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GO term

• 生物種の異なるデータベース間の比較を行うために定義された
生物学的な統一的用語。

• Biological process, Cellular component, molecular 
functionの3項目に大別される。

• 階層構造を持っている。

GO解析：遺伝子リストの中に特定のGOタームを持つ遺伝子が高頻度
に存在しているか判定して、その機能を推定する

Gene Ontology解析
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http://www.geneontology.org

Gene Ontology Consortium
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GO tree

大まかなターム

詳細なターム

3つの大分類
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性質1 性質2

A群 a b

B群 c d

2×2 クロス集計表
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𝑝 = 0.0841073 計100個

ある集団のある変数に出現頻度の偏りがあるか判定する方法

𝑃𝑎 =
𝑒𝐶𝑎 × 𝑓𝐶𝑐

𝑛𝐶𝑔
=

𝑒! 𝑓! 𝑔! ℎ!

𝑛! 𝑎! 𝑏! 𝑐! 𝑑!

Fisherの正確確率検定
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発現変動遺伝子 GOタームAを持つ遺伝子
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GO解析のクロス集計表
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発現変動
遺伝子

その他

GOタームBを
持つ遺伝子
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全遺伝子            ：20000
GOタームBを持つ遺伝子：100
発現変動遺伝子       ：100

全遺伝子 ：20000
GOタームAを持つ遺伝子：1500
発現変動遺伝子      ：100

GO解析のクロス集計表
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𝜒2検定（独立性の検定）

帰無仮説：行と列は独立である
対立仮説：行と列が独立でない

属性① 属性②

A群 𝑁11 𝑁12
B群 𝑁21 𝑁22

2×2 分割表

𝑁11 +𝑁12 = 𝑁𝐴
𝑁21 +𝑁22 = 𝑁𝐵

𝑁11 +𝑁21 = 𝑁1

「A群かB群か（行）」と「属性①か属性②か（列）」が関係ない
↓

行と列が独立

𝑁11 +𝑁21 = 𝑁2 𝑁11 +𝑁12 + 𝑁21 + 𝑁22 = 𝑁𝑇
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独立な事象の同時確率

