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研究結果の統合による
生物内システムの解明

新たな科学の誕生
生物学研究は常に進歩しています。

異なる種類のオミクス分析で得られたデータの統合、すなわち Integrated Biology は、現代の分子生物学におけるもっ
ともエキサイティングな最前線分野の一つに数えられます。アジレントは研究コミュニティと協力し、この新進分野
の研究者が直面する重要かつ基礎的な技術上の難問の解決に取り組んでいます。協調的な手法を用いて、Integrated 
Biology の難問を解決する手段を特定、構築、最適化しながら、各分野の最先端の科学者たちと協力し、その最新
知見を活用して堅牢な研究プラットフォームを生み出しています。幅広い技術的経験を持つアジレントは、Integrated 
Biology に求められる包括的なソリューションを一社ですべて提供できます。アジレントでは、ゲノミクスやトランス
クリプトミクス、プロテオミクス、メタボロミクス向けのマイクロアレイ、次世代シーケンシング試薬、質量分析計、
各種分析ツールを提供しています。このような幅広い技術を備えたアジレントは、Integrated Biology において、よりス
ピーディに信頼できる結果を得られるようにお客様の研究をサポートします。

複数のオミクスデータの統合は、生物システム全体の挙動の解明に大いに役立ちます。多くの場合、生物学的 Pathway 
は高度に制御され、互いに繋がりあっています。システムのアウトプットに正負の影響を与える多数のフィードフォー
ワードおよびフィードバックメカニズムも備えています。さらに、そうした制御は、各種の小分子、ペプチド、脂質、グ
リカン、タンパク質、核酸の共有結合修飾および非共有結合修飾により、さまざまなレベルで生じます。システム全体
を研究しなければ、互いに結びついた経路の未知の特性を解明し、Integrated Biology の本来の威力を発揮することは
できません。アジレントは生物内システムを研究する科学者を支援するために、オミクス全体にわたる幅広いアプリ
ケーションをサポートしています。

INTEGRATED BIOLOGY
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mRNA タンパク質遺伝子

産生
調節

トランスクリプトーム プロテオームゲノム

代謝物

メタボローム

特定の遺伝子群、あるいはゲノム全体の発現の解析は、特
定の環境や遺伝的摂動に対応する遺伝子発現の変化を理
解し、関連する生物学的プロセスを突き止めるうえで欠か
せません。遺伝子発現の複雑なダイナミクスと、特定の代

謝物やタンパク質の発現および修飾の有無や量との経時
変化と関連させたトランスクリプトームデータベースを構
築すれば、通常の生理学的経路の働きや環境に対する反
応を解明することができます。

トランスクリプトーム

タンパク質は細胞の構造や酵素、制御に関係する要素で
す。どの遺伝子が発現するかだけでなく、タンパク質の存
在の有無も調べれば、細胞や経路の実際の働きをより正
確に把握することができます。遺伝子発現とタンパク質発
現の差は、特定の経路における重要な制御事象の性質や

場所を知るためのヒントになります。タンパク質の修飾や
活性、場所、細胞の代謝プロフィールの相関性を突き止め
れば、生物学的経路やタンパク質および代謝物の制御を
解明することが可能です。さらに、正常状態や疾患状態の
さまざまな側面を知るうえでも役立ちます。

プロテオーム

細胞内や特定の条件下で存在する低分子の量や、その経
時的な変化を知れば、細胞プロセスの一端を予見すること
ができます。こうした情報は、細胞に影響を与える遺伝的

および環境的な変化と関連付けることができます。特定の
代謝物セットの量は、各種の摂動の際に生じる事象を解き
明かす鍵になります。

メタボローム

遺伝子の塩基配列や、遺伝子を取り囲んで発現を制御する
ノンコーディング領域の塩基配列を知ることは、細胞プロ
セスや疾患の状態を理解するうえできわめて重要です。疾

病への体制に関連する SNP やコピー数変異などの場所や種
類を知ることは、転写、翻訳、タンパク質の構造および修飾、
代謝状態と疾患を相関させるための重要な要素となります。

