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遺伝子の名前やIDのほか 
組織特異的遺伝子を検索

組織10分類と4手法間の 
相対発現量を表示

遺伝子発現量を 
人体3Dモデルや 
手法別で一覧

組織40分類のほかすべての
詳細情報を並列に比較表示

RefEx のトップページ 検索結果一覧 遺伝子発現状況の詳細 リスト機能による並列比較

FANTOM5 CAGE ビューア

細胞株、初代培養細胞 
成体・胎児組織に 
おける発現量を一覧

活用例 (The RefEx analysis)

RefEx (Reference Expression dataset) は、 
遺伝子発現解析の基準となる公共の正常組織や細胞株などの大規模測定データを選抜し、 
並列に比較できるよう整理し、それらを快適に検索・閲覧できるウェブツールです。
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๏ 実験で見出した 
標的・候補遺伝子
の発現量が正常 
組織で極めて低い
ことを確認 

๏ これらの遺伝子を
治療標的とした 
場合に正常組織へ
の影響が小さい､
と予測できた 

๏ RefExデータを 
自分で加工して､
図を作成

Aberrant IDH3α expression promotes malignant tumor growth by 

inducing HIF-1-mediated metabolic reprogramming and angiogenesis. 

Oncogene. 2015 Sep 3;34(36):4758-66.  

doi: 10.1038/onc.2014.411. Epub 2014 Dec 22.

Limit data for RNA-Seq

Limit data for 2017 and 2018

Limit data for microarray

Limit data for Illumina (RNA-Seq)

Retrieve data

Select ‘Oryza sativa’

Retrieve species-specific data (Oryza sativa)

https://aoe.dbcls.jp/

AOE  (All Of gene Expression)は、 
EBI ArrayExpress + NCBI Gene Expression Omnibus (GEO)  
+ DDBJ Genomic Expression Archive (GEA)に収蔵されている公共の遺伝子発現データを 
実験手法や生物種などで分類・整理し、それらを快適に検索・発見できるウェブツールです。

AOE のトップページ

オリジナルサイトへのリンク

検索結果一覧生物種による絞り込み実験手法による絞り込み

# of series Cumulative

1 AE (including 
GEO) + GEA

72,770  
(GEO-derived 

59,374)
72,770

2 GEO not in AE 37,849 110,619

3 SRA (RNA-seq) 
not in AE + GEO

13,137 123,756

https://github.com/dbcls/RefEx/

https://github.com/dbcls/AOE/

原著論文 次期バージョン開発中

遺伝子発現データビューアの高機能化 
対象生物種、データセットの拡充 
サンプル情報の付加による検索性の向上

http://dbcls.rois.ac.jp/
http://aoe.dbcls.jp

