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はじめに
DNAタンパク質相互作用による遺伝子発現調節の仕組みを解
明することは、様々な生物学的プロセスおよび疾病の病態を理
解する上で欠かせません。また、このようなエピジェネティッ
ク情報は、DNAシーケンス、ジェノタイピング、遺伝子発現
などのゲノム解析を相補うものとなります。クロマチン免疫沈
降シーケンス（ChIP-Seq）は、次世代シーケンサー（NGS）
のパワーを活用し、特定のDNA結合タンパク質について、 
ターゲット部位の分布と存在量を、全ゲノム規模で高速かつ高
効率に解明します。ChIP-Seqは、次世代シーケンサーのアプ
リケーションの中で最も広く用いられているものとなってお
り、様々なターゲットタンパク質の結合部位を、全ゲノムにわ
たって確実に同定することができます。また、高解像度での解
析が可能であり、制約もありません。

次世代シーケンサーのアウトプットが増加し続ける中、ChIP-
Seqを用いた研究においては、高度なマルチプレックス化およ
びシンプルで効率的なワークフローの両方を実現する必要性が
ますます高まっています。TruSeq ChIP サンプル調製キットは 
これらの要望を満たす製品であり、遺伝子制御メカニズムを解
明する上で、シンプルかつコスト効率のよいソリューションを
提供します。ChIP後のDNAからライブラリーを調製する過程
にはインデックスアダプターの付加が含まれており、必要とさ
れるカバレッジに応じて、シーケンスのデータ量配分を最適化
することができます。本製品のサンプル調製ワークフローは最
適化されており、拡張性が高く、試薬はマスターミックスとし
て調製済みであるため、ハンズオンタイムが短く、また自動化
が容易な、最大48サンプル平行処理のフォーマットにも対応
しています。異なるインデックスを持つサンプルを組み合わ
せ、実験のスループットが最大となるよう調整することができ
ます。必要なサンプルインプットは微量（5ng）で、使用でき
るDNAが限られているケースでも強固な結果を得られます。
このため、様々な開始サンプルからの標的タンパク質解析に柔
軟に対応することができます。

TruSeq® ChIP サンプル調製キット
実績あるTruSeqの高品質データにより、ターゲットとするタンパク質－DNA間相互作用の 
プロファイルを最も網羅的かつ精確に解析
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• 実績あるTruSeqのデータ品質
 ターゲットとするタンパク質－DNA間相互作用のプロファイル 
 を最も網羅的に解析

• 微量DNAインプット
 さまざまなサンプルから得られたわずか5ngのDNAで安定 
 した結果を取得

• シンプルで効率的なワークフロー
 使いやすくシンプルなワークフローと、高い拡張性

• 24種のインデックスによるマルチプレックスシーケンス
 シーケンスのデータ量をサンプル間で最適化、1サンプル 
 あたりのコストを削減

F. 変性と増幅を行い、シーケンス用の最終産物を生成
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B. ChIP: DNA結合部位の濃縮*

A. クロスリンクおよびクロマチンの断片化*
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図1：ChIP-Seqワークフロー

シンプルで効率的なTruSeq ChIP サンプル調製キットのワークフロー 
（ステップ C～F）は、ハンズオンタイムが短く、高速な解析を可能にし 
ます。TruSeqユニバーサルアダプターにより、ワークフローの効率が
上昇し、安定したマルチプレックスシーケンスを実現します。
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シンプルで効率的なワークフロー
TruSeq ChIP サンプル調製キットのライブラリー調製ワークフ 
ローは、他の手法に比べて大幅に改善されたものとなってい
ます。TruSeqのワークフローでは、精製、サンプルの移し替
え、ピペット操作、およびクリーンアップのステップ数が少な
くなっています。ユニバーサルアダプターは、最初のライゲー
ション時にインデックス配列が取り込まれるようの設計されて
おり、ワークフローの効率が向上すると同時に、より安定した
マルチプレックスシーケンスを可能にしています（図1）。

