
CytoGenomics 4.0 
簡易版操作手順書

本資料では、2016年7月にリリースされたCytoGenomicsソフトウェア ver.4 の主な機能や使

い方をご紹介します。詳しくは、CytoGenomicsソフトウェアログイン画面の
Featured Videoや、ログイン後の画面右上のHelp、HomeタブのDemo Videoをご参照ください。
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CytoGenomics解析の流れ

ログイン

解析前の準備 (p.5)

Auto Processing解析
指定したフォルダのデータを自動的に解
析する方法 (p.6)

データ閲覧
 出力データ(p.13 - 17)  
 Triage View (p.18 - 36)
 複数サンプルの閲覧（p.55 - 60)

Tif画像を使う場合 数値化後のTxtファイルを使う場合

MacOSの場合、数
値化後のtxtファイ
ルにのみ対応して
います。Tifファイ
ルを数値化するた
めにFeature 
Extractionソフト
ウェアを使ってTxt
ファイルを出力し
てください。

マニュアルによる解析
都度解析条件を設定する方法 (p.9)

結果の出力
 結果をトリアージし、CytoReport を作成(p.40 - 43)

Triage作業
 Triage View のStatusとアカウント権限(p.19)
 検出されたコピー数変化領域・LOH領域に情報を加える(p.37)
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Option 設定変更
 CytoReport の内容 を変えたい （p.44)
 デフォルト以外の新規の解析method を作成

する ( p.45)
 データベースの変更（p.61 – 64)



CytoGenomics Terms

Design ID :
各アレイのデザインに固有の６ケタの番号です。
デザイン番号はマイクロアレイのスライドについている12桁のバーコード番号から調べる事ができます
例：SurePrint G3 Human CGHマイクロアレイ 1 x 1M

の場合、バーコード番号 は必ず2521529XXXXXという番号です。（Xの部分は数字）
25に続く5桁の数字の接頭に0をつけた、021529がDesign IDです。

Design File: 
各アレイデザインに含まれるプローブの内容とプローブポジションを定義したファイルです。（拡張子.xml)
Design IDがファイル名の頭についています。
例：SurePrint G3 Human CGHマイクロアレイ 1 x 1M（Design ID 021529）
Design File 名；021529_D_F_20101001.xml （末尾の数字は情報更新日によって変化します。）

解析前に該当のDesign Fileをあらかじめ入れる必要があります。 参照 p.5
 主なデザインファイルの入手先；
下記のページのCommon Design Files(hg18もしくはhg19)をダウンロードしてください。

http://www.genomics.agilent.com/article.jsp?pageId=3299

 その他のデザインファイルはSureDesignからダウンロードできます。
SureDesignへのリンク、使い方は下記をご参考ください。

http://www.chem-agilent.com/contents.php?id=1002474

Sample Attribute File:
どのようなサンプルを各アレイにハイブリダイゼーションしたかを示すテキストファイルです。サンプル名、Red, 
Greenのサンプル情報などを含みます。（拡張子 .txt) 参照p.7

Analysis Method: 
アプリケーションごとに設定した解析条件です。ノーマライズの方法、Aberration Callの方法、フィルター条件な
どが定義されています。（CGH, CGH+SNP, Single Cell解析に応じてデフォルト設定されています。） 変更も可
能です。参照p.45

Cyto Report Template: 
PDFで出力されるレポートの出力形式を定義しています。変更も可能です。参照p.44

Track:
Gene View 上に様々なデータベースから取得した情報を表示する機能です。CNV情報やSplice Variantなどデ
フォルトで入っているTrackもあります。トラックのアップデートや追加もできます。参照p.33 – 36

Reference Genotype File :
CGH+SNPマイクロアレイで使います。リファレンスに使ったサンプルのSNP情報を定義するファイルです。
参照p.60

Classification: 
コピー数変化領域・LOH領域に対して付加するユーザー定義のアノテーションです。参照p.38
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解析前の準備

解析ワークフローを開始する前に以下の内容を実施してください。
解析するマイクロアレイのDesign Fileを予めインポートしておく必要があります。

1. Supporting Files タブを開いてください。

2. Import Design を選択します。
3.  解析対象のDesign file 拡張子.xml （参照 p.4 Design file） を選択し、Openをクリックします。

4. Import GEML design filesボックスにて Status が Valid であることを確認しStart Import をクリックします。

※StatusがRead Only                    の場合はすでにDesign Fileがインポートされていることを示します。
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スキャナからマイクロアレイの画像データが取得されたときに、自動的に数値化・データ解析を行うことができます。
(Mac版ではデータ解析以降のみ対応しています。p9からの方法をご利用ください）

