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CLC Genomics Workbenchを用いた
ChIP-seq解析
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ChIP-seq

ピークの検出
↓

転写因子結合箇所・ヒストン修飾箇所の同定
・サンプル間での比較
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シーケンスデータのインポート

Import

クオリティチェック

QC for Sequencing Reads
Trim Reads

リファレンスへのマッピング

Map Reads to Reference

ピークの検出

Transcription Factor ChIP-Seq
Histone ChIP-Seq

手順

遺伝子情報の付加

Annotate with Nearby Information
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CLC Genomics Workbenchでは、シークエンサー機種やに合わせたインポートメニューを利用可能

ToolbarのImportアイコンから表示されるインポーターから選択して、インポートを実行

リードのインポート
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シークエンサー機種などに合わせてインポーターを選択し、シークエンスデータファイルを選択

ペアエンドシークエンスデータのインポートにも対応

リードのインポート
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シークエンスデータがインポートされ、各種解析に使用できるようになる

各リードの塩基配列やクオリティスコアなどを確認できる

リードのインポート
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手順

シーケンスデータのインポート

Import

クオリティチェック

QC for Sequencing Reads
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Transcription Factor ChIP-Seq
Histone ChIP-Seq

遺伝子情報の付加

Annotate with Nearby Information
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QC for Sequencing Reads
インポートしたシークエンスデータのクオリティやPCR Duplicate 
の状況などを確認するためのレポートを作成

Trim Reads
アダプターの除去、クオリティスコアによる除去、長さを指定した
除去などを選択・組み合わせて、リードのトリミングを実行

インポートしたシークエンスデータに対して、クオリティチェックレポートの作成や、
低クオリティリードの除去などを行う

その他、重複リードの除去や、マルチプレックスシークエンス時のサンプルバーコード
のソートなどの、各種データ前処理用ツールなども利用が可能

リードのQCとトリミング
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QC for Sequencing Readsでは、シークエンスデータのクオリティ情報をまとめた
  レポートが作成される

GC含量やクオリティスコア分布などのグラフデータや数値データを確認が可能

リードのQCとトリミング
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Trim Readsの使用により、各リード
の低クオリティ部分がカットされる

アダプター配列の除去なども可能

リードのQCとトリミング
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ChIP-seqで得られた配列断片が、ゲノム上のどこに由来しているかを調べるために、
リードデータのマッピングを行う

コントロール（Input）のデータがある場合は、それについてもマッピングを行う

Map Reads to Reference
任意の参照ゲノム配列に対して、シークエンス
データのマッピングを行う

リファレンスへのリードのマッピング
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Map Reads to Referenceでは、実行時のオプションパラメータで、任意の参照ゲノム配列データ
を選択可能

ヒト、マウス、ラットなどのモデル生物の参照ゲノム配列データは、ソフトウェア標準搭載のダウ
ンロードツールから取得でき、その他NCBIに登録されている参照ゲノム配列データや、ユーザー
カスタム作成の配列データを使用することも可能

リファレンスへのリードのマッピング
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Map Reads to Referenceを実行すると、ゲノム配列（染色体）ごとに、マッピングされたリード
配列がどの領域に多いのかを示したカバレッジグラフが表示される

カバレッジグラフを拡大していくと、各リードの塩基配列が確認できる

リファレンスへのリードのマッピング
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マッピングデータを基にピークの検出を行い、転写因子結合部位もしくはヒストン修飾部位を
予測する

転写因子結合部位を検出する場合とヒストン修飾部位を検出する場合で、それぞれ専用のツールが
用意されている

ピークの検出

Histone ChIP-Seq
ヒストン修飾をターゲットとするChIP-seqのピーク検出

Transcription Factor ChIP-Seq
転写因子をターゲットとするChIP-Seqのピークの検出
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ピークの検出

コントロール（Input）のマッピングデータがある場合は、それに基づいて、ノイズや
PCRによるアーティファクトと考えられるピークを除外できる
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ピークの検出

ゲノム配列（染色体）ごとに、ピークの位置を確認できる

テーブルビューに切り替えることで、ピーク位置の詳細等を確認できる
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ピークの一覧表には、各ピークの5’側および3’側に存在する遺伝子の情報を付加できる

ピーク近傍の遺伝子情報を付加した表により、どの遺伝子が制御されているかを予測可能

検出されたピーク ピークの上流／下流にある遺伝子

近傍遺伝子情報の付加

使用ツール



22

パラメータオプションで、遺伝子アノテーション情報データを指定して実行 

近傍遺伝子情報の付加
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マッピング結果や、ピークの位置の遺伝子の位置関係を目視で確認できる

ブラウザ表示

拡大
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各ピーク領域の塩基配列を抽出することができる

抽出した配列は、配列リストとして出力し、外部ツールでのモチーフ検索等に使用可能

ピーク領域の配列を抽出
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お問い合わせ先：フィルジェン株式会社

TEL: 052-624-4388 (9:00～17：00）

FAX: 052-624-4389

E-mail: biosupport@filgen.jp
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