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System for Assembling Modules by Ultra Rapid Algorithm on Itemsets
遺伝子モジュール高速マイニングシステム

大量遺伝子発現データからの網羅的遺伝子発現モジュール探索、細胞機能解析を可能とするシステム
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SAMURAI URL: http://samurai.cbrc.jp/

遺伝子モジュールは全ての細胞種や実験条件の組合せでそれぞれ保存され
ている遺伝子群の最小単位です。この遺伝子モジュールを網羅的に探索す
ることは膨大な計算コストがかかります。

遺伝子モジュールの探索

SAMURAIで遺伝子モジュールの意味付けをすると多くのモジュールが統
計的に有意な共通の機能を持つ遺伝子群であることがわかります。このモ
ジュールの遺伝子名をシャフリングテストすると右図のようにその有意性が
いかに高いかがわかります。

GO/KEGGによる解析
遺伝子オントロジーや

代謝系機能による意味付け

SAMURAI-GUIでは、網羅的に探索した遺伝子モジュールの意味付けをその場で行い、グラフィカルに表示することができるため、得られたモジュールから
瞬時に生物学的に重要な情報を得ることができます。また、計算管理システムにより幾つものジョブをクラスターマシンで計算できます。

・特願2007-320636「遺伝子発現モジュール探索装置、方法、プログラム」産業技術総合研究所, 12/12, 2007.

SAMURAIは飽和アイテム集合列挙法（LCM）に基づく高速遺伝子モジュー
ルマイニング法です。データの離散化及び不要データの圧縮により高速性を
実現しています。

高速性を実現

SAMURAIを使用することでこれまで遠い関係にあった疾病から共通の原
因を探ることも可能です。SAMURAIは他の手法と比較しても優れており、
国際学会で部門賞受賞、国際マイクロアレイコンテストで日本人初の口頭発
表にノミネートされました。

遠い関係にある病気の共通原因解析

SAMURAI-GUI System

Gene Ontology (GO)

KEGG
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(a) Extracted (raw) modules

Significance of GO terms (-log10P)

(b) Gene-shuffled modules

Significance of GO terms (-log10P)
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2,899 疾病遺伝子発現データ

・Visceral anomalies
・Mental retardation
・Congenital heart disease

ダウン症候群

共通点はないか？

細胞接着！

・Dementia
・Choreic movements

ハンチントン病

データベース選択

クエリー入力

モジュールの許容ノイズ モジュールの最小サイズ

パラメーター入力
KEGGパスウェイ解析

遺伝子機能オントロジー


