
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。 
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■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）
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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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