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Talk2Data

• 遺伝子クエリ、共発現解析、および研究全体にわたるcell type特
異的遺伝子マーカーの特定

• 大規模のシングルセルデータベースを基盤に構築

• メーカーが収集したシングルセルRNA-Seq、空間オミックス研究データ
セットを簡単に閲覧・再解析



Talk2Data

シングルセルRNA-Seq Bulk空間トランスクリプトーム シングルセルレベル空間オミックス



概要

• ペリオスチン（POSTEN）は
創傷治癒などの組織再生に関与

Mast cell keratinocyte Eosinophil Fibroblast Basophil Dendritic cell T lymphocyte

Periostin

結節性痒疹（PN）＝ 皮膚の疾患

皮膚神経末端



使用する研究データセット

結節性痒疹における病変と非病変の比較

治療標的としての病変PNと非病変PNを区別する。



Differential expression解析手順

線維芽細胞内の病変細胞と非病変細胞を比較したい

メタデータでは細胞群の指定ができない
あるいは比較のために新たにアノテーション
を作らないといけない

本ソフトウェアではメタデータを複数組み合わせて、特定の細胞群を簡単に指定できます。

Fibroblast

病変

非病変

クリックだけで
細胞群を指定
できます

Runボタンをクリックだ
けで解析がスタート

ここでは線維芽細胞が含まれる細胞群アノテーションと
病変か非病変がわかるアノテーションを指定



Differential expression

結節性痒疹病変は線維芽細胞内のコラーゲン合成関連遺伝子が関与

線維組織の過剰増殖によりかゆみを伴う結節が生じる

非病変 病変



パスウェイ解析手順

Differential expression結果から直接アクセスできます。



パスウェイ解析

病変グループで転移関連がん経路がエンリッチ

⇒病変性PNは がん とどのように関連しているか?



Components・Marker genes手順

線維芽細胞のみ着目したい
→線維芽細胞を選択して

内部の構成に含めたいメタデータを
Componentにグラフの要素をその隣
のプルダウンからメタデータ選択

解析したいセルを選択状態にして、
アイコンをクリック



Components・Marker genes

PN病変でFB1が増加

病変の創傷治癒に対応するECM機能と
血管新生に関連する遺伝子

FB1



エンリッチメント解析手順

サブクラスタリングされた線維芽細胞から
アイコンをクリック

どのグループでエンリッチメント解析するか
メタデータより指定

遺伝子セットを指定します。

MSigDB データベースから利用可能なすべての
遺伝子セットを収集しています。



エンリッチメント解析

重度のPN病変は、がん経路における遺伝子発現の上昇と相関する

重度 中程度

がんのリスクはPN病変の重症度に応じて増加する



今回の解析で導き出せた内容

1. 結節性痒疹の病変は皮膚がん経路と関連するが、非病変は関連しない。

2. 病変ではFB1線維芽細胞サブタイプの増加が見られ、創傷治癒に対応する。

3. がんのリスクは、病変の重症度が高くなるにつれてさらに増加する。
したがって、線維芽細胞を標的とした治療アプローチがリスクを軽減する可能性がある。



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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