ゲノム
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Integrated Biology の威力を最大限に発揮するためには、各
種のオミクス全体にわたる分析および視覚化ツールが必
要です。アジレントは、研究上の疑問を解くための関連情
報や重要な相互作用を迅速に見出すための幅広いソフト
ウェアツールを提供しています。アジレントの現在のソフ
トウェアツール群は、生産性と使いやすさを重視した設計
になっています。GeneSpring プラットフォームは、複数の種
類のデータを統合することにより、科学的な発見を加速し
ます。これを可能にしているのが、ジェノタイピングからマ

イクロアレイを使用した比較ゲノムハイブリダイゼーション 
(アレイ CGH 法)、ChIP-on-chip (Location Analysis)、トランスク
リプトーム、プロテオーム、メタボロームなどのアプリケー
ションまで、幅広い種類のデータを処理できるモジュラー
形式のデータ保存アーキテクチャです。こうした基本的な
機能と、アジレントの統合型分析および視覚化エンジンの
組み合わせにより、科学分野の境界をまたいだ研究から
結論を引き出すことを可能にする、パワフルな解析環境が
生まれています。

バイオインフォマティクスツールによる 
生体内システムの解明

GeneSpring GX を用いた遺伝子発現解析 (上図) では、病原性バクテリアに曝露したトランスジェニック米 (耐性種) において、転写産物量に有意
な差 (2 倍以上) があることが示されています。Mass Profiler Professional を用いた PCA 解析 (両図) では、野生種米とトランスジェニック米におけ
る特定の代謝物の量の差が明らかになっています。これら 2 つのアプローチにより得られたデータを統合すると、病原体抵抗性のメカニズムに
関するより深い知見につながる相関関係が明らかになります (次ページの表参照)。
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GeneSpring GX ソフトウェア
このモジュールは、さまざまなデータタイプ、アレイプ
ラットフォームのデータ、あるいは種々の生物に由来する
データの迅速な視覚化と解析をパワフルで使いやすい統
計ツールによりサポートします。単一のユーザーインター
フェースで、異なる実験の結果を迅速に解析、比較、閲覧
することができます。

 • トランスクリプトーム解析 ̶ 遺伝子発現、miRNA、エク
ソン発現解析、ゲノムコピー数解析、ジェノタイピングな
ど、各種のトランスクリプトームアプリケーションに対応
するフレキシブルで包括的なワークフローを提供します。

 • コピー数解析 ̶ 疾患の感受性や進行におけるゲノム構
造の変化やその意味の解析を支援します。

 • 全ゲノム関連解析 ̶ ケースコントロールの全ゲノム関連
解析において、包括的なワークフローを提供します。

Mass Profiler Professional (MPP) ソフトウェア
MPP モジュールは、プロテオミクスとメタボロミクスの両
方を円滑化します。MPP の強力な解析機能を使えば、質量
分析データの高度な情報コンテンツをあますところなく活
用し、サンプルグループ間の差を迅速かつ簡単に発見でき
るほか、化合物量の経時的な変化パターンをプロットした
り、クラス予測に役立つ多変量モデルを作成したりするこ
とができます。MassHunter の定量解析機能を再現した統
合型 ID Browser では、LC/MS Personal 化合物データベース 
(METLIN) および GC/MS ライブラリ (NIST および Fiehn ライ
ブラリ) を用いた同定が可能です。

トランスクリプトームとメタボロームの統合̶トランスクリプトーム研究とメタボローム研究から得られた情報を組み合わせれば、遺伝子発現
と代謝物プロフィールの興味深い相関性が明らかになります。グルタミン酸デカルボキシラーゼ遺伝子とその関連代謝物 (GABA およびグルタ
ミン酸) は、いずれの種類の米においても、感染に反応して発現増加するように制御されています。一方、グルタチオントランスフェラーゼ遺伝
子とその代謝物 (酸化型グルタチオン) の制御は、野生種とトランスジェニック種で異なっています。こうした違いを統合して解析すれば、病原
体抵抗性の基礎となるメカニズムを解明する手がかりが得られます。

