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トランスオミクス解析室 https://www.nibb.ac.jp/analyins/jp/

 トランスオミクス解析室は、遺伝子・タンパク質解析の共同
研究拠点として分析機器の管理・運用を行っている。超遠心機
のような汎用機器から次世代 DNA シーケンサーのような先端
機器に至るまで、70 種類 90 台にのぼる機器を備えている。
特に、機能ゲノミクスに力を入れており、次世代 DNA シーケ
ンサーと質量分析装置を利用した「統合ゲノミクス共同利用研
究」を公募し、これらを用いた次世代ゲノム研究を所内外の研
究者とともに推進している。また、ゲノムインフォマティクス・
トレーニングコースを年数回開催し、実験生物学者のバイオイ
ンフォマティクスのリテラシー向上にも貢献している。
１．ゲノミクス
 超高速並列 DNA シーケンサーによる次世代 DNA シーケン
シング技術の登場は、現代の生物学に革命的な変化をもたらし
た。トランスオミクス解析室では、GridION（オックスフォー
ド・ナノポア社 )、Sequel IIe（パシフィックバイオサイエン
ス社）、NextSeq および MiSeq システム（イルミナ社）な
どの次世代シーケンサーを共通機器として運用し、ライブラリ
調製やデータ解析のための設備も整備している。共同利用研究
の一環として「統合ゲノミクス共同利用研究」を毎年公募し、
これらを用いた次世代ゲノム研究を所内外の研究者とともに推
進している。
２．プロテオミクス・メタボロミクス
 トランスオミクス解析室では以下の３台の質量分析装置と 2
台のプロテインシーケンサーを保有し、プロテオーム解析とメ
タボローム解析にも活用されている。
- 質 量 分 析 装 置 (Bruker timsTOF fleX、Thermo Fisher 
Scientific Orbitrap Elite、SCIEX TripleTOF 5600)
- プロテインシーケンサー  (ABI Procise 494 HT/ 492 
cLC)
３．その他
 分光光度計、化学発光・蛍光画像解析装置、セルソーター、
リアルタイム PCR、高速液体クロマトグラフ、ガスクロマト
グラフ、超高速遠心機など、充実した分析機器を備えている。

主な機器：セルソーター (SONY SH ８００); 画像解析装置 
(GE FLA ９０００); レーザーマイクロダイセクションシステ
ム (Arcturus XT); リ ア ル タ イ ム PCR (ABI7500, Thermo 
Fisher Scientific QuantStudio 3); デジタル PCR (Thermo 
Fisher Scientific QuantStudio 3D); 超 遠 心 機 (Beckman 
XL- ８０XP)
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