* ステップAおよびBはTruSeq ChIPサンプル調製ワークフロー
の開始前に行います。

TruSeq ChIPシーケンスではまず、研究対象となるタンパク質
に対する抗体を用いて、クロスリンクされたDNAタンパク質
複合体を特異的に濃縮します（図1A～B）。次に、ターゲット
のタンパク質と結合したDNA断片を分離し、これをインプッ
トサンプルとしてライブラリー調製を行います。DNA断片を
末端修復した後、平滑となった各鎖に「A」を1塩基付加し、
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図2：MafKライブラリーのBioAnalyzer解析

表1：TruSeq ChIPサンプル調製キットによって検出 
　　されたピークのモチーフ検索解析結果と、ENCODE 
　　のリファレンスピークデータとの比較

TruSeq ChIP サンプル調製キットを用いて調製した、転写調節因子MafK 
のChIPライブラリーをBioAnalyzerで泳動した結果です。ライブラリー
は5ngのインプットDNAから調製しました。中央のピークは、目的のサ
イズのインサートが強固に得られていることを示します。

シーケンスアダプターとライゲーションを行える状態にします 
（図1C～D）。TruSeqアダプターは3’末端に「T」オーバー
ハングを持ちます。このオーバーハングは、Aテールを持つ
DNAフラグメントと相補的であるため、ライゲーションが起 
こります（図1E）。最終産物が完成し（図1F）、サイズによる 
選択を行った後、全てのChIP DNAフラグメントを一斉にシー 
ケンスします。

最大限の柔軟性を提供するため、TruSeq ChIP サンプル調製 
キットはシングルリードまたはペアエンドシーケンスのサンプ
ル調製に使用できるようになっており、MiSeq®およびHiSeq®

システム全製品を含む、イルミナのシステム全てに対応してい
ます。

TruSeqデータ品質
実績あるTruSeqデータ品質により、最も網羅的かつ精確にター 
ゲットとなるDNAタンパク質相互作用のプロファイルを解析
できます。また、理想的なパスフィルターリードの割合、アラ
イメント可能なリードの割合、およびカバレッジ均一性を得る
とともに、少数しか存在しないフラグメントも高感度で検出す
ることができます。

強固なマルチプレックス性能

TruSeq ChIP サンプル調製キットは、最大24種のインデックス 
を利用でき、結果を損なうことなく、スループットおよび均一
性を向上します。ライブラリー調製の過程で、TruSeqのユニ

名称 MafKモチーフを持つトップピークの割合

TruSeq ChIP 95%

ENCODE HELA 92%

ENCODE HES 86%

図3：MafKに関するピーク検出の結果

TruSeq ChIP サンプル調製キットは幅広い研究デザインにおいてライブラリーの調製が可能です。上図は、ネガティブIgコントロール、ターゲットである 
転写調節因子MafK、およびENCODEデータベースより得たMafKのリファレンスピークに対する各ピークデータを示します。
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バーサルアダプターがサンプルフラグメントとライゲーション
し、サンプルのプーリングが可能になり、ダウンストリーム解
析において個々のサンプルを識別することができます。この 
インデックス化性能により、ワークフローの効率が向上し、強
固なマルチプレックスシーケンスが可能になります。インデッ
クス化によって研究デザインの柔軟性が高まり、またサンプル
毎に理想的なリード深度を得られるよう、リードのアウトプッ
ト配分を最適化し、各ランから最大限の価値あるデータを引き
出すことができます。

