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以下は私達の研究室で卒業研究を行って卒業した学生さんの大作の卒論の後半部分から、

遺伝子ネットワーク解析サイト VISANT の使い方の解説部分を抽出し、野村が最近のサイ

トの些細な改変について加筆したものです。卒論にあった糖鎖遺伝子群の VISANT による

解析結果や実験部分は後日、論文にまとめる予定です。 

VISANT 超入門 
VISANT (Integrative Visual Analysis Tool for Biological Networks) というサイトは遺伝子

の遺伝的相互作用、タンパク質‐タンパク質相互作用を、免疫沈降、yeast two hybrid 等

によって相互関係や可能性を画面で表示して解析するプログラムのサイトである

(http://visant.bu.edu/)。ヒトやマウス、ショウジョウバエや線虫、酵母やバクテリアなど、

様々な生物の持っている遺伝子の間の相互作用を、遺伝学的相互作用やタンパク質間相互

作用などのビッグデータに基づいてネットワーク表示して解析できる。自分の研究してい

る遺伝子のリストを検索用ボックスに入れて、それらの相互作用、その他の遺伝子との相

互作用を調べるのに便利で、各自の遺伝子について試してみると思いがけない相互作用が

見つかるかもしれない。この VISANT は、遺伝子-遺伝子相互作用の解析に有用であるにも

かかわらず、日本語の使用の手引がなく、使いづらいものであった。そこで、日本語で

VISANT の使い方説明書を作成した。左下に線虫での糖鎖を合成する酵素の一つのグルー

プである N-アセチルガラクトサミン転移酵素 GalNAcT（N-acetylgalactosamine を付加し

ていく酵素で多数の遺伝子がある）の遺伝子についての VISANT による解析結果の画像(全
体図) を挙げてみた。 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

この解説で VISANT の使い方がだいたいわかったら、次に英語のチュートリアル

（http://visant.bu.edu/tutorials/tutorials_list.html ）やヘルプを読んで、このプログラム

を活用していただきたい。 
VISANT を使いはじめるための準備 
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VISANT はブラウザからサイトに接続して使う、あるいは自分のコンピュータに JAVA で

書かれたプログラムをダウンロードして使うという二種類の方法で利用することができま

す。まず VISANT のサイト（http://visant.bu.edu/）にブラウザでアクセスしてみてくださ

い。この際にはブラウザは Firefox でなく Internet Explorer を使って下さい。両者によ

る表示は異なっており、Java スクリプトも Firefox の表示で表示させてクリックしても動

かないので、はじめての方は Internet Explorer を使って以下のページにアクセスしてみて

下さい。 
 
まず http://visant.bu.edu/をクリックして 

 
上のページにたどりついたら、Run VisANT をクリックする。 
 
 
 
 
 
 
すると下の画面になるので Start Java Application をクリックして Javaのプログラムをダ
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ウンロードする           （はじめは Run Java Applet でも OK）。 

 
 
Start Java Application をクリックすると、Java のプログラムをダウンロードしにいく。

ダウンロードを許可してやると Java が起動して（Java がパソコンにインストールされて

いる場合は）以下のような画面がでてくるはずである。でなかったら Java がインストール

されていないので、最新のバージョンの JAVA（次々と脆弱性が発見されているので最新の

バージョンの JAVA をインストールすることが必須である）を以下にアクセスしてインス

トールする。 
http://java.com/ja/download/  
 
 
以下のような酵母の遺伝子ネットワークを表示する画面（デフォルト画面）が表示された
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ら成功である。さっそくネットワークを書かせてみよう。 

 
解析する生物種と利用するデータベースの設定。 
ではモデル生物である線虫 Caenorhabditis elegans の遺伝子ネットワークの解析をはじめ

ることにする。まず上の酵母のネットワーク（デフォルトで開くように設定されている）

を左上の Clear button で消してから、矢印の部分をプルダウンして Caenorhabditis 
elegans を選ぶ。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
相互作用のデータベースの選択 
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相互作用のデータベースはデフォルトで Predictome になっている。 
これもミシガンとかいろいろ変えられるが、はじめは、Predictome で

解析するとよい。 
左の図のカーソル位置の Caenorhabditis elegans の部分をクリッ

クしたら利用する生物種を変えられる。ヒトとかショウジョウバ

エなど、いろいろ生物種に変えられるので各人の必要な生物種に

変えて各人の興味のある遺伝子名を入れてネットワークを書かせ

てみよう。では、実際に検索してみる。 
（注意）なお結果の保存は登録（registration）しないとできない（10
セッションまで）ので、使い方の練習がおわったら、さっそく登録して