 Configure Setting タブから、予めDesign File と解析ワークフロー・データinput /output フォルダを設定しておく

必要があります。
 画面右上の Auto-Processing スタートボタンで解析を開始します。開始した後はソフトウェアを終了し、解析が

終わったら起動してデータを確認することができます。

1. Configure Setting→Analysis Methods→Design Mappingから、Default Analysis Method と Design Mapping
（Designごとの解析Method） を設定します。

2. Configure Setting→Settings→Auto-Processing Settingsから、各種データのinput/output フォルダを設定します。

デフォルト設定以外に設定する場合は、Browseをクリックして、設定します。設定が終了した後はApply Setting
をクリックします。（SAF = Sample Attribute File → p.7）
• Tif Image Input Folder: 解析するTif画像の保存先（例：スキャナPCの Tif 画像データ output先）
• SAF file Input Folder: 解析の際にimport する Sample Attribute File (“SAF”) の保存先
• SAF Archive Folder: SAF の解析後のoutput 先
• Auto-Processing Output Folder: Auto-Processingの結果のoutput先
• Number of Attempts: プログラムがstatusを”failed”にする前に、Tif画像データを確認する回数。
• Auto-Processing Idle Timeout: スタートから実行終了までの待ち時間。
• Tiff Image Archive Directly: 解析後にTiff画像データを移動させる先
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Sample Attribute File
下記のような、タブきりテキスト形式のファイル

注意
• 必須Attribute: Array ID、Global Display Name、Green Sample , Red Sample、Polarity
（項目名は大文字・小文字を含め正しく表記してください）
Polarity: Control=Cy3 Reference=Cy5のデータは1、逆の場合は -1
• Global Display Nameはスペースをいれず（”_” は使用可）、かつこれから解析するデータや、既に

CytoGenomicsのデータベースにある解析データ間で重複するものにならないようにします。

3. Tif Image Input Folderに解析するTif画像データを入れます。
SAF file Input FolderにSAFファイル（上記参照）を入れます。
画面右上の ボタンをクリックし、解析をスタートさせます。

もしくはHome 画面上のAuto-Processing の項目からスタートすることも可能です。

Attribute の名前

必須Attribute 
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4. Directly先のデータに問題がなければ、Status は “Started” となり、解析が実行されていることを示します。

5. Sample Reviewをクリックすると、現在Directlyに存在するデータが表示されます。
解析結果の確認については p.13 以降 をご覧ください。

6. 解析中に、解析するTiff 画像を新たに4で設定したDirectlyに追加することも可能です。
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Status がAnalyzedになれば結果の確認可能



Analysis Workflow を選択します。

1. Select Samplesをクリックし、Tiff画像データ（拡張子 .tif） もしくは 数値化データ （拡張子 .txt）を選択します。

2. Tifを入れた場合、スライドあたりのアレイの数を確認する画面が表示されます。
Proceedボタンをクリックしてください。
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マニュアルによる 解析 (そのつど解析条件を設定、Attributeを入力する方法）



3. 選択されたデータが画面に表示されます。内容を確認し、Next をクリックします。

• Global Display Name：解析結果の名前。この画面上で変更することも可能です。
• Analysis Method ：デフォルト設定はConfigure Setting の内容が反映されています。この画面上、ダウンリ

ストから変更することも可能です。
• Design File: バーコード番号から自動認識されます。

4. 情報を入力します。（CGHのみのマイクロアレイのときはGreen Sample、Red Sampleを入力しなくても解析
可能）

• Reference: コントロールサンプル側の色素を選択
• Green Sample (Cy3): Cy3 側のサンプルの情報を選択、もしくは入力*
• Red Sample (Cy5): Cy5側のサンプルの情報を選択、もしくは入力*
• Gender : Male/Female 

* SureTag Complete DNA Labeling Kitの中に
含まれるReference DNAを使用している場合は、
Agilent Euro Male もしくは
Agilent Euro Femaleを選択します。
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4. （続き）入力する情報を追加したい場合は、Show/Hide Attributeをクリックし、追加します。
Add をクリックし、新たに作成して追加することも可能です。

