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HEAT: A new tool for gene set enrichment analysis using comprehensive annotation of 
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H-InvDB 遺伝子リスト特徴抽出ツール（英語名 H-InvDB Enrichment Analysis Tool、略称 HEAT）
は、ヒト遺伝子と転写産物に関する統合データベース H-InvDB が持つ豊富なアノテーションを利用
した Gene Set Enrichment Analysis（GSEA）のための新しい解析ツールである。HEAT は、ユーザが
指定したヒト遺伝子の集合（遺伝子リスト）の中に有意に高い頻度で出現する H-InvDB のアノテー
ション項目を探し出すことができる。遺伝子の指定は、HUGO gene symbol、アクセッション番号
（DDBJ/EMBL/GenBank）、H-InvDB の HIT および HIX を用いることができる。その他の遺伝子名
の ID を使いたい場合は、ID 一括変換システム（http://biodb.jp/）によってあらかじめ ID 変換をして
おくとよい。統計学的な検定にはフィッシャーの正確確率検定を用いている。解析対象となるアノテ
ーション項目は、染色体バンド、遺伝子ファミリー、Gene Ontology (GO)、機能ドメイン（InterPro）、
構造ドメイン（SCOP）、KEGGパスウェイ、細胞内局在予測（Wolf PSORTによる）、組織特異的遺伝
子発現（H-ANGEL データベースによる）である。HEAT は、他の GSEA 用ツールと比べてより多く
のアノテーション項目を扱うことができる点が優れている。ゲノムワイド相関解析の結果解釈やマイ
クロアレイ実験のデータ解析等の場面で、HEAT は遺伝子リストに共通な特徴を発見することに役
立つと考えられる。HEAT は、http://hinv.jp/HEAT/ にて無償で利用できる。 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

図．HEAT システム（http://hinv.jp/HEAT/）の概要。 
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