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※操作速度を速めるにはメモリー設定の変更が有効です。
変更方法は 
インストールガイド 
http://www.chem.agilent.com/Library/usermanuals/Public
/G3800-90046_Installation.pdf 
Windows使用の方はp.6、 Machintosh使用の方はp.13以
降をご参照ください 

http://www.chem.agilent.com/Library/usermanuals/Public/G3800-90046_Installation.pdf
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コピー数変化検出フロー まとめ（フローチャート） 
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Home: デザインファイルのインポート 

Home: 数値化ファイルのインポート 

Experimentの作成 

Experimentにデータを入れる 

Experimentを選択する 

Preprocessing: Feature Filter > 
DefaultFeatureFilter ON 

Preprocessing: Design Filter> 
DefaultDesignFilter v1またはv2 ON 

Preprocessing: Normalization>  
GC correction ON 

Preprocessing: Normalization>  
Centralization ON 

Preprocessing: Combine>Replicates>  
Intra array ON 

Analysis: （Moving Average の表示） 

Analysis: Aberration ON (ADM-2, threshold 6) 

Analysis: Fuzzy Zero ONまたはOFF 
(ONにより擬陰性を生じさせる可能性もある) 

複数データの共通変化領域の検索
Discovery: Common AberrationやGraphical 
Penetrance 

データの選択 Experimentのデータを右ク
リック > Select 

Report:  
・Aberration> TextもしくはGraphical 
・Cyto Reports 
・Penetrance > Probe 

Discovery: Aberration Filter> 
DefaultAberrationFilter v2 (もしくはv1) ON  



ライセンス入力の方法 

  30日間無料デモライセンス インストーラ、デモデータセットの 
   ダウンロードサイト 
 他ソフトウェアと同じPCにインストールする場合のコンパチビリティ 
 PC要件 
  ソフトウェアの起動 
  ライセンスの認識 
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30日間無料デモライセンス インストーラ、デモデータセット のダウンロードサイト 

http://www.genomics.agilent.com/article.jsp?pageId=2167 
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PC要件 

他ソフトウェアと同じPCにインストールする場合のコンパチビリティ 

http://www.genomics.agilent.com/article.jsp?pageId=2167
http://www.genomics.agilent.com/article.jsp?pageId=2167
http://www.genomics.agilent.com/article.jsp?pageId=2167
http://www.genomics.agilent.com/article.jsp?pageId=2167
http://www.genomics.agilent.com/article.jsp?pageId=2167


ソフトウェアの起動 

1. 画面左下の”Start”からAgilent Genomic Workbench 7.0 を選択 

2. “I have read all the terms and 

conditions.”のチェックボックスをマー
クして、I agree をクリック 

3. OKをクリック 

4. OKをクリック 

5. OKをクリック 
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ライセンスの認識 

1. DNA Analyticsの右の 

”License”をクリック 

2. Applicationを選択 

（例：CGH） 

3. この部分に 

ライセンスをCopy & paste 

4. OKをクリック 
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データのインポートと 
これから解析するデータの選択 

ゲノムファイルのインポート（human・mouse・ratの場合は不要） 
Design Fileのインポート （必須） 
Feature Extraction 数値化データ（.txt ファイル）のインポート （必須） 
Experimentの作成（必須） 
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ゲノムファイルのインポート（human・mouse・ratの場合は不要） 

操作の意味： Designを入れる前に、CytoBand情報や遺伝子情報のデータをAgilent Genomic Workbenchに
インポートします。 

1. Home を選択します。 

2. Import クリックします 

3. Genome Buildをクリック 

4. Species、Build Nameを入力します、 

5. RefSeqファイルは”Gene file”を 

Cyto-band Fileには”Cytoband file”を 

それぞれBrowseから選択し、 

OKをクリック 

※上記以外の生物種のゲノムファイルはeArrayからダウンロード可能です。（p.37参照) 
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Design Fileのインポート （必須） 

操作の意味： これからインポートするマイクロアレイデータのDesign FileがAgilent Genomic Workbenchに
入っていないと、データをインポートできません。 
Design FileはeArrayからダウンロード可能です。 

1. Home を選択します。 

2. Import クリックします 

3. Design Fileをクリックし 

GEML Fileを選択 

（Feature Extractionのデザインファイル
(.xml)の場合）。 

その後インポートするDesign Fileを選択 

4. Start Importをクリック 

5. Import完了のメッセージが表示 
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Feature Extraction 数値化データ（.txt ファイル）のインポート （必須） 