また、Attribute Fileをインポートして入力する場合は、Import Sample Attribute Fileを
クリックします。（Sample Attribute File→ p.7）

Attribute Fileをインポートする場合、データを正しくMappingし、Importをクリックします。

11



5. Attribute入力完了後、Next をクリックします。

6. 解析のサマリが表示されます。Run Analysisをクリックします。

7. 画面が自動的にSample Review画面へと切り替わります。StatusがCompleteになると、解析結果をみること
ができます。解析結果の確認については p.13 以降をご覧ください。

解析済みのデータを再解析する際は、データの左部分のチェックボックスにチェックをいれ
画面下の「Reanalyze Sample(s)」をクリックします。

12



13

検出されたコピー数変化領域・LOH領域の一覧データ
(Text Aberration Report・Text LOH Report) の出力先

解析Workflow実施後、自動的にText reportが出力されます。

Configure Setting -> Setting -> Local Setting
Output Folder の項目で設定されている先に保存されます。
デフォルト設定ではインストール時に設定したclientフォルダ内、Workflow Outputフォルダに
保存されます。

データの階層

p.14 “Sample Output Folder”
の設定に応じた名前

Tif画像から
解析した場合

Tif 画像解析時、”FE File”の
フォルダに数値化データとQC
レポートが出力される

数値化データから
解析した場合

(2x, 4x, 8xのフォーマットの
Tif 画像から解析した場合

アレイごとにフォルダが作成、
数値化データから解析した場合

フォルダは１つだけ作成）

p.14 “Job Name”
の設定に応じた名前

(2x, 4x, 8xのフォーマットの
場合そのうち１つの名前が

採択される）

各種エクセル出力データ
p.15の画面上で設定した内容
に応じた名前で出力
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フォルダや出力データの名前の設定が可能です。

“Sample Output Folder”
の設定

“Job Name”
の設定

Configure Setting -> Setting -> Global Setting

下記項目より設定後、画面下「Apply Settings」をクリックします。



Text Aberration Report ・ Text LOH Report の出力形式の設定

Configure Setting -> Reports -> Other Report Settings
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Report Type
Probe Based: 各行に、Aberrationが検出された各Probeの情報を出力
Interval Based: 各行に、検出されたAberration領域情報を出力
Probe & Interval Based: Probe-basedとInterval-basedの両方のレポートを出力

Output Format
Complete Genome: 全染色体の結果を一つのレポートに出力
Per-Chromosome: 染色体ごとに別のレポートを出力

Flat Intervals
Report Flat Intervals: これを選択すると、Nested構造を持たない形で出力されます

90,300
91,200

91,700 92,800

93,000

94,000

例：仮に下のようなAberrationが検出された場合

Flat Intervals ON

Log2Ratio=0

Log2Ratio=1.0
Log2Ratio=0.5

Log2Ratio=2.0

Interval Start End Average 
LogRatio

Interval 1 90,300 91,200 1.0

Interval 2 91,200 91,700 0.5

Interval 3 91,700 92,800 1.0

Interval 4 92,800 93,000 2.0

Interval 5 93,000 94,000 1.0

Flat Intervals OFF

Interval Start End Average 
LogRatio

Interval 1 90,300 94,000 1.0

Interval 2 91,200 91,700 0.5

Interval 3 92,800 93,000 2.0

Min/Max Aberrations
検出されたAberration領域に含まれる Probe 位置 (Min) と、その隣のProbeの位置 (Max) を出力。

出力ファイル名の設定
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＋

＋

＋
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＋

0-1-2 1 2

AMP/GAIN/LOSS/DEL の設定

Configure Setting -> Setting -> Setting

CytoGenomicsではGain/Loss Threshold で設定されたLog Ratioの閾値によって
Amplification/Gain/Loss/Deletionの４つに分けてレポートを記載します。

Amplification; =< 2.0（Gain Threshold）
Gain；>0かつ <2.0（Gain Threshold）
Loss; <0かつ > -1.0 (Loss Threshold)
Deletion; < -1.0 (Loss Threshold)

デフォルト設定の場合、
Gain Threshold 2.0
Loss Threshold – 1.0
が設定されており、下記の４つの領域で
表示されます。

＋
＋

＋

＋

＋

＋

LogRatio

Amplification

Loss
＋

＋

LogRatio

0
Loss Threshold Gain Threshold

-1 2

LossDeletion Gain Amplification
Gain

＋

＋

Deletion ＋

＋
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Aberration Report (.xls形式）
検出されたコピー数変化およびLOHの領域、含まれるプローブ数、LogRatio,
p値、遺伝子情報が出力されます。

