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Background

転写因⼦の認識配列は
位置特異的重み⾏列 (PWM) で表現される

PWMはゲノム上の位置間の相互依存性が損失する
PWMは頻度の低い認識配列が⾒逃されている

MOCCS は転写因⼦認識配列を k-mer として正確に抽出できる

k-mer MOCCS2score

[ Haruka Ozaki and Wataru Iwasaki. 2016. Comput. Biol. Chem. ]

MOCCSはゲノム上の位置間の相互依存性を損失しない

ChIP-seqデータが蓄積され
統合データベースが開発されている

[Shinya Oki et al. 2018. EMBO reports]

MOCCSは頻度の低い認識配列も正確に抽出できる

MOCCS と ChIP-Atlas を使えば、
多彩な転写因⼦認識配列が捉えられる！

ex. ChIP-Atlas



Method
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k-mer profile をデータベースとして公開予定
Result

Ø k-mer profileとは？

ü ChIP-seq データに MOCCS を適⽤して得られたデータセットです。
ü 転写因⼦の認識配列が k-mer と MOCCS2score (結合特異性スコア)で表現されています。

Ø 従来の PWM で表現されたデータベースと⽐べて優れている点は？

ü 転写因⼦の認識配列を k-mer と MOCCS2score で得られます。
ü 2つのサンプル間で転写因⼦認識配列の⽐較ができます。
ü 細胞型間で異なる転写因⼦認識配列が捉えやすくなりました。

Ø データはどのくらいあるのですか？ 実装⽅法は何ですか？

ü 6種の⽣物種, 10万以上の ChIP-seq データから得られた k-mer profile が⼊っています。
ü Shinyで実装しています。



Result データベースの機能 - 1
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k-mer MOCCS2score

興味のある転写因⼦の認識配列が k-merとしてわかる！

① ⽣物種を選ぶ

ID検索も
できる

② 転写因⼦
を選ぶ

③ 細胞型
を選ぶ

④ 強く認識されている k-mer がわかる！
＊MOCCS2scoreが⾼いk-merほど強く認識されている
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Result データベースの機能 - 2

2つのChIP-seqサンプル間で変動のある k-merがわかる！

- 各点がk-merを表す
- 値が⼤きいほどMOCCS2scoreが⼤きい
- 正の相関があるほど2つのサンプル間で

転写因⼦認識配列の類似度が⼤きい

① ⽐べたいサンプル
を選ぶ

② 異なる転写因⼦間でも、異なる細胞型間でも
転写因⼦認識配列の類似度が詳細にわかる！

ATGTGG

GGCGGC



細胞型間で異なるk-mer profileの例Result
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各sampleでMOCCS2score >= 7の
k-merを抽出

STAT3

＊Jaccard indexが⾼いほど2sample間の転写因⼦認識配列の類似度が⼤きいことを⽰す

Jaccard index⾼低

違う細胞型同⼠では
認識配列に
差異がある

同じ細胞型同⼠は
認識配列が
似ている
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転写因⼦認識配列は細胞型ごとに異なる
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Discussion & Future application
Ø ChIP-seqデータのクオリティ管理
Ø 転写因⼦認識配列に重なるSNPの影響度評価
Ø 異なる⽣物種間の転写因⼦認識配列多様性の理解
Ø 転写因⼦同⼠のネットワーク理解
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