操作の意味： 解析するデータをAgilent Genomic Workbenchにインポートします。基本的に、Feature 
Extractionで数値化したデータを用います。 

1. Home を選択します。 

2. Import クリックします 

3. Array Filesを選択。 

FE Fileを選択。 

4. インポートするtxtデータを選択し 

Open をクリック 

5. (オプション) データのCy3側とCy5側を 

逆転させたいときは、Dye Flipの項目の 

   をクリックし、Flippedを選択 

6. OKをクリック 
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Experimentの作成（必須） 

操作の意味： 同じ条件で一緒に解析するデータを選択します。 

1. Experimentを右クリック 

2. New Experimentを選択 

3. Experimentの名前を（自由
に）入力。OKをクリック 

4. Dataから 

Experimentに入れるデータを選択 

5. 3で作成したExperiment や 

既存のExperiment フォルダの上に
選択したデータをクリック＆ドラッグ
する 
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前準備から解析まで 

Feature Filterをかける（推奨） 
Design Filterをかける（推奨） 
GC Correction をかける（推奨、かつCGH+SNPマイクロアレイ解析時は必須） 
Centralization をかける（推奨、かつCGH+SNPマイクロアレイ解析時は必須） 
Intra Array のReplicate probe データをCombine する（推奨） 
Aberration Filterを設定する（推奨） 
Aberration 検出アルゴリズムを設定（必須） 
Fuzzy Zero をONにする（オプション、場合によっては有用） 
Nesting Filter をかける（オプション） 
SNPおよびLOH 解析の実施 （CGH+SNPマイクロアレイ解析時に必須） 
Experiment の選択 （必須） 
画面に表示させるデータを選択 （必須） 
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Feature Filterをかける（推奨） 

1. Preprocessing を選択 

2. Feature Filtersをクリック 

3.Apply を 選択し、DefaultFeatureFilterのチェック
ボックスをクリック 

操作の意味：SaturatedとFeatureNonUniformity Outlierのフラグが立ったデータ、およびLog2Ratio=0*の
データの排除 

* Cy3とCy5の両方のシグナルが低く、Log2Ratio の値に精度を欠くデータ 
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1. Preprocessing > Feature Filters を クリックし 

Edit Filterをクリック 

3. 名前を入力してOKをクリック 

4. New Conditionをクリックし条件を追加します。 

【新しいFeatureFilterを作るとき】 

2. Newをクリック 

5. Attribute の   をクリックし、 

 ダウンリストからgIsSaturated を選択 



6. Valueの   をクリックし、 

ダウンリストから true を選択 

7. Logical Operator の   をクリックし、 

ダウンリストから OR を選択 

8. 他の項目についても 7. – 9. の操作を 

行い、すべての条件を設定。 

上記フラグのデータを排除したいときは 

Exclude matching values、 

上記フラグに適応しているもののみを解析したい 

ときはInclude Matching valuesを選択します。 

そしてUpdateをクリックし、Closeをクリック。 

9. Feature Filter をクリックし、Apply を選択し、 

さらに新しく作成した（5. で設定した名前の) Filterの 

チェックボックスを選択します。 
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Design Filterをかける（推奨） 

1. Preprocessing を選択 

2. DesignFiltersをクリック 

3. Apply を クリックし、 

DefaultDesignFilter_v2 のチェックボックスを 

選択。 

（偽常染色体領域のプローブもデータから排除した
い場合はDefaultDesignFilter_v1を選択。） 

操作の意味：non unique probe のデータの排除（ただし偽常染色体領域のプローブは表示） 
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GC Correction をかける（推奨、かつCGH+SNPマイクロアレイ解析時は必須） 

1. Preprocessing を選択 

2. GC Correction の Apply をクリック 

3. window  sizeによりGC 含量を考慮する範囲を
設定します。デフォルトは2kbで、 

Plot Distributionを確認しながら値を調整します。 

 

※Plot Distribution 

Log ratioの分布がGC correctionをかけることによ
りピークがシャープになっていることを確認。 

操作の意味：GC correction はゲノムの領域にGC含量に関係する ”wavy”アーチファクトを補正するアルゴ
リズムです。このようなアーチファクトが原因で生じるAberrationや SNP コピー数、LOH callを抑えます。  

※GC correctionをかけるときはPlot DistributionからGC correction後のCGHデータのLog2Ratio分布を
確認します。 