• 積事象（結合事象）𝐴 ∩ 𝐵

• 独立な事象：事象AとBは無関係

𝐴 ∩ 𝐵 = 𝑃𝐴 × 𝑃𝐵 

コインとサイコロを投げて、コインは表、サイコロは1が出る確率
1

2
×

1

6
=

1

12
 

𝐴

𝐴 ∩ 𝐵

𝐵
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独立な2x2分割表

属性① 属性②

A群
𝑁𝑇 ×

𝑁1
𝑁𝑇

×
𝑁𝐴
𝑁𝑇

=
𝑁1 × 𝑁𝐴
𝑁𝑇

𝑁𝑇 ×
𝑁2
𝑁𝑇

×
𝑁𝐴
𝑁𝑇

=
𝑁2 × 𝑁𝐴
𝑁𝑇

B群
𝑁𝑇 ×

𝑁1
𝑁𝑇

×
𝑁𝐵
𝑁𝑇

=
𝑁1 × 𝑁𝐵
𝑁𝑇

𝑁𝑇 ×
𝑁2
𝑁𝑇

×
𝑁𝐵
𝑁𝑇

=
𝑁2 × 𝑁𝐵
𝑁𝑇

𝑁𝑇

𝑁𝐴

𝑁𝐵

𝑁1 𝑁2

期待度数
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𝜒2検定

帰無仮説：行と列は独立である
対立仮説：行と列が独立でない

属性① 属性②

A群 A B

B群 C D

実測データ

E

F
G H N

属性① 属性②

A群 መ𝐴 =
𝐸×𝐺

𝑁
 ෠𝐵 =

𝐸×𝐻

𝑁
 

B群 መ𝐶 =
𝐹×𝐺

𝑁
 ෡𝐷 =

𝐹×𝐻

𝑁
 

𝜒2 =
𝐴− ෠𝐴

2

෠𝐴
+

𝐵− ෠𝐵 2

෠𝐵
+

𝐶−𝐶 2

መ𝐶
+

𝐷−෡𝐷 2

෡𝐷
 

𝜒2は自由度1の𝜒2分布に従う

期待度数
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𝜒2検定

有効 無効

新薬 68 22

偽薬 51 39

新薬：68+22=90
偽薬：51+39=90
有効：68+51=119
無効：22+39=61
計  180

119 61

90

90

180

有効：無効=119：61

有効 無効

新薬 119 × 90

180
= 59.5

61 × 90

180
= 30.5

偽薬 119 × 90

180
= 59.5

61 × 90

180
= 30.5

期待度数
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𝜒2検定

• 新薬の有効性の判定

有効 無効

新薬 68 22

偽薬 51 39

90

90

119 61

有効 無効

新薬 59.5 30.5

偽薬 59.5 30.5

180

𝜒2 =
68−59.5 2

59.5
+

22−30.5 2

30.5
+

51−59.5 2

59.5
+

39−30.5 2

30.5
= 7.17

0.9 0.75 0.5 0.25 0.1 0.05 0.025 0.01 0.001

0.02 0.1 0.45 1.32 2.71 3.84 5.02 6.64 10.83

期待度数
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リスク比（相対危険度）

非喫煙者の肺がんのリスク=
𝐵

𝐴+𝐵

喫煙者の肺がんのリスク=
𝐷

𝐶+𝐷

リスク比=
𝐵

𝐴+𝐵
𝐷

𝐶+𝐷

2x2分割表

A+C肺がん（－） 肺がん（＋）

喫煙（ー） A B

喫煙（＋） C D

A+C B+D

A+B

C+D

A+B+C+D

営利目的でのご利用はご遠慮ください www.icrweb.jp



オッズとオッズ比

• オッズ：ある事象が起こる確率と起こらない確率の比
𝑝

1−𝑝
：物事が起こる見込みを表す

• オッズ比：ある条件下のオッズと別の条件下のオッズの比

非喫煙者のオッズ=
𝐴

𝐴+𝐵
𝐵

𝐴+𝐵

=
𝐴

𝐵

喫煙者のオッズ=
𝐶

𝐶+𝐷
𝐷

𝐶+𝐷

=
𝐶

𝐷

オッズ比=
𝐴

𝐵
𝐶

𝐷

=
𝐴𝐷

𝐵𝐶

肺がん（－） 肺がん（＋）

喫煙（ー） A B

喫煙（＋） C D

A+C B+D

A+B

C+D

A+B+C+D

オッズ比= 1：行と列が独立
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http://www.cytoscape.org

Cytoscape：グラフ作成用アプリケーション

16

Cytoscape
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17

APPsのApp Managerを選択

CytoscapeにAPPをインストール
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18

BiNGO settingsウィンドウの
Cluster Nameに適当な名前を入力
Paste Gene from Textにチェック
入力欄に遺伝子名を入力
生物種を選択
Start BiNGOをクリック

BiNGOによるGO解析
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BiNGOによるGO解析

GO term p-value

cellular metabolic process 9.52E-58

cellular protein metabolic process 1.77E-20

nucleic acid metabolic process 1.15E-19

DNA metabolic process 7.14E-15

protein metabolic process 2.20E-14

RNA metabolic process 1.11E-07

cellular lipid metabolic process 1.85E-05

M phase of mitotic cell cycle 1.28E-06

cell cycle phase 3.06E-06

positive regulation of cell death 1.40E-03

positive regulation of apoptosis 1.49E-03
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まとめ

• GOターム：遺伝子の機能や局在を表す統一された用語

• GO解析：遺伝子リスト中に特定のGOタームを持つ遺伝子が高頻度に存在
しているかどうか判別する。

• Fisherの正確確率検定：出現頻度の偏りを判定する検定方法
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