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⚫ トランスクリプトームやプロテオームといったオミックスデータの解析において、多数の異なる性質のサン
プルを同時に測定する場合、サンプルの分類や識別を行うために、クラスター解析が用いられる

⚫ クラスター解析の実行には、専用の統計アルゴリズムに加え、データの品質チェックやビジュアライゼー
ションまでカバーした統合的なプラットフォームが必要となる

⚫ Qlucore Omics Explorerは、これらクラスター解析に必要な機能を備え、また直感的な操作で、
クラスター解析を効率的に実行することができる

はじめに
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Qlucore Omics Explorer

⚫ データを3Dプレゼンテーションとしてフルリアルタイムで操作
が可能

⚫ マウスクリックでフィルターやパラメーターの設定条件を簡単
に変更し、自動でグラフに反映

⚫ Affymetrix, Agilentマイクロアレイデータ、RNA-Seqデ
ータ（BAMファイル & カウントデータファイル）のノーマライ
ゼーションが可能

⚫ 階層クラスタリングとヒートマップ、主成分解析（PCA)、ボ
ルケーノプロットやベン図、さらにシングルセルRNA-Seq解
析用にt-SNEプロットをサポート

⚫ 生物学的解釈を得るために、GSEA (Gene Set 
Enrichment Analysis) を利用可能

⚫ サンプルの分類モデルの構築と、新サンプルへの適用を行
うためのツールも搭載
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対応データファイル

対応するアプリケーションエリアとデータファイル

対応アプリケーションエリア

Gene expression and miRNA
(Microarrays and RNA-Seq)

Proteomics NGS

DNA Methylation Metabolomics Other

・RNA-Seq
→  .bamファイル .txtファイル（カウントデータファイル）

・Affymetrix GeneChip WT, 3’ and Clariom S Array 
→ .celファイル .chpファイル

・Affymetrix GeneChip miRNA Array
→ .txtファイル

・Agilent Gene Expression Array
→ .txtファイル（Feature Extractionソフトウェア出力ファイル）

・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
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✓ マイクロアレイデータ
✓ RNA-Seqデータ
✓ プロテオミクスデータ ...など

• 各種オミックスデータのインポート

✓ 分散フィルター
✓ プレフィルター
✓ サブサンプリング

• クオリティコントロール

✓ 主成分分析（PCA）
✓ t-SNE
✓ ヒートマップ・階層型クラスタリング
✓ K-meansクラスタリング

• クラスター解析

✓ GSEA

• 遺伝子セット解析

解析フローチャート
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✓ タブ区切りテキストで作成した発現量データマトリックスをインポート

✓ RNA-Seqのリードカウントデータの場合は、データのノーマライゼーションを実行

テキストファイルインポート
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✓ RNA-Seqデータの場合は、マッピングに
用いたGTFファイルを用いて、BAMファイ
ルによるインポートが可能

✓ リードカウントのノーマライゼーションに加
え、マッピングのクオリティーやストランド設
定などにも対応

BAMファイルインポート
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✓ シングルセルRNA-Seqデータをインポートする場合は、10X Genomics Cell Ranger
の解析パイプラインで作成された、ノーマライゼーション済みのファイルを指定する

必要ファイル

✓ matrix.mtx.gz
✓ features.tsv.gz
✓ barcode.tsv.gz

10X Genomicsファイルインポート
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✓ インポートが完了すると、PCAプロット（サンプル数が多い場合はテーブルプロット）が表示される

✓ インポート後は、プロット形態を自由に切り替えが可能

インポートされたデータの表示
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分散フィルター

Projection Score

✓ PCA Plotにおいて、Variance filterでフィルタリングを実施
する際に計算されるスコア

✓ フィルタリングによりデータの次元を減らしていった際の、データ
の情報性を数値化したものであり、この値が最大になるように
調整することで、フィルタリングの閾値を決定できる

✓ スコアが高い場合は、緑色で表示される

✓ Variance filterでは、サンプル間のばらつきが小さいデータのフィルタリングが可能

✓ Projection Scoreが高いフィルタリング閾値を採用することによって、閾値の選択の根拠を客観
的に示すことができる
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フィルタリング結果

