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iPathwayGuide

• 遺伝子発現比較データの解釈を手助け

• 遺伝子相互作用を加味したパスウェイ結果

RNA-seqのDEG解析の結果を使用した

パスウェイ解析ソフトウェア

iPathwayGuide



パスウェイ解析の結果
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期待される結果 実際の結果

パスウェイ解析結果に期待される表現型の変化に全く関係ない

パスウェイばかりヒットする



原因①：遺伝子アノテーションリソースが古い

2015年に調査した約3,900の出版物のうち、67%が古いソフトウェアを参照しており、
現在(2016)のリソースを使用して特定された生物学的プロセスとパスウェイのわずか26%しかカバーしていませんでした。

商用ソフトウェアとフリーのソフトウェアツールとの違い



エンリッチメント解析 Impact Analysisオープンソースツールや商用ソフト iPathwayGuideのアプローチ

原因②：アルゴリズム

• 「そのパスウェイ上に、発現変動遺伝子（DEG）がいく
つ含まれているか」という割合だけを見る。

• 欠点：遺伝子の位置や役割を無視
→実際には遺伝子は複雑に相互作用している。

• 統計確率+経路全体への影響度(Impact)を計算

• 利点：遺伝子の位置や相互作用を加味
→生物学的に重要なパスウェイを発見

パスウェイのトポロジー
（構造）と遺伝子の
役割と位置を考慮

パスウェイ内の遺伝子
が「互いに独立してい
る」と仮定して計算

iPathwayGuideは偽陽性（ノイズ）を減らし、
本当に生物学的な影響があるパスウェイ（真陽性）を正確に発見できます。

iPathwayGuide と他のソフトウェアとの違い



実際に2つのアプローチを比較

マウスの IL1a 遺伝子をノックアウトした実験

IL1a に関連するパスウェイが本来検出されるべき

IL1a に関連するパスウェイリスト

エンリッチメント解析 Impact Analysis

・上位3つ中2つが IL1a と無関係（偽陽性）

・最も有意なパスウェイも IL1a と無関係

・上位3つすべてが IL1a を含む正解パスウェイ

・上位7つ中6つが IL1a 関連

本当に重要なパスウェイを見逃す
原因遺伝子 IL1a に関連する経路を非常
に高精度で特定

P値順のパスウェイ結果。IL1a に関連するパスウェイが強調表示されています。 P値順のパスウェイ結果。IL1a に関連するパスウェイが強調表示されています。

Impact Analysis は偽陽性を大幅に削減し、IL1a ノックアウトに
関連する本来のパスウェイを高精度に復元できる。

IL1a KO



Adherens junction経路インスリンシグナル伝達経路

遺伝子の位置や相互作用を加味するメリット

2つのパスウェイで発現変動が認められたのは INSR のみ



Adherens junction経路インスリンシグナル伝達経路

2つのパスウェイで発現変動が認められたのは INSR のみ

• インスリンシグナル伝達経路では INSR は下流に影響を及ぼす重要なエントリーポイント

• 対してAdherens junction経路では INSR は下流に影響を与えない

遺伝子の位置や相互作用を加味するメリット



Adherens junction経路インスリンシグナル伝達経路

エンリッチメント解析：

INSR の役割が考慮されず、遮断しても両パスウェイは「影響なし」と誤判定。

Impact Analysis：

インスリン経路におけるINSR を主要エントリーポイントとして評価し、Adherens junction は影響小と特定。

遺伝子の位置や相互作用を加味するメリット



パスウェイ解析結果の解釈方法①

関連する文献を調べる必要はありません

検出された遺伝子に関する最新の論文情報にアクセスできるため、

迅速に研究を進めることに役立ちます。

パスウェイ上に気になる遺伝子がある

遺伝子の詳細情報や
最新の研究論文へアクセス

検索窓から特定のワード（例：cancer）を入力して絞り込みも可能



パスウェイ解析結果の解釈方法①

パスウェイで定義された相互作用と、実測の遺伝子発現の整合性を可視化。
例：A が B を抑制 → A↑・B↓ のように発現が一致した場合、Coherent 
Cascades として強調表示。

＆遺伝子A 遺伝子B

遺伝子A

遺伝子A 遺伝子B

遺伝子B

実際の結果 ナレッジベース

一致

相互作用情報を含む



パスウェイ解析結果の解釈方法②

パスウェイ上で標的遺伝子に作用する薬剤を検索可能。

逆に、指定した薬剤がどの遺伝子に作用するかも検索可能。

パスウェイ単位で薬剤作用点を把握し、候補薬剤の絞り込みに活用。



GO解析

表現型に関与する生物学的プロセスを見
つけます。iPathwayGuide では、独自の
メソッドで本当に重要なプロセスを絞り込む
ことができます。

上流の重要な調節因子の探索

miRNA予測 メタ分析

iPathwayGuideに搭載された多彩な解析

既存のmRNAやタンパク質データから、表
現型に関与するmiRNAの活性と標的を
予測できる解析機能です。

表現型に影響する上流の制御因子（遺
伝子・薬剤・化学物質）の有無や、その
表現型や遺伝子変化を治療・阻害できる
薬剤・化学物質を調べることができます。

複数の遺伝子発現データを横断的に解析
し、共通または特異的な遺伝子・パスウェ
イ・GO・疾患を迅速に特定できます。



解析結果の蓄積 研究者の問い メカニズムの特定
GO・パスウェイなどの
統計データの断片

「MAPK経路に関与する、発現変動遺伝子はアポトーシスにどのように影響するのか」

「被験者を薬剤Xで治療することにしたら、このメカニズムはどう影響するのか」

薬剤影響予測を含む
一貫したストーリー

点在する統計結果を、研究者の「思考
（ストーリー）」と同期させ、一元的な
ネットワーク図とし描き出します。

iPathwayGuide

解析結果を「研究ストーリー」として昇華させる

iPathwayGuideによる思考の統合とメカニズムの具現化



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
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