・ 東大分生研の設備一式、ChIP-seq解析 
  パイプラインDROMPAIIを使用。 
   東工大の抗体リソースを使用。 
 

Total&read Spike.in

マウスによるスパイクインによるヒトChIP-seqの正規化 

ヒストンH3K4me3による少数細胞ChIP-seq 
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