InterbalBasedReport(.xls形式）
検出されたコピー数変化の領域、含まれるプローブ数、LogRatio、p値、遺伝子情報が出力されます。

LOH_Interval Report (.xls形式）
検出されたLOHの領域、含まれるプローブ数、p値、遺伝子情報が出力されます。

Text Aberration Report ・ Text LOH Report の出力例

QC Metrix Report (.xls形式） および CGH&SNP Fit(.pdf形式）
QC Metrics, LogRatio fitなどデータの品質チェックを記載したファイルです。
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Triage Viewと Legacy Triage Viewの違い

マイクロアレイデータおよびコピー数変化領域・LOH領域を画面（Triage View）上で確認します。2つのTriage
Viewモードがあります。

Legacy Triage View: ver3.5までのTriage Viewと同じ画面構成および機能です。単一サンプルのみ表示します。
→p.20へ

Triage View: CytoGenomics ver4.0以降で導入された新しいTriage Viewです。Legacy Triage Viewと異なり複数
のサンプルを同時に比較できます。 → p24へ

Single Cell Triage： Single Cell解析用のMethodに対応したViewです。お問合せください。

各画面に移行するには、Sample Review から、解析するデータのチェックボックスを選択しTriage ViewもしくはLegacy
Triage Viewをクリックします。
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Triage View/Legacy Triage View のStatusとアカウント権限

CytoGenomicsでは複数ユーザーが同一のデータを閲覧することを前提に、様々なStatusとアカウント権限を
作っています。

Triage ViewあるいはLegacy Triage Viewにてコピー数変化領域、LOH領域に情報を加えたり情報を編集する
にはChange StatusでStatusを変更する必要があります。

Check Out；自分もしくは他ユーザーによって編集中の状況

Check In；誰も編集していない状況

Sign Off; 編集を終えたLockされた状況（Scientist かAdministratorのみ可能 ）
CytoReport出力が可能となり出力画面に移行します。

Unlock; Lockを解除します（Scientist かAdministratorのみ可能 ）

Undo Check Out; 他ユーザーが編集中の場合すべての変更を無効化します
（Administratorのみ可能）

 アカウント権限について

同じデータを見れるのは同じSaverを共有しているアカウントのみです。
アカウントには下記の種類があります。CytoGenomicsをインストールしたアカウントの方はAdministrator権限を持ち
ます。参照；アカウント追加方法 p.61

 Technician；データのインプット・解析実行・閲覧・編集できますが各データをSign Offにできません。

 Scientist；Technicianができることはすべて実行でき、且つ、各データをSign Offにできます。Input/Outputフォル
ダの設定やWorkflowの設定変更が可能です。

 Administrator：Technician, ScientistができるすべてのTaskが可能です。且つ、アカウントを追加、データベース
セッティングの変更が可能です。

 Change Status



Sample Review から、解析するデータのチェックボックスを選択しLegacy Triage Viewをクリックします。

1. 全染色体のデータが画面（Triage View）に表示されます。
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Genome View:
各染色体のCGHのデータを表示

Chromosome View:
Genome Viewでクリックして選択された
染色体のCGH・SNPのデータを拡大表示

Gene View:
Chromosome Viewでクリック＆ドラッグにより
選択された染色体領域の
CGH・SNPのデータを拡大表示

Tab View:
検出されたコピー数変化領域（Amp・Del）
やLOH領域を表形式で表示

横向き表示

縦向き表示

Legacy Triage View (CytoGenomics ver3.5までのTriageView)



2. CGHデータの各データポイントはマイクロアレイ
上の各CGHプローブから得られた
Log2(Test/Reference) Ratioの値を示します。

SNPデータの各データポイントはマイクロアレイ
上の各SNPプローブから得られたデータで

Allu I, Rsa I 制限酵素で認識されない配列となる
ほうのSNPアレルのコピー数(“ASCN”)を示します。

3. 特定のAberrationを検索する際、Aberration Interval リスト上でのテキスト検索が可能です。
をクリックし、テキストを入力します。

例：chr6と入力するとchr6に検出されたAberration のみが表示されます。
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CGH SNP

