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新規転写産物の同定・融合遺伝子の検出

フィルジェン株式会社 バイオインフォマティクス部



本日の概要

RNA-seqで得られたリードをリファレンスにマッピングし、新規転写産物や融合遺伝子を検出

リファレンスゲノム

predicted transcript predicted fusion

CLCではショートリード、ロングリード両方に対応 CLCではショートリードにのみ対応



本日の概要

新規転写産物の同定

融合遺伝子の検出



使用するプラグイン

RNA-seq and Small RNA Analysisフォルダの中に、
Transcript Discovery用のツールが追加される



解析の手順

Exon1 Exon2 Exon3

エクソンをまたぐリードはゲノム上では、
イントロンをはさんで隔たった位置にマッピングされるはず

Exon1 Exon2 Exon3



Large Gap Read Mapping

Large Gap Read Mappingを起動し、リードデータ、
リファレンスゲノムデータ、パラメータをそれぞれ指定



Transcript Discovery

Transcript Discoveryを起動し、先の解析でできたマッピングデータを指定



解析結果

トラック形式や、表形式で同定された転写産物を確認可能
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使用するツール

RNA-seq and Small RNA Analysisフォルダの中の
RNA-seq Toolsサブフォルダにある2つのツールを使用



解析の手順

RNA-seqリードのマッピング
※デフォルトではマッピングデータは出力されないが、
次のツールで必要になるため、出力オプションを利用する必
要がある。



RNA-seq Analysis

RNA-seq Analysisツールを起動し、リードデータ、
リファレンスデータ、パラメータを指定し、

最後のOutput optionsのCreate reads trackにチェックを入れる



Detect and Refine Fusion Genes

Detect and Refine Fusion Genesツールを起動し、
リードデータとリファレンスデータに加え、さきほどの出力であるマッピングデータを指定



解析結果

融合している遺伝名や、
融合の様子がレポートで確認できる。
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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
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