使ってみるのを薦める。（登録の仕方は後述する。） 
今回の例題では多数の遺伝子を一度に解析する例をやってみることにする。数個の遺伝子

を検索窓にいれて試してみるのもお勧めであるが、実用的には数百の遺伝子を入れての解

析例のほうが役立つと思われる。 
 
C. elegans の遺伝子名である lec-1 から lec-10, clec-1 から clec-266 を具体例にとって実際

使ってみる。（具体的には、遺伝子名である lec-1, lec-2, lec-3, ‥‥, lec-10, clec-1, clec-2, ‥
‥clec-266 までを使う。Excel のセルに lec-1 をいれてセルを選択した上でカーソルを十字

にかえてそのままプルダウンして 

 

lec-1 から lec-10 遺伝子までのリストを作り（下図参照）、 
 
 
 

セルを選択し、カーソルを選択したセルの右

下にあわせると、カーソルが十字に変わるの

で、そのまま下へドラッグする。 
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その下に clec-1 の遺伝子をいれてやはり同様にカーソルを clec-1 のセルの右下で十字にか

えて、そのまま下へドラッグしていくと、自動的に clec-1, clec-2, clec-3 と遺伝子名が番号

順に入力される。こうして lec-1 から lec-10,そし clec-1 から clec-266 までの遺伝子リスト

が出来るので、その列を全部選択してコピーして、VISANT の検索窓にペーストすると解

析準備が完了である。（例題の遺伝子は線虫のガレクチンと C 型レクチンの遺伝子） 

                              

もちろん sqv-3, sqv-4, sqv-5, sqv-7, rib-1, rib-2 など好きな遺伝子を好きな個数だけ入れて

も以下を参照しながら同様に解析できる。 

lec-10 遺伝子（A10 セル）の下の

セル（A11 セル）に clec-1 遺伝子

を入力した。みやすいように赤字

にしてある。カーソルをプラス表

示にかえてそのまま下へドラッグ

すると番号が１ずつ増加して遺伝

子名が連番で挿入される。 
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・検索の仕方 
遺伝子名のリストをコンマで区切ったり、改行で区切ったりして検索窓（矢印）にいれて 
Search ボタンを押す。しばらくすると（遺伝子数が少ないと瞬時に。今回のように数百だ

と5分から10分以上かかるかもしれない。）結果がかえってくる。今回の例題の場合、clec-89
と clec-200 には該当データベースにデータがないという警告（No results found for 
clec-89 などという警告）がでるので OK をおしてすすむとよい。（あるいは当初の遺伝子

リストから clec-89 と clec-200 の遺伝子名を除いておいてもよい。） 
 

 

こうしてネットワークが図のように表示されたら成功である。 
 
・見やすくするために 
次の解析をすすめるために、ネットワーク表示のレイアウトを変えてみよう。メニューバ

ーの部分にある Layout のプルダウンメニューから Spring Embedded Relaxing などのボ

タンをおすと重なりのないノードが表示されたネットワークが書かれる。 
ネットワークの表示結果が揺れている場合は左に表示される Stop Animation ボタンを押

すと止まるので、止めて解析する。
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こんな感じで表示される。これでは相互作用のない遺伝子が山ほどあって見にくい。 
そうした孤立した遺伝子（相互作用の相手のデータがない、線で結ばれていない遺伝子）

のノード(node)を除く操作を行ってみよう。こうしたネットワーク解析では、遺伝子はグ

ラフのノード（グラフ理論でいう vertex）、遺伝子間相互作用の存在を示す線はグラフのエ

ッジと呼ばれる。 
なおホイール付きマウスをつかっている場合は、ネットワークの図の拡大、縮小はホイー

ルマウスで、図の移動は右クリックしてドラッグすると可能である。 
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では孤立していて相互作用の相手の遺伝子がない遺伝子ノードを、全部のぞいてみよう。 
遺伝子がなにも選ばれていない状態で以下のようにするとよい。 

 
Filter のプルダウンメニューから Select Nodes Based on Their Degrees を選ぶ。 
これはグラフの遺伝子と遺伝子とをむすぶ線の数（degrees:ノードからでている相手と結合

