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⚫ 公共データベースに登録されている様々なサンプルの実験データは、自分のコンピュータにデータを
ダウンロードし、自由にデータ解析を行えるものがある

⚫ Qlucore Omics Explorerには、GEOとTCGAの2種類のデータベースより、登録サンプルの遺
伝子発現データをダウンロードする機能が搭載されており、自由にダウンロードすることが可能

⚫ ダウンロード後は、ソフトウェア上で統計解析や、様々な形式でグラフ表示することで、データの探
索を行う

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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GEO (Gene Expression Omnibus)

⚫ NCBIが維持・管理を行っている、おもにDNAマイ
クロアレイや次世代シークエンサーで測定した遺伝
子発現データのデータベース

⚫ 様々な実験条件・生物種のデータが登録されて
おり、生データや正規化済みのデータなどを自由に
ダウンロードすることが可能

⚫ 実験条件などのサンプルごとの詳細情報であるサ
ンプルアノテーション、および遺伝子名などの遺伝
子アノテーションも同時にダウンロードされ、解析に
用いることが可能
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⚫ GEOアクセッション番号を入力するだけで、レコードに含まれる各種データが自動でダウンロードされ、プロット
グラフが表示される

GEO (Gene Expression Omnibus)
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TCGA (The Cancer Genome Atlas)

⚫ NCIが運営しているがんゲノム解析用のプラットフォ
ーム

⚫ がんの種類ごとに多数のサンプルデータが登録され
ており、遺伝子発現データのほか、遺伝子変異デ
ータやメチレーションデータなどもダウンロードが可能

⚫ Qlucore Omics Explorerでは、25種類のコホ
ートより、RNA-Seqデータをダウンロードすることが
可能
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⚫ コホート名と、取得
するデータの正規
化の有無を指定

TCGA (The Cancer Genome Atlas)
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✓ Adrenocortical carcinoma (ACC)

✓ Bladder Urothelial Carcinoma (BLCA)

✓ Brain Lower Grade Glioma (LGG)

✓ Breast invasive carcinoma (BRCA)

✓ Cervical squamous cell carcinoma and endocervical 
adenocarcinoma (CESC)

✓ Cholangiocarcinoma (CHOL)

✓ Esophageal carcinoma (ESCA)

✓ Head and Neck squamous cell carcinoma (HNSC)

✓ Kidney Chromophobe (KICH)

✓ Acute Myeloid Leukemia (LAML)

✓ Liver hepatocellular carcinoma (LIHC)

✓ Lung adenocarcinoma (LUAD)

✓ Lymphoid Neoplasm Diffuse Large B-cell Lymphoma (DLBC)

✓ Mesothelioma (MESO)

✓ Pancreatic adenocarcinoma (PAAD)

✓ Pheochromocytoma and Paraganglioma (PCPG)

✓ Prostate adenocarcinoma (PRAD)

✓ Sarcoma (SARC)

✓ Skin Cutaneous Melanoma (SKCM)

✓ Stomach adenocarcinoma (STAD)

✓ Testicular Germ Cell Tumors (TGCT)

✓ Thymoma (THYM)

✓ Thyroid carcinoma (THCA)

✓ Uterine Carcinosarcoma (UCS)

✓ Uveal Melanoma (UVM)

⚫ サンプルアノテーションも同時にダウン
ロードされるため、アノテーションに基
づいたデータの表示や絞り込みなど
も可能

TCGA (The Cancer Genome Atlas)

コホート一覧
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① 発現変動遺伝子の探索

✓ 発現量有意差解析

✓ ボルケーノプロット

✓ ヒートマップ

③ データセット間での遺伝子リストの比較

② 興味のある遺伝子の発現量の確認

✓ 発現スケールによる色付け

✓ ボックスプロット

✓ ベン図

解析内容
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⚫ 発現変動遺伝子の探索には、統計解析用フィルター機能を
使用

⚫ サンプルのグループ分けには、遺伝子発現データとともにダウン
ロードされるサンプルアノテーションをそのまま利用可能

⚫ サンプルアノテーションの種類に応じて、検定手法を選択

✓ 2群間・3群間以上の比較解析

✓ 回帰解析

⚫ 発現変動遺伝子のリストは、テーブルビューまたはIDリストよ
り確認し、ボルケーノプロットやヒートマップで表示も可能

発現変動遺伝子の探索
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⚫ 2グループ間有意差検定を行い、解析結果をデータテーブル、
ヒートマップ、ボルケーノプロットで表示

発現変動遺伝子の探索
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⚫ 連続値のサンプルアノテーションを検定に用いる場合は、回帰解析を使用する

⚫ サンプルアノテーションによるヒートマップへのラベル付けや、スキャッタープロットで各遺
伝子の発現スケールをグラフ表示

発現変動遺伝子の探索
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⚫ データセット内から任意の遺伝子を検索したい場合は、データのサーチ
機能を使用する

⚫ 遺伝子アノテーションも同時にダウンロードしている場合は、任意のフィ
ールドで検索を行うことも可能

⚫ 検索リストより、任意の遺伝子をクリックすることで、選択遺伝子を各
種プロットに反映させる

興味のある遺伝子の発現量の確認



15⚫ 興味のある遺伝子をデータセット内から検索し、発現スケールに基づきプロットを色付け

興味のある遺伝子の発現量の確認



16⚫ ボックスプロットにより、興味のある遺伝子の発現量をサンプルアノテーション間で比較

興味のある遺伝子の発現量の確認
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データセット間での遺伝子リストの比較

⚫ 統計解析用フィルターを用いて検索した発現変動遺伝子は、
リスト登録を行うことで、後からデータの呼び出しが可能

⚫ リスト登録されたデータの詳細は、IDリストより確認する
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データセット間での遺伝子リストの比較

⚫ 登録ずみの遺伝子リストを選択して、複数実験の発現変動遺伝子の比較をベン図で表示
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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