✓ スライダーバーを動かし、フィルタリングの閾値を変更すると、データのプロットグラフもリアル
タイムで変化する
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プレフィルター

✓ 低クオリティデータ（ノイズデータ、空デー
タなど）除去用のフィルター機能

✓ 多くのサンプルで、発現量が小さい遺伝
子や、RNA-Seqでリードがカウントされ
なかった遺伝子などの一括除去に使用



13

✓ サンプル数削減用のフィルター機能

✓ サンプルアノテーション（所属するグループ、クラス
ターなど）に基づき、アノテーションを保持したまま、
代表するサンプルだけに削減したデータセットを作成
が可能

✓ おもにシングルセルRNA-Seqなど、サンプル数が大
きくコンピュータの負荷が大きい場合の、小サイズの
データセット作成に用いる

サブサンプリング
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✓ 代表的なクラスター解析手法で、網羅
的遺伝子解析データなどの多次元
データを、データの特徴を保持したまま
2または3次元に削減してプロット

✓ 分散フィルターと組み合わせて使用し、
特徴的なクラスターの検出や、手動で
のアノテーション付けに利用

✓ データプロットは、サンプルと変数（遺
伝子など）の切り替えが可能

✓ データ間の相関を示すネットワークや
Isomapも同時に表示が可能

主成分分析（PCA）

ネットワーク Isomap
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t-SNE

✓ 主成分分析と同じく次元削減の手法で、主成分分析と比べて多次元データの関係性
を捉えやすい

✓ 主成分分析と同じく、クラスターの手動でのアノテーション付けが可能

✓ 計算実行時に、Perplexityなどのパラメータ調整が可能
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ヒートマップ・階層型クラスタリング

✓ サンプルごとに遺伝子発現量で色付けを行ったヒートマップに対し、サンプル間・遺伝子
間のそれぞれで類似したデータを樹形図で表示

✓ サンプルや遺伝子アノテーションに基づいたラベル表示や、遺伝子名なども同時に表示
が可能で、クラスターのマーカー遺伝子の探索などに利用
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K-meansクラスタリング

✓ クラスター数をユーザーが指定すると、サンプルを自動的に分類を行うクラスタリング手法

✓ クラスタリング結果はサンプルアノテーションとして保存され、主成分分析プロットなどに反映
が可能

✓ クラスター数の妥当性の評価に用いる、シルエットグラフも出力
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✓ クラスターの手動アノ
テーション

✓ アノテーション除去
と連動したプロット
の変化

クラスターの検出
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✓ 主成分分析プロットやt-SNEプロットなどでクラスター
のアノテーション付け後に、ヒートマップ表示に切り替
え、クラスターに特徴的な遺伝子を確認

各クラスター

マーカー遺伝子の確認



20✓ 統計フィルターを用いた有意差検定により、クラスターに特徴的な遺伝子の検定も可能

- Two Group Comparison (t-test)
- Multi Group Comparison (ANOVA)

マーカー遺伝子の確認
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GSEA

✓ 遺伝子発現データに対し、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検定を行う

✓ 遺伝子セットには、Gene Ontologyやパスウェイデータベースなどを使用
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遺伝子セットデータベース
（.gmtファイル）

遺伝子のランク付け条件

✓ GSEA実行の際は、遺伝子セット
データベースが必要（GSEA Web
サイトなどからダウンロード可能）

- パスウェイ
- Gene Ontology
- がん関連遺伝子
- 免疫関連遺伝子 など

✓ 有意差検定のP-valueなど、遺伝
子のランク付け条件を指定

GSEAの実行
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遺伝子セットリスト

ヒートマップ
エンリッチメントスコア

✓ 実行結果として、有意な遺伝子セットのリスト
と、各遺伝子セットのエンリッチメントスコアや
ヒートマップを出力

GSEAの実行結果
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お問い合わせ先：フィルジェン株式会社

TEL: 052-624-4388 (9:00～18：00）

FAX: 052-624-4389

E-mail: biosupport@filgen.jp