しているエッジの数）によって遺伝子のノードを選ぶフィルターである。degree 1 という

のは隣の１個の相手と相互作用している遺伝子ノード、2 が隣の 2 個の遺伝子と相互作用

しているも遺伝子ノード、2-とすると２個以上の隣の遺伝子と相互作用しているノードを

示す。出てくるメニューに 1-といれると、一つ以上の隣の遺伝子と線で結ばれている遺伝

子ノードだけが選択される。degree が 2 と 3 のものだけをフィルターしたいなら、2-3 と

いれればよい。6 以上なら 6-と入れる。 
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結果は以下のようになる。 

 
赤い点で選択されているのが、辺を一本以上含むグラフをつくる遺伝子ノードである。 
（この段階では、ノードの遺伝子と相互作用するとデータベースに記載されている遺伝子

が一個だけ結びつけられているだけである。相互作用の相手の遺伝子を選択して、さらに

ダブルクリックするとその遺伝子と相互作用する遺伝子が新たに表示される。これについ

てはもう一度後で説明する。） 
 
では次に degree がゼロの遺伝子を消してみよう。 
Edit menu のプルダウンから、Invert Nodes Selection を選ぶ。 
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すると選択したノードと、選択されていないノードが反転する。 

 
こうして選ばれたノードは、今回は不要なノードなので、これを delete キーを押して（あ

るいは Edit menu の Delete Selected Nodes を選んで）消す。 
すると、こんな感じになる。 
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これで望んだ結果が得られたので後は、Layout メニューをいろいろ選んでみて、自分のみ

やすいレイアウトにして解析を続けるとよい。いろんなレイアウトを選んで遊んでみるの

がよい。Module layout なども試すとよい。 
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VisANT 解析の tips 
いくつかの node を選択した上で、そのノードからの新しいリンクノードを探して表示させ

るには以下のようにすればよい。node（遺伝子）の選択は shift キーを押しながらクリック

すると複数個の nodes が選べる。 
下のようにノードを選択した上で、メニューの Nodes から Update nodes’ interactions

をクリックしたら良い。 
 
 
 
 

 
・node の展開の仕方 
node をダブルクリックすると、その node と関係がある

遺伝子（今回なら Predictome のデータベースにある相互

作 用 し て い る 遺 伝 子 の node ） が 展 開 さ れ る 。
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新しく現れた点はそれぞれ遺伝子に相当し、Predictome で相互作用のある遺伝子が結ばれ

ている。結んでいる線の色（Edge の色という）はどのような形で相互作用するかを示して

いる。カーソルを線の上に重ねると相互作用の根拠がポップアップするようになっている。

yeast two hybrid 実験か、免疫沈降実験か、遺伝子相互作用実験によるのかなど相互作用

の根拠がわかる。下図では gld-1 と F17C11.9 という二つの遺伝子間の相互作用に two 
hybrid と affinity 実験による根拠があるというのがわかる。 

 
 
 
 
 
 

ダブルクリックをしてみると…。 

nodeが広がる事がわかる。
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・最短経路の調べ方 

 
二つの遺伝子 node を図からシフトキーを押しながらクリックして選び、 
Topology→Shortest Path→Find Shortest Paths で 2 つの node 間での最短経路がわかる。 
二つの遺伝子を結びつける遺伝子名と遺伝子間相互作用の証拠が一瞬にしてわかる。 
例えば、以下の例では rab-11.1 という遺伝子と ran-1 という遺伝子をクリックして選択し

てある。 

 
この二つの遺伝子（ran-1 と rab-11.1）間の最短経路を上の方法で求めると 
以下のような出力が得られる。ran-1 と rab-1 が相互作用し、rab-1 と unc-64 が相互作用、

さらに unc-64 と rab-11.１が相互作用することがわかる。 
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注意：以前に shortest path を調べていたらその結果が残っている場合がある。その場合は、

まず Clear Resutls ボタンを押して、Resuts 欄の結果をクリアして、あらためて二つの遺

伝子を選択しなおして Do Calculation ボタンを押すと見やすい結果が得られる。いろいろ

試してほしい。 
 
・Method 別で線の色が分けられている。 

 
図のようにグラフの辺の色がちがっている場合がある。これは遺伝子間相互作用の根拠別

に線の色を変えているのである。 
View→Methods Table としてみると、 

 

繋がっている線の色が根拠別に異なる事がわかる。 
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二つのノードを結ぶ線（edge）の色で、相互作用があると表示されている根拠がわかる。