アルゴリズムにより検出された
(cn)LOH・UPD領域を表示します。

アルゴリズムにより検出された
Referenceに対するTestのコピー数変化領域を表示します。



4. Aberration Interval Table上にて、ひとつクリックすると、その領域が画面に表示されます。

5. Gene Viewの をクリックすることにより、より拡大・縮小表示が可能です。

6. その他 縦方向・横方向の表示切替 なども各Viewの右上のボタンにより可能です。
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7. Triage View上の表示されている View            ボタンから “Setting” を選択し、
各種の画面の表示を調節可能です。
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Orientation:
画像のたて向き
・横向き

Data Visibility:
画像に
表示させる
データ

Configure Scales:
画像のスケール

Moving Average:
Window Sizeの調節

Rendering Style:
複数データ表示時の
重ね合わせ・並べて表示

Rendering Patterns:
画面表示

Configure Coloring
Schemes:
LogRatio・
Signal Intensityの
色表示調節

Show/Hide columns:
Classification, Aberration State
のON/OFF設定

Cytoband,Gene 
Nameの表示
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Triage View(CytoGenomics ver4.0以降の新Triage View)

1) Sample Review から、解析するデータのチェックボックスを選択しTriage Viewをクリックします。

Sample Tab

サンプル名とアサインさ
れた色が表示されます。

Tab View
下のTabで選択した情報
が表示されます。

Genome View
CallされたAberration領

域が各サンプルにアサイ
ンされた色で表示されま
す。

Cytoband View
Genome Viewで選択した
染色体のCGH・SNPの

データを拡大表示してい
ます。

Gene View
Genome Viewもしくは
Cytoband Viewで選択さ

れた染色体領域を拡大
表示しています。

横向き表示のみ
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2) Triage ViewのTabの詳細

 CGH Probes: 各CGH ProbeのLogRatioを表示します。
 SNP probes: 各SNP ProbeのGenotype情報を表示します。
 Analysis Method: 解析条件を表示します。
 Gene List /Track : 遺伝子リストもしくはTrackをこのタブで選択し、目的の遺伝子をクリックするとGenome View/Gene 

Viewで該当領域にリンクします。

 Favorites Tab: Gene List/Track/他のサンプルでCallされた領域を選択し、目的の遺伝子をクリックするとGenome 
View/Gene Viewで該当領域にリンクします。

 Interval Table：call されたAberrationのリスト表示です。

 Common/Uncommon Intervals:共通するAberration領域、共通しない領域を表示します。

Common interval:選択したサンプル群に共通するaberration領域を表示します。

Uncommon interval：選択したサンプル群で、あるサンプルではCallされるものの、全サンプルではCallされない
aberration領域を表示します。
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CGH Pane
CGHデータの各データポイントはマイクロアレイ上の各CGHプローブから得られた Log2(Test/Reference) Ratioの
値を示します。検出されたコピー数変化領域を色つきのバーで表示します。

SNP Pane
SNPデータの各データポイント(0,1,2)は各SNPプローブから得られたデータでAllu I, Rsa I 制限酵素で認識されな
い配列となるSNPアレルのコピー数(“ASCN”)を示します。アルゴリズムにより検出された(cn)LOH・UPD領域を色つ
きのバーで表示します。

3) Genome/Cytoband/Gene View

選択した領域は、Genome View, Cytoband View, Gene Viewの順番でズームアップされて表示されます。

Cytoband Viewで青く表示されたボック
スをドラッグしてサイズを変更したり
移動することでGene Viewの表示を調
節できます。

ツールバーの表示変更機能・ズー
ムアップ機能で調節できます。

その他のToolバーの表示切替機能

Call領域をサンプルカラーで表示するか
サンプルタイプ（Loss/Gain/LOHなど）で表示するかの切り替え

CGH Probeのスキャッタープロット/Aberration表示 ON/OFF

LOH/ SNP Pane表示のON/OFF
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4) Addボタンから表示中のTriage Viewにサンプルを追加することができます。

5) Triage View上の表示されている Viewボタンから画面の表示設定を変更することができます。

Data Visibility:
各Viewに表示させ
るデータ選択

Configure Scales:
画像の
スケール

Moving Average:
Window Sizeの
調節

Rendering Patterns:
画面表示

Configure Coloring
Schemes:
LogRatio・
Signal Intensityの
色表示調節

Guiding line
Gene Viewの色つき線
の表示設定

Cytoband,Gene 
Nameの表示
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Sample Info から、Sample Noteを選択し、情報を入力することができます。
Noteを変更を加えるには、Change Statusから、Check OutのStatusに変更にしてください。
参照；Triage View のStatusとアカウント権限p.19

