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• Qlucore社（スウェーデン）の開発した、オミックスデータ解析用ソフトウェア 
 

• DNAマイクロアレイやRNA-Seqなど、様々なフォーマットの遺伝子発現データの解析が可能 
 

• Affymetrix社, Agilent社の遺伝子発現解析用マイクロアレイに対応 
 

• 強力な統計解析アルゴリズムと、データのビジュアライゼーション機能を搭載 

Qlucore Omics Explorer 
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対応データファイル 

・Affymetrix社マイクロアレイデータのノーマライゼーション 
  → RMA, PLIER 
・Agilent社マイクロアレイデータのノーマライゼーション 
  → Percentile shift, Scale, Quantile 
・RNA-Seqデータのノーマライゼーション 
  → TMM 
・発現変動遺伝子の統計解析 
  → t-test, ANOVA, Linear regression, Rank regression  ...など 
・データのビジュアライゼーション 
  → Heat Map, PCA plot, Scatter plot, Box plot, ヒストグラム  ...など 
・階層型クラスタリング解析 
・Gene Ontology (GO) Browser 
・Gene Set Enrichment Analysis (GSEA) 

・Affymetrix GeneChip WT, 3’ Array  
   → .celファイル .chpファイル 
・Affymetrix GeneChip miRNA Array 
  → .chpファイル 
・Affymetrix GeneChip Annotation file 
  → NetAffxデータ自動ダウンロード 
・Agilent Gene Expression Array 
   → .txtファイル（Feature Extractionソフトウェア出力ファイル） 
・RNA-Seq 
  →  .bamファイル 
・GEO Data Set 
  →  .softファイル 
・その他カスタムフォーマットファイル 
  → .txtファイル 

対応アプリケーション 

サポートするデータとアプリケーション 
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ヒートマップ・階層型クラスタリング 

テーブルデータ 

PCAプロット 

メイン画面 
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解析ステップ 

データ表示形式の変更 
およびデータの分類 

発現変動データの抽出 

遺伝子セット解析 

データファイルのインポート 
およびノーマライゼーション 

 Affymetrix社マイクロアレイデータのインポート/ノーマライゼーション 
 Agilent社マイクロアレイデータのインポート/ノーマライゼーション 
 RNA-Seqデータのインポート/ノーマライゼーション 
 GEO登録サンプルデータのインポート 
 その他カスタムフォーマットデータのインポート 

 PCAプロット 
 ラインプロット 
 ヒートマップ（階層型クラスタリング） 
 ボックスプロット 

 スキャッタープロット 
 ヒストグラム 
 テーブルデータ 

 Varianceフィルター 
 t-test 
 Linear Regression 
 Rank Regression 

 Fold Changeフィルター 
 F-test 
 Quadratic Regression 
 FDR 

 Gene Set Enrichment Analysis (GSEA) 
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データのインポート 

 Affymetrix社GeneChip WT Arrayまたは3’ Arrayでは、CELファイルまたはCHPファ
イルの2種類のファイルからインポート可能。 

 Agilent社マイクロアレイの場合は、Feature Extraction Software出力のTXTファイ
ルをインポート可能。 
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ノーマライゼーション 

Affymetrix社マイクロアレイ 

Agilent社マイクロアレイ 

 Affymetrix社、Agilent社のマイクロアレイデータをインポートした場合は、インポート時に
ノーマライゼーションを行うことが可能。 

＊一部、対応していないマイクロアレイもあります。 
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 Affymetrix社NetAffxのユーザー登録を行っていれば、データインポート時にアノテー
ションデータも同時にダウンロードが可能。 

アノテーションデータのダウンロード 
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 データがインポートされ、サンプル間の相関係数をヒートマップ表示した、QCレポートが
表示される。 

インポート結果 
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データの表示形式 

 Plot Typeで、データの表示形式を選択。 

 PCA – 主成分分析 (Principal Component Analysis) プロット 

 Scatter – スキャッタープロット 

 Line – ラインプロット 

 Hist. – ヒストグラム 

 Heat – ヒートマップ、階層型クラスタリング 

 Table – データテーブル 

 Box – ボックスプロット 



11 
アノテーションデータ 

データテーブル 

Table 
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Heat 
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Scatter 
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PCA 
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Line 
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Box 
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Hist. 
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発現変動データの抽出 

サンプル間のデータのばらつきによるフィルタリング 

サンプルグループ間の統計検定によるフィルタリング 
 
使用可能な統計手法 
・Two Group Comparison (t-test) 
・Multi Group Comparison (F-test) 
・Linear Regression 
・Quadratic Regression 
・Rank Regression 
・False discovery rates (FDR) 

サンプルグループ間のFold Changeによるフィルタリング 

 発現変動データの抽出は、Statistics Dockに任意の閾値を入力して行う。 
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発現変動データの抽出 

抽出データ数 計算されたp-valueとq-value (FDR) 

 Statistics Dockでフィルタリングの設定を入力すると、メイン画面に抽出結果がリアルタ
イムで反映される。 

 テキストファイルへのエクスポートも可能。 
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発現変動データの抽出 

 フィルタリング結果データから、別の表示形式に切り替えることも可能。 



21 

遺伝子セット解析 

Gene Set Enrichment Analysis (GSEA)とは・・・ 
 
 
・特定の生理作用（疾患、薬物刺激など）や遺伝子機能カテゴリー（Gene Ontology, パスウェイなど） 
 の条件で発現する遺伝子のグループ（遺伝子セット）情報を用いた解析手法。 
 
・マイクロアレイなどの遺伝子発現データから、発現変動の大きい順に遺伝子をランク付けし、ランクの高い 
 遺伝子が、調べたい遺伝子セットにどれだけ多く含まれているかを検定する。 
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遺伝子セット解析 

 遺伝子セット情報は、MSigDB(http://www.broadinstitute.org/gsea/msigdb/index.jsp)
からダウンロードした、各種データファイルをそのまま使用可能。 

 各種疾患・パスウェイなど、様々な条件で分類された遺伝子セットファイルが公開されている。 

http://www.broadinstitute.org/gsea/msigdb/index.jsp
http://www.broadinstitute.org/gsea/msigdb/index.jsp
http://www.broadinstitute.org/gsea/msigdb/index.jsp
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遺伝子セット解析 

遺伝子ランク付けの手法を選択 

遺伝子セットファイル 

 遺伝子セットファイルと、遺伝子ランク付けの手法を選択し、計算を開始する。 
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遺伝子セット解析 

 計算が終了すると、発現変動が大きい遺伝子を多く含む、遺伝子セットのリストが
表示される。 
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 遺伝子セットにパスウェイデータを使用した場合、MSigDBのサイトから、パスウェイ図も
確認可能。 

遺伝子セット解析 



お問い合わせ先：フィルジェン株式会社 

TEL 052-624-4388 (9:00～17：00） 

FAX 052-624-4389 

E-mail: biosupport@filgen.jp 
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ソフトウェアの詳細は、以下サイトをご覧ください。 
 
弊社Webサイト： 
http://www.filgen.jp/Product/BioScience21-software/index15-qlucore.html 
 
メーカーサイト： 
http://www.qlucore.com/ 
 

http://www.filgen.jp/Product/BioScience21-software/index15-qlucore.html
http://www.filgen.jp/Product/BioScience21-software/index15-qlucore.html
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