右図 

赤：GC correction前 

青：GC correction後 
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Centralization をかける（推奨、かつCGH+SNPマイクロアレイ解析時は必須） 

1. Preprocessing を選択 

2. Centralization Diploid Peak の チェック
ボックスをクリック 

 

※Legacy はAGW6.5以前の方法に基づく  

  Centralication 

操作の意味：Centralization では各LogRatio値に一定の値を加えLogRatioをより中心（Log2Ratio=0）に移
動させるアルゴリズムです。（最もcommonなploidyをLog2Ratio=0に移動させる） 

※２倍体領域がmajorityでない場合は、かけなくてもよい 
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Intra Array のReplicate probe データをCombine する（推奨） 

1. Preprocessing を選択 

2. Replicates の Intra Array のチェックボック
スがマークされていることを確認してください。 

もしされていない場合はマークしてGoをクリック。 

操作の意味：Intra-array replicates は同じマイクロアレイ上の同じプローブ配列をもつfeature※の結果を１
つにします。（※Design Fileに含まれるプローブ情報に基づく） 
このような繰り返しプローブを１つに “combine” することは、解析に際の統計的検出力を増加させます。 
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Aberration Filterを設定する（推奨） 

1. Discovery を選択 

3. Apply を選択し、 

DefaultAberrationFilter_v2 のチェックボックスをクリック。 

このフィルターで 

「染色体位置上、隣接する連続プローブ３つ以上の領域」 かつ 

「変化Log2Ratio >= 0.25 の領域」 
のみを抽出します。 

操作の意味：検出されたコピー数変化領域について、条件によりFilter をかける。 

例：染色体位置上隣接する連続プローブ３つ以上の領域、変化Log2Ratio >= 0.25 の領域、等。 

2. Aberration Filters を 

クリック 

もし、変化Log2Ratio の閾値をさらに小さくしたい場合は（たとえばモザイク性のあるcaseの場合など） 
下記の方法もあります。 

方法その１  DefaultAberrationFilter_v1 を選択 

「染色体位置上、隣接する連続プローブ３つ以上の領域」 
「変化Log2Ratio の閾値なし」 
のみを抽出します。Fuzzy Zero （p.23）の併用をお勧めします。 
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①Edit Filter を選択 

方法その２ 新たに 

「染色体位置上、隣接する連続プローブ５つ以上の領域」 
「変化Log2Ratio >= 0.15 の領域」 

 という Filter を作成する。 

 

②New をクリック 

③Filterの名前を入力してOKをクリック 

④Minimum number of probes in region: 5 

Minimum absolute average log ratio for region: 0.15 

と入力して、かつそれぞれの項目のチェックボックスを 

選択する。 

Update をクリック。 

そしてClose をクリック。 

 

※Nesting フィルタもかけたい場合は 

Maximum Nesting Levelの項目にチェックし 

数字を入力 

⑤Apply を選択し、 

新しく作成したFilterのチェックボックスをクリック。 
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Aberration 検出アルゴリズムを設定（必須） 

操作の意味：aberration 検出アルゴリズムを下記の中から選択します。 
• Z-score 
• ADM-1 (Aberration Detection Method 1) 
• ADM-2 (Aberration Detection Method 2)（推奨） 
• CBS (Circular Binary Segmentation) 
• HMM (Hidden Markov Model) 
※ Z-score と HMM はSNP解析では使用できません。 

1. Analysis を選択 

2. Algorithm の項目から ADM-2 (推奨) を選択。 

Threshold に 6.0 (推奨) を入力し、 

（コンピュータのキーボードの）Enter キーを押す。 

 

各種アルゴリズム 

3. Show のチェックボックスを選択します。 

・Z score 

固定されたWindow size （ユーザ定義）領域のAberrationを
検出する。  

Baselineより有意にLogRatioが離れているプローブがenrich

されている領域を検出。Thresholdが高いほど、厳しい条件に
なる。固定したサイズでのAberration検出を行うアルゴリズム
のため、あまり推奨していない。 

SNP解析時にはこのアルゴリズム使用不可。 

・ADM-1 

統計的なスコアリングに基づき、高（低）LogRatio値を持つ領
域を検出。多様なAberrationの検出を行う。 

・ADM-2 （推奨） 
ADM-1の統計的スコアリングに類似するが、各LogRatio測
定のデータquality情報も加味して行われる。LogRatio値に加
えて、Probe Log Ratio errorが考慮されることにより、データ
がノイジーなprobeを含んでいるときに小さなAberration領域
を検出したい時など、ADM-1よりもさらに結果がrobustになる。 
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Fuzzy Zero をONにする（オプション、場合によっては有用） 