1) Sample Infoから Sample Notesを選択します。

1) Sample Noteのコメント欄に任意の文字列を入力して Addボタンをクリックします。

Sample ReviewタブのSample Note欄に入力した情報が表示されます。

Triage View/Lagacy Triage View 共通の機能

Sample Note機能



コピー数変化領域・LOH領域を各種データベース と比較 （TriageView上にて）

Sample Review から、解析するデータのチェックボックスを選択しTriage Viewをクリックします。

Trackによる方法

1. Triage ViewのGene Viewでは、データがTrack Fileと並んで表示されます。何種類かのTrack Fileは、すでに
デフォルトでソフトウェアに存在しています。また、hg19の （hg18にてデータを解析している場合はhg18の）
gene 情報が画面に表示されます。

2. それ以外の既存Trackを画面に表示させる場合は、 をクリックします。Track リストから、表示させる
Track のチェックボックスを選択します、

Track
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Legacy Triage View Triage View

Legacy Triage View Triage View



3. 新たに選択したTrackが並んで表示されます。
表示させたTrackとの重なりを画面上で確認することにより、既知領域との照会が可能です。

• SureTag  Complete  DNA Labeling Kit に入っている Agilent Female Reference とAgilent Male Reference の
CNV Trackを表示することが可能です。

• Agilent Female Reference とAgilent Male Reference のCNV Trackにて、
Amplificationは青色、Deletionは赤色で表示されます。
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• Gene Viewで選択されている領域を公的データベース上で照会する場合、画面を右クリックし、照会先を選
択します。
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• コピー数変化領域・LOH領域に含まれる遺伝子を公的データベース上で照会する場合は、Tab View上の遺伝子名
を右クリックし、照会先を選択します。

例：OMIMを選択した場合、各OMIM IDをクリックすると、データベースにリンクします。

Web 上にあるデータベース (UCSC, OMIM, DGV など) と照会する方法

Legacy Triage View Triage View

Legacy Triage View Triage View



参照データベース例

• UCSC genomic Browser
http://genome.ucsc.edu/

• National Center for Biotechnology Information (NCBI)
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

• Ensemble
http://asia.ensembl.org/index.html

• Database of Genomic Variants（DGV)
http://dgv.tcag.ca/dgv/app/home

• GO
http://amigo.geneontology.org/amigo

• KEGG(Human）
http://www.genome.jp/kegg/kegg2.html
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CytoGenomicsに予め存在するデフォルト Track のアップデート

1. Configure Settings からTracksを選択し、Update Tracks をクリックします。

2. デフォルトTrackの新しいバージョンが存在する場合は Update Tracks ダイアログボックスが表示されます。
UpdateしたいTrack名の左にあるチェックボックスを選択し、OKをクリックします。
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Updateが無い場合、下記のボックス
が表示されます。



新規 Track の作成法

新規 Trackをインポートする場合

Configure Settings からTracksを選択し、Import Track From BED File をクリックします。

インポートするTrackのビルドと名前を設定し、Track File （拡張子 .bed）を Browse から選択します。

Track の色は Supporting Files上のTrack名を右クリックすることにより、変更することも
可能です。

Track File 例
International Standards for CytoGenomics
Arrays) Consortium のデータベースは
コンソーシアムのウェブサイトから
ログインすることで
ダウンロード可能です。
（予めレジストレーションが必要です）

オプション：
Trackの色を設定することが可能です。
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新しいTrackを作る場合

1. Classificationから作る方法 参照; Classification p. 38

Configure Settings からTracksを選択し、Create Track From Query をクリックします。

Track Nameを設定し、Classification を設定します。Create をクリックします。

Aberration IntervalにClassification を与えた後、Sign Off するとTrackに反映されます。
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2. Gene Viewから作る方法