遺伝子名および代謝物 野生種 (感受性種)  
vs. モック

トランスジェニック  
(耐性種)  
vs. モック

トランスジェニック  
(感受性種)  
vs. モック

マイクロアレイ GC LC マイクロアレイ GC LC マイクロアレイ GC LC
Oryza sativa (イネ)  
イソクエン酸リアーゼ (ICL1)

+

 クエン酸 + +++
 コハク酸エステル –
 グリオキシル酸
 グルコース +
 ピルビン酸 – – – –
β-1, 3-グルカナーゼ – – – ++
キチナーゼ – ++
 N-アセチル-D-グルコサミン
グルタミン酸デカルボキシラーゼ (GAD1) + ++ +++
 GABA (4-アミノブチル酸) + ++
 グルタミン酸 + +
フェニルアラニンアンモニアリアーゼ (PAL) ++
 フェニルアラニン +
グルタチオン S-トランスフェラーゼ – + ++
 酸化型グルタチオン – +
脂質伝達タンパク質 b1 +
UDP-グルコース : サリチル酸グルコシルトラン
スフェラーゼ (SA-GTase) – ++

 ウリジン 5' 二リン酸
 UDP-グルコース ++
 サリチル酸 –
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Pathway 解析モジュール
GeneSpring Pathway 解析モジュールを使えば、wiki-pathways 
や Pathways Commons といったソースが公的に提供している 
BioPax フォーマットの経路を簡単に統合することができま
す。また、提供されるコネクターでは、GeneSpring データを 
GeneGo や Ingenuity といった公共の Pathway モジュールに転
送することができます。これにより、さらなる生物学的解
析が可能になります。アジレントは今後、あらゆる種類の
データを解析できる統一プラットフォームの提供に取り組
み、インフォマティクスツールと Cytoscape (www.cytoscape.
org) などのコミュニティ支援オープンソースツールとの連
結を積極的に強化していく予定です。

複数の癌 (青) およびその HSA-MIR 128 遺伝子との関連性 (赤) に関係する遺伝子クラスターを示すネットワーク解析マップ。HSA-MIR-128 は負
制御遺伝子で、以前は前立腺癌に関係するとは考えられていませんでした。最近のプロテオミクスでは、転移性前立腺癌において、HSA-MIR-128 
により制御される複数のタンパク質の発現が増加することが明らかになっています。このことは、HSA-MIR-128 が転移に関係していることを示
唆しています。
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HSA-MIR-128 遺伝子発現の再解析では、同遺伝子の発現が癌細胞に
おいて増加し、転移細胞では発現しないことが明らかになりました。
また、対照細胞の遺伝子ノックアウトでは、「転移」活性が増加してい
ます。このように、プロテオミクスと遺伝子発現研究の統合により、
遺伝子発現解析だけでは見落とされていた新たな関連遺伝子が明ら
かになりました。

化学療法に対する乳癌の反応 
(7551047、p=5.40E-04)

乳房基底様癌 
(75588527、p=2.10E-04)

食道腺癌 
(75556387、p=7.50E-05)

黒色腫 (94193787、p=6.90E-04)前立腺癌 
(94083267、p=8.40E-04)

前立腺癌 
(75548917、p=6.30E-04)

生化学的再発を伴う前立腺癌 
(75551317、p=9.10E-04)

前立腺癌ステージ N1 
(75527367、p=3.20E-04)

乳癌再発 
(97744287、p=4.80E-04)

HSA-MIR-128B 
(108195、p=5.90E-04)

HSA-MIR-128A (111659、p=7.90E-04)

コピー数の減少を伴う
前立腺癌ステージ T4 
(94083267、p=8.40E-04)

転移性異種移植黒色腫 
(98214027、p=1.30E-04)

PCA vs. 良性

miRNA コンセプト

良性と比較して 
PCA で増加したタンパク質

Oncomine 遺伝子
発現コンセプト
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Integrated Biology の可能性を広げる 
アジレントの充実したプラットフォーム

ゲ
ノ
ミ
ク
ス

 • CGH および CNV マイクロアレイプラットフォーム
 • PCR および qPCR プラットフォーム
 • 2100 バイオアナライザによるサンプル QC および定量用
 • SureSelect Target Enrichment システム  
(DNA Capture 用製品および RNA Capture 用製品)