操作の意味：Fuzzy Zeroを選択すると、各Aberration interval に ”global error model” を適合し、検出します。
結果としてAberration call error を低減します。 
例として、下図のような、ノイズに起因しうる “Long Low” (広い領域、低いLogRatio) のAberration を排除する
ことができます。 
強いフィルタのため擬陰性を生む可能性もあります。 

1. Analysis を選択 

2. Fuzzy Zeroのチェックボックスにチェックを入れる 

 

Fuzzy Zeroによる検出結果への影響例 
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Nesting Filter をかける（オプション） 

操作の意味： ADM-1、ADM-2 アルゴリズムはNested aberrationを検出します。Nested Aberrationとは他の
Aberration中に含まれるAberrationを意味します。 
検出させるNested AberrationをNesting Levelにより規定することができます。 

Nesting Filter は Aberration Filterに含まれています。P.21をご参照ください。 

Nested Aberration とは 

例：Nesting Level Filterなし 

Nested Aberrations (“Child”) 

First aberrant region 

Nested Aberration 

例：Nesting Level Filter ON (0) 
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SNPおよびLOH 解析の実施 （CGH+SNPマイクロアレイ解析時に必須） 

操作の意味： ADM-1、ADM-2 アルゴリズムはNested aberrationを検出します。Nested Aberrationとは他の
Aberration中に含まれるAberrationを意味します。 
検出させるNested AberrationをNesting Levelにより規定することができます。 
※ADM-1 もしくは ADM-2のAberration 解析の併用が必須。 

1. Analysis を選択 

2. SNP Analysis のCaluculateのチェックボック
スにチェックを入れる。 

SNP CN Conf. Lebvel は0.95を入力。 

Manually reassign peaksは、現在リリースさ
れているマイクロアレイについてはOFF 

SNP CN Conf. Level 

マイクロアレイデータ上の各SNPについてSNP Copy Numberか計算されますが（ASCNアルゴリズ
ム）、その数が整数値± “１－Confidence level 値”以内であれば出力するという意味。 

LOHの結果には影響せず、画面上の表示、およびSNP genotype output に影響します。 

（SNP genotype output では、Confidence Level 外の SNP は”N” で表示） 
SNP confidence level は0.95 推奨  

LOH 

LOHアルゴリズムにより、heterozygous SNP call が統計的有意に失われている領域をCopy-

neutral genomic 領域として検出します。アルゴリズムはLOHスコアが、定義されたThreshold以
上となる領域を出力します。Thresholdの開始値は6.0を推奨。Thresholdが高いほどより条件が
stringentになります。 

3. (SNP Analysis のCaluculateのチェックボッ
クスにチェックを入れると、LOHのチェックボック
スが選択可能な状態になります。) 

LOHのCaluculate のチェックボックスをチェッ
クします。Thresholdは6 にします。 

 

※あらかじめ Aberration のチェックボックスに
チェックをしておく必要があります。 
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Experiment の選択 （必須） 

操作の意味：Experimentを選択することで解析が開始されます。 

1. 解析を行うExperimentの 

フォルダを左ダブルクリック 

2. Yesをクリック 

3. 解析が開始され、結果が画面に表示されます。 
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画面に表示させるデータを選択 （必須） 

操作の意味：選択されたデータのみ画面に表示されます。またコピー数変化領域・LOH領域のレポート出力
を行う際、選択されたデータの内容のみレポートに含まれます。 

1. 解析を行っているExperimentの 

フォルダの左の  をクリック 

2. その下のNode （右例では           ） の   をクリック 

(この数字（例029830) はマイクロアレイのDesign IDを意味する） 

3. さらにその下のNode （右例では        ） の   をクリック 

(この数字（例 hg19) はgenome build を意味する） 

4. さらにその下のNode （右例では        ） の   をクリック 
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5. 現在Experimentに入っているデータが表示されます。 

色がついているものが「現在選択されて画面に表示されているデータ」 
を意味します。 

6. データ名を右クリックし、Selectを選択すると、 

データを選択することができます。 

また、現在選択されているデータを右クリックして 

Deselect を選択すると選択解除できます。 

7. ソフトウェア画面の下のほうに表示されている表の上の部分 

 

