
遺伝子のデータベース
基礎の基礎

■ 遺伝子名などキーワードで探す
■ 遺伝子のさまざまなIDとは？
■ 塩基配列から遺伝子を探す
■ 統合遺伝子検索GGRNA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 国際塩基配列
　データベース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)



生物種を選択



統合遺伝子検索GGRNA

・RefSeqを全文検索
・塩基配列も簡単検索
　３ミスマッチを許容
・ヒト、マウス、ラット、
　ニワトリ、ツメガエル、
　ゼブラ、ホヤ、ハエ、
　線虫、シロイヌナズナ、
　イネ、出芽酵母、分裂酵母

http://GGRNA.dbcls.jp/



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？

・さきほどの配列をさがしてみる


