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Miyazawa, ..., Zou et al  Nat Genet (in press)

心房細動
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転写因子 X

疾患の発症機序に関わる因子
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複数の遺伝子の制御機構を探る

使い方のバレエーションは無限大！！

薬剤投与に
よる DEG 薬剤の作用機序

疾患関連 SNP 疾患の発症メカニズム
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実験医学増刊：バイオDBとウェブツール

https://is.gd/TT6Gh9

PDF ダウンロード
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シスエレメント

近接する変異
（ゲノムバリエーション）

細胞種ごとの
シスエレメント活性
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ChIP-Atlas

エピゲノム
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転写因子
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結合領域の統合データ

トランス因子・エピゲノム
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intrared: 統合的な転写制御データ基盤
2022 年度統合化推進プログラム採択課題



研究代表：粕川 G（理研 IMS）

• 研究開発の取りまとめ
• ヒト・マウスのシスエレ
メントデータの作成

• インタフェース開発
• データベース運用

研究分担：川路 G（都医学研）

• シスエレメント同定のパ
イプライン開発

• 非ヒト霊長類のシスエレ
メントデータの作成

研究分担：桝屋 G（理研 BRC）

• ゲノム変異とシスエレメ
ントの対応づけ

• メタデータの作成

研究分担：沖 G（京都大）

• トランス因子・エピゲノ
ムデータの収集

• データ更新・機能拡充

開発体制

ChIP-Atlas fanta.bio
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