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はじめに

• プライベートデータのシングルセル RNA-Seq データ解析

Bioturing社が販売する製品

• プライベートデータの空間オミックス解析

• シングルセル研究のパブリックデータの閲覧と再解析
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シングルセルRNA-seqデータ解析の一般的な解析フロー

データをインポート

フィルタリング、
正規化などの前処理

t-SNEおよびUMAP視覚化

クラスタリング

• コマンドライン操作が必要

これらの解析フローをオープンソースツールで行うと・・・

• 複数の解析ツールを使用するため煩雑

OSに制限があったり使いこなすまで時間がかかる…

この解析フロー以外にも下流分析の行うたびに別ツールを使用が必要…

Rtsne

igraph

細胞種のアノテーション
下流分析

バッチエフェクトの補正



BBrowserX

• 解析がパイプライン化
データのインポートから下流分析まで

UMAP/ t-SNE

パスウェイ解析

細胞種アノテーション

Differential expression

Pseudotime



バッチエフェクトの補正

ボタンをクリックします。次に、[Create new]よりメタデータを選択して補正を適応します。

デフォルトではバッチエフェクトの補正が行われていないため、複数サンプルをインポートした場合はこの解析を行うとで、
技術的なバラツキを補正できます。



自動でセルタイプを予測する

ボタンをクリックします。次に、予測モデルの 1 つを選択します。

この操作だけでデータ内のセルタイプを予測しアノテーションを付与できます。

Major cell types:
セルタイプのより一般的なラベル。

Cell subtypes:
セルタイプタイプのより詳細なラベル。



データベースと類似した細胞集団を引き出す

目的の細胞集団を選択した状態で ボタンをクリックします。

数百万の細胞のデータベース全体を参照して、選択した集団と類似した特性または生物学的
シグネチャーを共有する細胞集団を引き出すことができます。



選択したクラスターに特異的な遺伝子を見つける

目的の細胞集団を選択し、サイドバーの「Marker genes」ボタンをクリックします。



遺伝子を検索し視覚化する

Gene query
遺伝子がどのように発現しているかを確認するには、
遺伝子発現パネルに遺伝子名を入力します。

グラフ化
検索した遺伝子発現の可視化を様々な図に描写できます。

2 の遺伝子を照会した場合共発現したセルのみを選択することも可能



クラスターを取り出し、それらを新しいデータのセットとして扱う

抽出したい細胞集団を選択し「Sub-clustering」ボタンをクリックだけで解析を実行できます。
関心のあるグループのみが画面に表示されるまで、サブクラスタリングを何度でも実行できます。

抽出したデータに対しても様々なツールを利用することができます。



特定の2つのクラスターを比較する

比較する2つのグループを選択する方法が3つサポートされています。

これまで作成したメタデータから選択 投げ縄ツールで手動で範囲を指定



特定の2つのクラスターを比較する

Compositionチャートを使用
これによりメタデータを分割させて目的のサンプルを指定できます。
以下の例では各サンプルのセルタイプを表し、サンプル1のB細胞とサンプル2のB細胞をクリック作業で指定して比較が可能。



特定の2つのクラスターを比較する

DGE の結果は、summary table,  volcano plot, scatter plots, probability density plotで表示されます。



Pathway解析

DGE の結果からパスウェイ解析の結果にアクセスできます。



多彩な解析

AUCell enrichment
AUCell（Aibar et al., 2017）は、入力された遺伝子セットに対して、全遺伝
子のランキングに基づいて各細胞における遺伝子セットの活性を評価し、スコアを返
します。AUCell のスコアが高いということは、その遺伝子セットが細胞内で高度にエ
ンリッチされていることを意味します。

pseudotime解析
遺伝子発現プロファイルの動的な変化をモデル化することで、細胞の発生軌跡を再
構築する計算アプローチです。

エンリッチメント解析
グループ間の異なるエンリッチメント スコアをテストします。
現在（23.11）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。

細胞集団を選択→解析を実行のような同様の操作感で様々な下流分析に対応します。



まとめ

弊社HP紹介ページInformation

簡単に解析

ユーザーフレンドリーなソフトウェアで、プログラミング
の知識が無くても素早く解析でき、お客様の解析
作業を強力にサポートします。

https://filgen.jp/Product/BioScience21-software/BioTuring/index-menu.htm


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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