 •自動化ソリューション  
(Bravo Automated Liquid Handler、Vertical Pipetting Station、BioCel および BenchCel System)

ト
ラ
ン
ス
ク
リ
プト
ミ
ク
ス  •遺伝子発現解析マイクロアレイ

 •エクソン発現解析マイクロアレイ
 • ChIP-on-chip マイクロアレイ
 • DNA メチル化マイクロアレイ
 • miRNA マイクロアレイ
 •サンプル前処理および品質管理用の試薬と機器
 •遺伝子発現プロファイリング用の次世代シーケンシングをサポートする試薬と機器

メ
タ
ボ
ロ
ミ
ク
ス  • 6200 シリーズ Accurate-Mass TOF LC/MS

 • 6400 シリーズトリプル四重極 LC/MS
 • 6500 シリーズ Accurate-Mass Q-TOF LC/MS
 • 1290 Infinity LC システムと 1200 Infinity シリーズ HPLC モジュール
 • 5975 シリーズ GC/MS
 • 7000 シリーズトリプル四重極 GC/MS

プ
ロ
テ
オ
ミ
ク
ス

 • 6200シリーズ Accurate-Mass TOF LC/MS
 • 6400 シリーズトリプル四重極 LC/MS
 • 6500 シリーズ Accurate-Mass Q-TOF LC/MS
 • 1260 Infinity HPLC-Chip/MS システム

アジレントでは、各種オミクス研究を支える様々なツールを揃えています。マイクロアレイ、次世代シーケンシング試薬、
クロマトグラフィー機器、質量分析計など、多岐にわたる分析の要求にお応えします。



お客様の研究を未来へ導きます

アジレントは、次世代型の Integrated Biology 研究のための
機器およびバイオインフォマティクスツールの開発に取り
組んでいます。これらの機器やツールは、各種のオミクス
プラットフォームのデータを解析し、情報を統合するため
のものです。このなかには、GeneSpring GX と Mass Profiler 
Professional を組み合わせた次世代型のソフトウェアも含ま
れます。このソフトウェアでは、ゲノム、トランスクリプトー
ム、プロテオーム、メタボロームのデータを単一のソフト
ウェアプラットフォームで解析することが可能になります。
アジレントのインフォマティクスツールが統合されれば、
研究者は共通の統計解析ツールや視覚化ツールを用いて、
単一のソフトウェア環境で各種のオミクスデータを解析で
きるようになります。

アジレントは、Pathway および分子相互作用ネットワークの
解析を促進するために、各種のオミクスプラットフォーム
のデータ解析を統合するソフトウェアの開発も進めていま
す。最初のソフトウェアプラットフォームは、Cytoscape ベー

スのものになる予定です。このソフトウェアを使えば、ユー
ザーが各自のアイディアやデータを追加し、トランスクリプ
トームおよびメタボロームのデータを統合して解析できる
ようになります。アジレントは、Integrated Biology の難問を
解決する手段を構築し、最適化を行っています。今後も、
各分野の最先端の研究者と協力してソフトウェアの開発に
取り組み、このソフトウェアをさらに最適化および改良し、
プロテオームデータにも対応できるようにしていきます。

アジレントには生物学研究の可能性を広げるための様々
なソリューションが揃っています。詳しくはホームページを
ご覧いただくか、担当営業、あるいはカストマコンタクト
センタまでお問い合わせください。

www.agilent.com/chem/jp
カストマコンタクトセンタ
フリーダイヤル　0120-477-111

本文書の製品は、研究以外の目的には使用できません。
本文書に記載の情報、説明、製品仕様等は予告なしに変
更されることがあります。著作権法で許されている場合を
除き、書面による事前の許可なく、本文書を複製、翻案、
翻訳することは禁じられています。アジレントは、本文書
に誤りが発見された場合、また、本文書の使用により付随
的または間接的に生じる損害について一切免責とさせてい
ただきます。

アジレント・テクノロジー株式会社
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