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オミックスデータ解析ソフトウェア

Qlucore Omics Explorer

Qlucore Omics Explorerは、マイクロアレイやRNA-Seqをは
じめとするオミックスデータをよりスピーディーに解析するための次世
代型のバイオインフォマティクスソフトウェアです。多様な種類のグ
ラフに対応したデータの可視化、使いやすいユーザーインター
フェース、最高水準の統計解析機能によって、様々な視点から
のデータの俯瞰や、解析時間を大幅に短縮し、より多くの創造
力をお客様の研究に加えることができます。

• マイクロアレイ、RNA-Seqデータの正規化
• データセット内のノイズフィルタリング
• 様々な統計手法を利用した発現変動遺伝子抽出
• ヒートマップやPCA、ボルケーノプロットなどのグラフ表示
• t-SNE / UMAPによるデータ分類
• GSEAによる遺伝子セット解析

Qlucore Omics Explorer 機能概要
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Qlucore Omics Explorerでは、ヒートマップやボルケーノプロット、ヒストグラム、ボックスプロット、バイオリンプロット、さらにPCA、
t-SNE/UMAPプロットなどの充実したグラフ作成機能が備えられています。表示させた各種プロットグラフと遺伝子のノイズフィルターが
連動しており、スライダーバーでノイズフィルターの閾値を調整すると、プロットグラフの結果もリアルタイムで変化します。

またプロット上のクラスターを手動でアノテーション付けすることが可能で、データの手動分類や除外などを、ワンクリックの簡単な操作で
行うことが可能です。

充実のデータビジュアライゼーション

発現変動遺伝子解析

一般的な統計モデルが標準で備えられており、有意差検定に
よる発現変動遺伝子の抽出などを、簡単な操作で行うことが
可能です。また複数の統計手法を、バッチで実行することもで
きます。

・Two group comparison (t-test, Mann-Whitney)
・Paired t-test
・Multi group comparison (ANOVA, Kruskal-Wallis)
・Two-way ANOVA
・Linear regression, Rank regression

遺伝子セット解析

MSigDBなどからダウンロードした遺伝子セットデータを使っ
て、GSEA (Gene Set Enrichment Analysis)解析を
行うことが可能です。

Gene Ontologyやパスウェイデータを遺伝子セットとして利
用することで、発現変動遺伝子の生物学的な解釈を深め
ることができます。
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