を右クリックし、 

•Select Array 

•Deselect Array 

•Select All Arrays 

•Deselect All Arrays 

を選ぶことにより、 

データを選択することもできます。 

8. . ソフトウェア画面の下のほうに表示されている表の上の部分を 

コンピュータのキーボードのControlキーを押しながら左クリックすることで 

選択/選択解除を行うこともできます、 
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画面上でのデータの精査 

•データの精査１：画面に表示させる内容を決める方法  
•データの精査２：画面に表示させる領域を決める方法 
•データの精査３：複数データを選択しているとき、データ表示形態を設定  
•データの精査４：データの表示向きの変更（オプション） 
•データの精査５:  既存の公的データベースと比較する（重要） 
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操作の意味：画面に表示させたいデータ内容（Aberration, Scatter Plot, SNP, LOH など）を設定します 

データの精査１：画面に表示させる内容を決める方法  

1. Viewを選択します。 

3. View Preferenceが表示されます。 

2. View Preferenceをクリックします 

4. Configure Coloring schemesで 

・Log Ratios  

 (Scatter Plot、Moving Average、 

  Aberrationを表示したい時） 
・Signal Intensities 

 (Cy3およびCy5のSignalを表示したい時） 
・SNP Data 

 (SNP copy number, LOHを表示したい時） 

のチェックボックスを選択します。 
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5. Data Visibility でViewをAll Viewsにし、 

6.  

•Scatter Plot 

•Moving Average 

•Aberration 

•Green Intensity 

•Red Intensity 

•SNP Copy Number 

•LOH 

など、表示させたいデータのチェックボックス
を選択します。 

 

Apply をクリックし、OKをクリック。 

 

※Moving Averageについては p.52参照 

※View別に設定することも可能 
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7. 各種データが画面に表示されます。 

（下の例：Chromosome View） 



操作の意味：染色体、およびその一部を拡大表示させたい場合に。 

データの精査２：画面に表示させる領域を決める方法 

1. Genome View 上で染色体をクリック。 Genome View 

2. 1でクリックした染色体がChromosome 

View に表示されます。 

Chromosome View上で、クリック＆ドラッグ
により、さらに領域を選択すると、 

Chromosome View 

3. 2で選択された領域がGene View に拡
大表示されます。 

Gene Viewで現在中心になっているデータ
ポイントが、Tab Viewで青くハイライトされ
ます。 

Gene View 

Tab View 
32 



操作の意味：複数データを選択しているときに、重ね合わせて表示させたり並べて表示させたりすることが
できます。 

データの精査３：複数データを選択しているとき、データ表示形態を設定  

1. Viewを選択します。 

3. View Preferenceが表示されます。 

Rendering Styleの項目で 

・Overlaid (重ね合わせ) 

・Stacked (並べて表示) 

を選択します。 

2. View Preferenceをクリックします 

4. Applyをクリックして、OKをクリックします。 

overlaid 
stacked 

※Genome Viewは”overlaid”のみ 

Genome View Genome View 
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操作の意味：データ表示の方向を、縦向きと横向きに切り替えることができます。 

データの精査４：データの表示向きの変更（オプション） 

1. Viewを選択します。 

3. View Preferenceが表示されます。 

Orientation の項目で 

・Horizontal (水平方向) 

・Vertical (垂直方向) 

を選択します。 

2. View Preferenceをクリックします 

4. Applyをクリックして、OKをクリックします。 

5. 右の図は、水平方向で表示させたときの
Genome Viewの例です。 

（Moving Averageを表示） 
 

各染色体が横並びになり、見やすいです。 

 

※Moving Averageについては p.52参照 
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操作の意味：Trackを使って、Gene Viewに、
CNVやmiRNA領域など既知情報などを表

示させることが可能です。また、これらの情
報を含めた形でAberration・LOHのtxt出力
も可能です。 

データの精査５:  既存の公的データベースと比較する（重要） 

1. Home を選択します。 

3. Trackを選択 

2. User Preferenceをクリックします 

4. 各種トラックを画面に表示させたい時は 

Show in UIのチェックボックス、 

Aberration・LOHのレポート内容に含めたい
時はShow in Reportのチェックボックスに 

チェックを入れます。 

5. eArrayからダウンロードしたTrackや、 

自分で作成したTrackデータなどを 

インポートしたいときはImportをクリック。 

Trackで 

既知CNV領域で
あることを確認 

コピー数
Loss検出 

Cy5側の 

シグナルが
低いことを
確認 
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6. Species を選択。 