Affinity column での結合実験の結果から、相互作用があるとされているのか、yeast two 
hybrid の結果が根拠にあるのか、遺伝的相互作用の実験結果が根拠なのか、などなど、遺

伝子間相互作用の根拠がわかるし、上の図のチェックを外すことで、必要な根拠だけチェ

ックして解析結果をより信頼性の高いものに限定することも容易である。自分の遺伝子で

いろいろチェックをいれたりはずしたりしてみるとよい。 
 
・ 繋 が っ て い る 遺 伝 子 node を 次 々 と 表 示 す る こ と が 出 来 る 。
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・任意の遺伝子(nodes を複数個選んでもよい)を選び、メニューから Node→Select Linked 
Nodes を選ぶと、任意の遺伝子（または複数の遺伝子群）と edge 一本でつながっている遺

伝子ノードを全て選ぶことができる。最初の遺伝子（または遺伝子群）につながっている

遺伝子がみな選択されているので、その状態でもう一回同じ操作をすると、さらにつなが

っている遺伝子が選ばれる。こうして次々と相互作用している新しい遺伝子をグラフに追

加していくことができる。 
・１０個まで検索結果が保存できる。 
結果の保存はサイトに登録しなくてはできないので注意。 
まず検索ボックス画面の下のほうにある Register ボタンを押し、登録をする。メールでパ

スワード(後に変更可)が送られてくるので、そのパスワードを使って Login をする。 

↑Register を押すと上記のような画面が出てくる。ここに、

e-mail アドレス、名前、所属を打ち込むと登録が完了する。 
 
 
 
 

Login すると、Save As がクリック出来るようになるので、クリックしてファイル名を打ち

込むと保存が完了する。 
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・遺伝子名を表示出来る 
名前の知りたい遺伝子を右クリックし、node→label をクリックすると、 

 
遺伝子名が表示される。 
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･ネットワークを書かせたら、入力した遺伝子だけに色を新しく付けて表示するとあとあと

見やすい。 
それは以下のようにする。 

 

遺伝子名を入力して Search ボタンを押すとしばらくしたら上のような表示でネットワー

クが描かれる。 
layout で spring embedded などにして 

 
こんな感じで表示されたら、Search ボタンを一回押して、入力した遺伝子をすべて選択表

示にする。 
この状態で Node メニューから Properties を選ぶ。 
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すると右に上のような Properites と書いてある箱がでてきてノードやエッジの属性を変更

することができる。矢印で示した Color を選ぶと、Pick a color の選択ボックスが開き、こ

こで好きな色で選択した後は、選択した node が好みの色で表示されるようになる。 



 

22 
 

 
上で、例えば赤色を選ぶと、了解ボタンを押すと次のようになる。 

 
入力した遺伝子名が色つきで表示されているので以降、見やすく扱いやすい。 
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また、全部の node に遺伝子名を表示させるには、node を全部選択しておいて、Nodes メ

ニューから label にチェックをいれるとよい。 

 

また Nodes の Properties の項目で、色、ノードの大きさその他をいろいろ変えて図を見や

すくすることもできる。 
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また Nodes メニューからは GO term での annotation（ものすごく細かく表示を調節でき

る。たとえば次の図は、Nodes, GO Annotations のプルダウンメニューから Configurations
を選んだところ。ネットワーク図の左に GO terms についてのパネル(GO explorer)が開い

ている。さらに Disease Annotatin で病気についての annotation を付けたりすることもで

きる。ので試してみるとよい。 
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次の図は 
ran-1遺伝子についてノードにカーソルをあわせてGO termのannotationを表示したとこ

ろ。 
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◎最後に、全部の遺伝子名を一括で出力するには、File menu から Export as Tab-Delimited 
File を選ぶ。 
これで tab で区切られたファイルができる。できたファイルは Excel で開くことが出来る。

 
ALL を選択すると以下のような tab 区切りテキストファイルができる。 

 
一列目が遺伝子、ニ列めが一列目と相互作用する遺伝子名である。M0034 というのは Two 
hybrid interaction のこと。最後の列は Pubmed ID で、例えば 14704431 というのは、two 
hybrid 実験の記載されている文献の Pubmed ID である。 
 
VISANT はここで記載した以外にも多数の機能を備えたすぐれたネットワーク解析用シス

テムであり、更新も着実に行われている。ヒトやマウスについても簡単にネットワーク解

析が行えるので、この原稿をもとにして、是非、多くの方に気軽に活用して頂きたいと思

う。 


