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ROSALIN Chipseq解析簡易マニュアル

20181001

ROSALIN RNAseq解析を行うには事前の登録が必要です。
必要サンプル数分のチケット購入後にアクセスIDおよびパスワードが送付されます。

株式会社ワールドフュージョン
techsupport@w-fusion.co.jp
03-3662-0521



新規に解析を開始するには「Add New Project」ボタンをク
リックし、プロジェクトタイトルと簡単な説明を記入します。

データ登録 - プロジェクト作成
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1. プロジェクト作成後、「ADD NEW 
EXPERIMENT」で実験条件を設定

2. Experiment Title とDescriptionを記入

3. Method ＞ Sequenceを選択
Experiment Type ＞ Chip-seq を選択

4. 生物種と参照配列のゲノムバージョンを設定

データ登録 – Experiment（実験条件）登録

現在選択できる生物種
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1. Libraryの作成に使用した製造元・キット名を入力

2. Replicateの有無と全サンプルの数を入力
Replicateは同じサンプルの繰り返し試験の有無を指します

3. サンプルの属性情報(Attribute)となるタイトルを設定

4. サンプルの属性情報(Attribute)タイトルに情報を入力
これは後に群わけの指標になります

5. サンプルの設定の終了
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1. 「CREATE NEW COMPARISON」をクリックし比較の組み合わせを設定
先に設定したAttribute情報を元にCondition群とControl群へドラッグアンドドロップで設定する
Attributeに依存せずサンプルごとにドラッグアンドドロップで分けることも可能
SAVEをクリックすると比較設定を保存する

2. FASTQファイルをアップロードする
Single readかPair readを選択、“LEFT-RIGHT” readをクリックしてアップロードするFastqファイルを設定

クリック

NEXTをクリックで解析開始

データ登録 –Fastqファイルをアップロード
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Chip-seq Fastq upload-2
1、Libraryの作成に使用した製造元・Kit名を入力します。Chipseqでは
Libraryキットを選択した後、続いてサンプリングキットを選択する必要があります。

2、Replicateの有無と全サンプルの数を入力します。
さらにControlもしくはIgG Controlサンプルの有無を指定します。

3、抗体情報を設定します。使用した抗体が”Antibody Name”にない場
合、マニュアル操作で入力後、ピークサイズをBroad/Narrowから選びます。
Broad Domains=H3K9me3などのヒストン修飾
Narrow Peaks=Transcription Factor

5、サンプル名を設定します。

4、サンプルが1対1のコントロール(=BackGround)を持つか設定します。

Libraryキットを選択

Sampleキットを選択

キットの候補
L=Library kit
S=Sample kit
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1、入力したサンプルの名前がリスト表示されるので、Controlもしくは
IgG Controlになるサンプルにチェックを入れます。

2、サンプルのControl (=BackGround)もしくはIgG Controlを”Select 
the Control”に設定します。

3、サンプルごとに属性情報を設定します。

4、サンプルとControl(=BackGround)の組み合わせの設定や属性情報を確認後、
Yes～ボタンをクリックします。

5、Fastqファイルを空欄へドラッグアンドドロップしてアップロードします。

アップロード終了後、Nextボタンが有効になり解析が開始可能になります。
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Chip-seq Result View

先に実行したProject名のついたフォルダ、もしくは“Demonstration project”をクリックするとChipseqの解析結果が表示されます(下記図)。

サンプルごとのリード数、QC通過リード数、重複リード%
などの情報を表示

サンプル情報

Fastqファイル,BAMファイル,Wigファイルのダウンロード

統計解析を実施します

表示する情報を切り替え
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Chip-seq Result View

1、 ボタンをクリックし、“CREATE NEW 
COMPARISAON”をクリックすることで比較するサンプルと群を
設定できます。

Differential Comparisonをクリックするとすでに行った
Chipseq解析結果を閲覧できます。

2、AttributeのカテゴリやSampleを画面左の空欄へドラッ
グアンドドロップすることで群の構成を設計できます。設計後
SAVE & RUNで解析を実行します。

ADD GROUPをクリックすると
3つ目以降の群を設定できま
す。
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Chip-seq Result View
1、Differential Comparisonをクリックし、解析結果を開きます。

2、解析結果が表示されます。

チェックを入れた群(or Sample)について検出されたピークに関する結果が表示されます。
Intersect=ベンズにおいて交差する領域のピークに関する解析結果が表示されます(下記例の場
合4639ピーク)。
Only Myeloid H3K4me3 =当該群でのみ検出されたピークに関する結果(41672ピーク)。
Myeloid H3K4me3= Myeloid H3K4me3で検出されたピークに関する結(46311ピーク)。

数字はピークの数を示します

テーブルをダウンロード

ピークで高頻度に検出される既知のモチーフ
(Known)と新規に高頻度に検出されるモチーフ
(de novo)配列

Best Scoreは群を構成するサンプルの中で最も高いScore
を示したサンプルのScore(=-log10 P value)
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Chip-seq Result View
1、表に出ている領域をクリックするとピークが閲覧できるページへ飛びます。

群ごとのピーク、ピーク
ラインはサンプルごとに
表示されています(画
面左のサンプル名チェッ
クで変更可)。

遺伝子コード領域情
報

クリックで表示する領域
を変更できます。

選択したSignificant Peakの近傍で
検出されたピークを表示します。
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