7. Build を選択。 

8. Track Nameを入力 

9. Browseをクリックし、ImportするTrack 

fileを選択。 

10. OKをクリック 
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補足：Track FileをeArrayからダウンロードする方法 

 

補足：Track Fileを自分で作成するときのフォーマット 

下図のような、（左から）Chromosome Number,  Start Position,  End Position, GenomicNameの情報
を含むbedファイルで作成します。（昇順に並べ替えます） 
 

①eArrayにログインし、Application TypeをCGHに設定します。 

②Probeを選択し、DNA AnalyticsDownloadを選択 
 

③Speciesで生物種を選択。Genome Buildも選択。 

④ダウンロードするファイルを選択し、       をクリック。 
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各種データの出力 

SNP Genotype Reportの作成 
SNP Aberration & LOH Reportの作成 
CGH コピー数変化領域の テキストレポート作成 
CGH・LOH 簡易サマリレポート（CytoReport ）作成 
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操作の意味：SNP検出結果を出力します。 

SNP Genotype Reportの作成 
 

1.Reportを選択します。 

3. Output formatとファイルの保存場所を設
定して、Saveをクリック。 

・Compete Genome: 全染色体の結果を１
つのファイルで出力 

・Per-Chromosome: 染色体ごとに別ファイ
ルで出力 

2. . SNP Genotype Textを 

  クリック 

出力例 

Genotype情報 
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操作の意味：コピー数変化領域とLOH領域を出力します 

SNP Aberration & LOH Reportの作成 

1.Reportを選択します。 

2. Aberration & LOH Textをクリック 

出力例 

AMP: 増幅 

DEL; 欠失 

LOH 
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操作の意味：コピー数変化領域を出力します 

CGH コピー数変化領域の テキストレポート作成 

1.Reportを選択します。 

2. AberrationのTextを選択 

 

3. 出力形式と出力先を選択。 

Saveをクリック。 
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操作の意味：解析内容がすでに決まっている場合は、Cyto Report機能を用いて 
Feature Extractionのtxtデータから 
ダイレクトにpdf形式のレポートを作成することが可能です。 

CGH・LOH 簡易サマリレポート（CytoReport ）作成 

1.Reportを選択します。 

2. Cyto Reportsをクリックし 

Design/Edit Templateを 

選択 

 

 

4. 名前を入力して、OKをクリック 

3. Newをクリック 
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5. Addをクリックし 

Reportに出力する 

データのAttribute 情報を設定 

6. Analysis Setting をクリックし 
Use Setting Belowをクリックし、 
解析する内容を設定 

推奨解析条件： 
ADM-2, threshold 6 
GC correction: ON 
Centralization: ON 
Fuzzy zero: OFF (Aberration Filter によってはON) 
Combine Intra array replication: ON 
Filter 
 Design Filter (DefaultDesignFilter_v2ただし偽常染色体領域も出力したい時はv1を選択) 
 Feature Filter (あらかじめ   の方法で作成したFilter） 
 Aberration Filter (DefaultAberrationFilter_v2もしくはその他適宜） 
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7. SNP analysis settingをクリックし 
SNP Confidence Level 0.95に設定。 
LOHを出力するときはLOHの 
Caluculateのチェックボックスに 
チェック（Threshold 6） 

8. Chromosome and interval 
selection をクリックし 
Buildや生物種を設定。 
 
 
およびレポート出力する 
染色体範囲を設定。 

9. Saveをクリック 

10. Cyto Reportsをクリックし 
作成したレポートを選択 
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11. 出力先を設定 

12. FE textデータから直接レポートを作成
する場合は 
Run by importing FE files 
を選択。 
現在実行しているExperimentの結果から
レポートを作成する場合は 
Run in selected experiment 
を選択 

13. OKをクリック 

出力例 
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その他の機能（適宜ご使用ください） 

CGH、SNPデータのQC 
Moving Averageの表示 
新規genotype reference fileの作成 
新規genotype reference fileのインポート 
CGH解析結果をGraphicalに表示 
CGHデータの graphical probe penetrance サマリを表示 
CGHデータの graphical probe penetrance サマリをテキストデータで出力 
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CGH データのQC 

1. Preprocessing を選択 

2. QC Metricを選択 

操作の意味：CGHデータのノイズレベルやシグナル強度を確認できます 

3. （選択されているExperiment内のデータに関して）一覧が表示 

4. （オプション）必要に応じてデータにフラグをつける 
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•DerivativeLR_Spread: 

measures the standard deviation of the probe-to-probe difference of the log ratios. This is a metric 

used in CGH experiments where differences in the log raios are small on average. A smaller 

standard deviation here indicates less noise in the biological signals. 

