
biosupport@filgen.jp https://filgen.jp/ 052-624-4388 フィルジェン株式会社052-624-4389

iPathwayGuideを使用すると、次のことができます。

✓ 創薬ターゲットの特定

✓ 与えられた表現型における作用機序を理解する

✓ 上流の制御因子、下流の影響を特定する

✓ 特定の生物学的な疑問に答えるメカニズムの構築

✓ 複数の実験結果を比較する

✓ ドラッグリポジショニングを効果的に特定する

✓ 出版に適した美しいグラフィックを生成

✓ 追加費用なしで誰とでも共同作業ができる

✓ どこからでも高セキュリティなリモートアクセスを実現
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Since we acquired iPathwayGuide, it has become my main analysis tool for signaling pathways.  It is both the most powerful 

and among the easiest-to-use software for pathway analysis of gene lists obtained from gene expression experiments of which 

I am aware.
Dr. Richard Friedman Columbia University

iPathwayGuide は、メーカー独自の「Impact
Analysis」アルゴリズムに基づく、クラウド型のパスウェ
イ・エンリッチメント解析プラットフォームです。Impact
Analysisは、競合他社よりも深く包括的な解析を提
供する定評あるアプローチ（2,000件以上引用）で
あり、誤検出を回避しながら生物現象を特定する能
力を向上させます。iPathwayGuide は、遺伝子発
現変化の大きさと方向、遺伝子によってコードされるタ
ンパク質の種類と機能、パスウェイにおけるタンパク質
の位置、パスウェイ内の他のタンパク質との相互作用、
タンパク質の存在量と機能に影響を与える制御機構
など、生物学的に重要な関連因子を含めて解析でき
る特徴があります。

iPathwayGuideを導入してからは、シグナル伝達経路の解析ツールとしてメインで使っています。 私が知る

限り、遺伝子発現実験から得られた遺伝子リストのパスウェイ解析を行うソフトウェアとしては、最も強力かつ

使い勝手の良いソフトウェアです。 Dr. Richard Friedmanコロンビア大学

パスウェイ解析ソフトウェア

他のソフトウェアでは表現型で実際に起こっている現象と
は関係のない多くの誤検出により、行き詰まりにつながる
可能性があります。iPathwayGuideはメーカ独自の分
析法により真に影響を受けた経路を特定できます。
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パスウェイに含まれる遺伝子の種類や機能、役割については豊富な情報がありますが、多くのパス
ウェイ解析手法は、各遺伝子が独立していることを前提としたover-representation
analysis（ORA）のみに基づいています。
一方、Impact Analysisは、各パスウェイのトポロジーを考慮し、システムバイオロジーアプ
ローチにより、高感度かつ高精度な解析を実現することができます。
Genome Research (2007 Oct;17(10):1537-45) と Bioinformatics (2009 Jan
1;25(1):75-82) に掲載され、合計1,400回以上引用されたImpact Analysisがデータの
秘密を解明する最良の方法である理由を裏付けています。

Impact AnalysisImpact Analysis

マイクロアレイやRNA-seqの遺伝子発現データにはグループ間で発現変動のある遺伝子が含ま
れます。ただこの情報だけでは根本的な生物学的現象を理解することは困難であり、変動した遺
伝子に関連する制御機構などの機能情報を論文などで取得し精査する必要があります。

複雑なパラメータ設定はなく発現比較データをアップロードするだけでパスウェイだけでなくGene
Ontology解析などデータセットをより深く理解するための様々な結果にアクセスすることができます。

さらに複数の実験結果を比較することでバイオマーカーの探索やタイムコースデータの理解を深める
こともできます。


