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プロテオミクスデータの三次解析および生物学的解釈

フィルジェン株式会社 バイオインフォマティクス部

(biosupport@filgen.jp)
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プロテオミクス解析のワークフロー

一次解析：スペクトルの取得

二次解析：発現定量

三次解析：データの可視化、統計解析
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一次解析：スペクトルの取得

二次解析：発現定量

三次解析：データの可視化、統計解析

解析者の技量に依拠するところが大きい

プロテオミクス解析のワークフロー
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●定量済みデータをアップロードするだけで、
データの解釈に必要な100以上のプロットを生成可能

●生物学で用いられる様々な統計手法をカバー
（Deseq2, EdgeR, limmaなど）

●プロテオミクスデータの他、
トランスクリプトミクスデータ、マイクロアレイデータ
もアップロード可能

●ユーザーどうしで解析結果の共有が可能

データさえあれば、誰でも重要な遺伝子を特定できる

本セミナーで使用するプラットフォーム
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入力ファイル

Sample A Sample B Sample C

Gene 1 5.4 4.1 0.1

Gene 2 0.1 0.3 8.9

Gene3 6.7 5.2 4.4

Sex Country Dominant hand

Sample A male Japan right

Sample B male USA left

Sample C female Japan right

Left vs Right male vs female

Sample A right male

Sample B left male

Sample C right female

①expression.csv：
サンプルごとの発現定量データ

②sample.csv：
各サンプルの属性を記述するデータ

③contrast.csv：
比較解析の内容を記述するデータ
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このセミナーで使用するデータ

Bojkova, Denisa, et al. "Proteomics of SARS-CoV-2-infected host cells reveals therapy targets." 

Nature 583.7816 (2020): 469-472.

Caco-2細胞をSARS-CoV2に感染させ、経時的なプロテオームの変化を追跡した。
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DataView
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Clustering
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Clustering
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Clustering
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Expression
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Expression
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Expression
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Genesets
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Genesets
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Genesets
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Genesets
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Genesets
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Compare
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Compare
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Systembio
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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 (9:00～17：00）

FAX: 052-624-4389

E-mail: biosupport@filgen.jp
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