•g(r)Repro 

median CV% of BGSubSignal of the NonControl replicated sequences 

•g(r)_BGNoise 

standard deviation of negative control probes after rejecting feature nonuniform outliers, saturated 

features, and feature population outliers 

•g(r)_Signal2Noise 

Signal Intensity divided by BGNoise 

•g(r)_SignalIntensity 

median background-subtracted signal after rejecting nonuniform outliers and saturated features. 
 

■ CGH QC項目の意味 

QC Metrics for enzyme 

QC Metrics for ULS 

■ CGH QC項目の参考値 
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■ DerivativeLR_Spreadの意味 

Derivative Log Ratio Spread (dLRsd)アルゴリズムはアレイデータのノイズ（Probe間のノイ
ズ）を見積もる方法です。全染色体の連続するプローブ間のLog Ratio差の広がり
（spread）を計算します*。 
信頼性あるAberration検出のために、この値に注意をする必要があります。 
 
*連続するプローブ間のLog Ratio差のロバスト標準偏差（robust standard deviation 
(spread)） （=dLRsd）を全染色体で測定し、ノイズ平均を相殺するために√2で割る。 
 
 

■ DLRSDが高いときのSNP callへの影響 

DLRSDが高いと、Uncut SNP allele copy number（ASCN）の分離に影響します。 

DLRSD 0.33 DLRSD 0.15 
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SNP データのQC 

1. QCするExperimentを選択します。 

(Experimentのフォルダを 

 左ダブルクリック） 
 

2. Experiment のフォルダを右クリックし、  

SNP QC Metricsを選択 

操作の意味：SNP Call Rateなどを確認できます 

QCの前にSNP 解析を行うことが重要です。 

3. SNP QC Metrics表が表示されます。 
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Array Name (Read only) ：マイクロアレイの名前（Global Display Name） 

Design No (Read only) ：マイクロアレイのDesign Number 

Call Rate ：confidence95%以上のSNP数÷referenceでsignalをもつ全SNP数 

高品質のDNA サンプルをgenotypeされたreferenceで解析した場合、60%以上。 

Separability： The separation between the SNPのCopy Number peaksの分離の目安。 SNPsの
uncut allele copy number 1 と2の平均Log ratioの距離を計算。高品質なDNA サンプルでは>0.8、
<1.05。 この値が低いときはハイブリダイゼーションや洗浄のstringency が低いもしくはハイブリ時間
が短すぎる等の要因が考えられる。 

Goodness of Fit： ピークのGaussian fit のエラー値。観測されたlog ratio の分布と、元となる
Gaussian分布の隔たりから得られる。Curve fitting modelの質を示す。 

Call Ambiguity： SNPのCopy Numberの1 と 2のGaussian peaksの重なりを示すSNP probeデー
タがこの重なり領域に存在すると、そのプローブのSNP Copy Number call は高いconfidenceで表
示されない。言いかえると、SNP copy number call があいまいなSNP probeの度合いを示す。 高品
質なDNAサンプルでは7%以下。 

 

 

各項目クライテリア 

■ SNP QC項目の意味 
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操作の意味： Moving Average では、データの大まかな傾向を知ることができます。 
設定したwindow size を元に、データの各ポイントの移動平均を計算し表示します 

Moving Average (移動平均) を画面に表示する 

1. Analysis を選択します。 

2.  Moving AverageのAlgorithmを
Triangular に設定 

3.  Moving AverageのWindow Sizeを適宜
設定。 
（例；4x180Kのとき5～10pt） 

4.  Moving AverageのShowのチェックボッ
クスをチェックする 
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操作の意味： CGH+SNPでGenotypeしたサンプルのデータから、新たにReference Gentype Fileとして使用す
るデータファイルを作成します。 

新規genotype reference fileの作成 

1. Sample Manager を選択します。 

2. まだ入力されていない場合は
Green sample （Dye swapデータの
場合はRed sample）にreference情
報を設定 

3. Red Sampleに 

サンプル名を入力 

4. Save Changesをクリック 

6. Discovery を選択 

7. Generate Genotype Reference 

 をクリック 

5. それらのデータを一つの
Experimentに入れ、SNP・LOH解析
を行う。全てのデータを選択した状態
にする。 
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8. 