幅広いターゲットに対応
TruSeq ChIP サンプル調製キットは、わずか5ngのインプット 
DNAからライブラリーを調製し、様々なデザインのChIP研究に
おいて、高品質でコスト効率がよくハイスループットなソリュー 
ションを提供します。ChIP-Seqは非常に応用範囲が広いアプ
リケーションであり、これまでに転写調節因子やクロマチンの
構成要素であるヒストンを含む、多種多様なタンパク質をター
ゲットとしたChIP-Seqが実施されてきました。転写調節因子 
をターゲットとしたChIP 研究は、疾病の病態、進行段階、また 
は他の病態に寄与する特定の修飾因子やシグナル伝達パスウェ
イの解明に役立っています。一方、ヒストン「マーク」の解析
は、クロマチン修飾および局所的構造変化が遺伝子発現の活性
にもたらす影響の解明において有用です。

全ゲノムにわたってピークを検出
TruSeq ChIP サンプル調製キットを用い、5ngのインプット 
DNAから、転写調節因子MafKに対するライブラリーを作製し
ました（図2）。インプットDNAは、HELA細胞を用いて行っ
たChIPから得たものです。シーケンスのデータは1回のMiSeq
ランから得ました。クオリティ値によるフィルタリング済みの
BAM出力ファイルをMACS peak finder softwareで解析し、
検出されたピークについてMEME motif finder softwareによっ 
て濃縮のスクリーニングを行いました。図3はDNA－タンパク
質間相互作用を確実に検出できる感度を示しており、検出され
た代表的なピークはENCODEプロジェクトのデータベースに
含まれるMafK結合部位に相当しました。既知MafK結合モチー 
フの濃縮は予想通りに検出され（表1）、ここでもENCODEプロ 
ジェクトを通じて得たMafKのピークデータと一致していまし
た。少ない開始インプット量から、全ゲノムにわたりピークを
強固に検出する性能は、ChIP研究の成功に欠かせません。

図4：H3K4me3に関するピーク検出の結果

ターゲットのH3K4me3は、すでにその特徴が良く知られていますが、このターゲットに対するピーク検出の結果は、ENCODEアノテーションデータに
遜色ないものでした。ヒストンマークターゲットのH3K4me3に対する代表的なピークと、それに対応するENCODEリファレンスピークを示します。

Scale chr1
10 kb hg19

179,855,000 179,860,000 179,865,000 179,870,000 179,875,000 179,880,000 179,885,000

Extended tag pileup from MACS version 1.4.2 20120305 for every 10 bp

RefSeq Genes
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TruSeq ChIP サンプル調製キットは、あらゆるタンパク質を 
ターゲットにできる柔軟性を備え、1サンプルあたり広範な 
リードを必要とする転写調節因子（図3）、およびH3K4Me3
のようなヒストンマーク（図4）の研究に、効率的でコスト効
率の高いソリューションを提供します。

イルミナのシーケンスソリューション
TruSeq ChIP サンプル調製キットは、MiSeqおよびHiSeqプ
ラットフォームを含む、イルミナのsequencing by synthesis 
（SBS）をベースとした全システムに対応しています。革命的
なワークフローと比類ない精確性を提供するMiSeqは、DNA
サンプルからデータの獲得までを8時間以内に終えることがで
き、小スケールの研究をサポートします。HiSeqシステムは、
革新的なエンジニアリングによって、より多くのサンプルを迅
速かつ高いコスト効率でシーケンスできます。どのシステムを
用いてもデータの互換性は確保されます。

まとめ
TruSeq ChIP サンプル調製キットは、実績あるTruSeqの精確性 
とともにシンプルで効率的なワークフローを提供し、高度にマ
ルチプレックス化されたコスト効率のよいChIPシーケンスを
可能にします。微量のインプットサンプルからでも、多種多様
なターゲットについて全ゲノムにわたる解析を可能にする本製
品は、DNA－タンパク質間相互作用のプロファイルを網羅的か
つ精確に解析し、遺伝子制御のメカニズム解明に貢献します。
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製品情報

製品名 カタログ番号

TruSeq ChIP Sample Prep Kit, Set A  
(12 indexes, 48 samples)

IP-202-1012

TruSeq ChIP Sample Prep Kit, Set B  
(12 indexes, 48 samples) IP-202-1024