・Confidence Threholdを入力 

・Confidence Levelを設定 

・Level 
Strong:すべてのデータでConfidentとして検出されているSNP、かつすべてのデータで同じSNP 

copy numberを示すもの。 

Weak: すべてのデータで同じSNP copy numberを示すSNP（Confidence/Tentativeどちらでもかま
わない） 

Majority: 少なくともひとつのデータでConfidentとして検出されていて、異なるSNP copy numberを
示すSNP。しかし異なるSNP copy numberを示すものはすべてTentativeである。 

Contradictory: データ間で異なるSNP copy numberが示されているが、それらはいずれも
TentativeであるSNP 

・Confidence threshold 

マイクロアレイデータ上の各SNPについてSNP Copy Numberか計算されますが（ASCN

アルゴリズム）、そのCopy number が “整数値±（1ーConfidence Threshold）であれば
Confident、整数値の± （1ーConfidence Threshold）以内でなければTentativeとなる。
Confidence threshold  は0.95推奨 （この値が大きいほどstringencyが高くなります） 

9.  Browseをクリックし、 

新規Genotype reference fileの保存
場所を設定 

※ファイル名
GenotypeReference_<Date>_<Des

ign>_<Build>.txt. 

10. OKをクリック 

出力例 

• アルゴリズムはサンプルの性別も出力する。 

• 性別はCGHデータともう片方のreferenceの性別情報から予測される。 

• genotype reference file には性別情報が必要 
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■テキストで作成する場合 

 

• タブ切りテキスト形式で作成 

• 複数のreference情報を一度に入れることが可能 

#Reference samples 

• REFERENDE_ID ： genotype referenceのID 

• GENDER: referenceの性別（Male/Female） 
• COVERED_SNPS : reference fileのSNP数 

• DBSNP_VERSION 

 

#Reference genotype 

• PROBE_ID: Agilent Probe ID 

•(SPECIES): なくてもインポート可能 

• SNP_ID  : 各Probeに関連するSNPのID 

                  （1SNPに対して複数のプローブが存在することもある） 
                    SNP_IDが重複する場合、最初のものが採用される。 

• CUT_ALLELE 

• UNCUT_ALLELE  

• (Reference IDを入力) | GENOTYPE: Referene_ID の SNP genotype 

• (Reference IDを入力) | IS_DOUBLY_CUT : 2 Cut alleleのSNPを示すフラグ（0か1）。 

                   2 cut alleleの場合1 と表記。 

       空白の場合、CUT_ALLELEとGENOTYPEを 参照し自動的に作成される。 

 

注意； 
SNP_IDは重複してはいけない。 

SNP_IDが重複する場合、最初のものがインポートされる 
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操作の意味： Agilent推奨５種Coriell DNA以外のサンプルをReferenceとしてCGH+SNPマイクロアレイを実施
し解析する際、そのReferenceのGenotype reference fileが必要です。 
新たに準備したGenotype reference fileをインポートする方法です。 

新規genotype reference fileのインポート 

3. Genotype referencesを 

 選択 

4. Genotype fileを選択 

5. OKをクリック 

1. Home を選択します。 

2. Import をクリックします 
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6. インポートされたGenotype 

reference fileは画面左下Genotypes

の画面に表示される 

※既存のデータは 

右クリック  

 > Deleteで削除可能 
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操作の意味：検出されたコピー数変化（Amp、Del）を簡易に図で表示させます。 

CGH解析結果をGraphicalに表示 

1.Reportを選択します。 

 2. Aberrationの 

Graphicalを選択 

 

3. 現在選択されているデータ、および染
色体に関するAberrationの図を表示 
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操作の意味：現在選択されているExperiment中のデータについて、各アレイプローブがデータ中何%でコ
ピー数変化（Amp、Del）として検出されているか表示させます。 

CGHデータの graphical probe penetrance サマリを表示 

1. Discovery を選択 

2. Graphical Penetrance 

 のProbeをクリック 

3. penetrance (現在選択されているアレイデー
タ中の何%のサンプルで生じているAmp/Delか、
図で表示 
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操作の意味：Probe Penetranceの内容をテキストで出力 

CGHデータの graphical probe penetrance サマリをテキストデータで出力 

3. 出力形式を選択 

1.Reportを選択します。 

2. Penetrance Probeを 

クリック 

 

4. Browseをクリックし、出力先を設定。 

Saveをクリック。 
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