Triage ViewのGene Viewを右クリックし、Create Trackを選択します。

Track名と、領域を設定し、OKをクリックします。

36



情報を自由に入力（Note）

Sample Review から、解析するデータのチェックボックスを選択しTriage Viewをクリックします。

画面右上のOpen StatusをクリックしCheck Out をクリック。（Sign OFF後の場合はUnlockを選択）

1. 情報を加えたい領域のTab View上のNote をクリックします。

2. ダイアログボックスに情報を入力し、Add をクリックします。
Show in Report のチェックボックスを選択し、出力Report に情報を表示させることも可能です。
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検出されたコピー数変化領域・LOH領域に情報を加える



1. 各Aberration IntervalにClassification を定義付ける場合、最初にClassification を設定する必要があります。
Configure Settingsから Classification を選択し、Create Classificationをクリックします。
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2. Classification の名前を入力し、okをクリックします。

4. 作成されたClassificationがリストに加わります。Show as column in Triage ViewのチェックボックスにクリックしApply
をクリックすると、Triage View上にカラムが追加されます。

Classification を与える

3.  Create Dynamic Trackを選
択すると次の画面でBuildや
Sample Attributeを定義でき
ます。



6．TriageView/Legacy Triage Viewの Interval Table にて
Classificationのカラムで追加したいClassification名を選択してOKボタンをクリックします。
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7. classification の項目に、設定した内容が入力されます。

8. Change Statusから Sign Off のStatusに変えてください。

5. Aberration IntervalにClassificationを与える場合は、Triage View/Legacy Triage Viewを開き、Change Statusから
Check OutのStatueにします。



3. Change Callから変更できる内容は下記です。

• Add Call 
• Suppress/Un-Suppress Intervals

4. Change Status から Check In を選択すると、変更内容を保存したままTriage View を閉じることができます。
後にさらに内容を変更を加えることが可能です。Sign Off の前にIntermediate Cyto Reportを確認する場合
は、画面右上の をクリックします。

5. Change Status から Sign Off を選択すると、CytoReport が作成可能となります。Sign Off を選択すると、Sign 
Off の確認画面が表示されます。OK をクリックします。
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結果をトリアージし、CytoReport を作成

1. Triage View もしくはLegacy Triage Viewを開きます。
2. 結果に変更を加える場合は、Change Statusから、Check Out をクリックします。そうすると、画面がCheck Outの

状態になります。(画面左上に”Check Out”と表示）



6. Sign Off をすると、Report 作成のプロセスに移ります。

• CytoReport の作成については、すでに定義されたレポートフォーマットをダウンリストから選ぶか、
Add をクリックし、新たにレポートフォーマットを作成します。
参照；レポートフォーマットp.44

• その他、Interval based Aberration Report、LOH Report、Aberration & LOH Reportも出力することが
可能です。

7. Proceed をクリックします。結果が出力されると、下記のメッセージが表示されます。
すぐに結果を確認するときは、Yes をクリックします。
あとで確認する場合は No をクリックします。
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8. Sign Off 後に内容を変更する場合は、Change Status からUnlock を選択します。

9.  確認画面が表示され、OKをクリックします。

10. その後、内容の変更を行い、Sign Offを実施し、レポートを再度作成した場合、
同じファイルに出力されていきます。

最も最近に変更したもののレポートファイル名が「…_Signed Off」という名前になります。
一番最初に変更したものから順に、「…_Outdated_1」、「…_Outdated_2」となります。
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Triage View にてSign Offした後に作成したCytoReport・Aberration Report・LOH 
Report の出力先

Sign Off 後の出力データはインストール時に設定したServerフォルダの中の
CommonStorage_X.X.X.X_XXXXの中、「Workflow Output」フォルダに保存されます。

もしくはSample Review からデータを選択し。View Reportをクリックすることで、表示させることもできま
す。

p.14 “Job Name”
の設定に応じた名前

p.14 “Sample Output Folder”
の設定に応じた名前

出力されたCytoReport
Report名は
p.14 “Sample Output Folder”
の設定に応じた名前
最新のReportの末尾に“_Signed Off”がつきます。



CytoReport の内容 を変えたいとき （オプション）

Configure Settings タブ： Report を選択

• PDF Report Templates: CytoReport の出力形式を設定
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デフォルトの設定内容を
確認する場合は
Viewをクリック

1) 新たに作成する場合はCreate Template をクリックします。
2) 任意のTemplate Nameを記入してOKボタンをクリックします。

3)  Cyto Reportに入れたいHeader,Footer, 加えたい数値項目、フォーマットを選択し、
Saveボタンをクリックします。



デフォルト以外の新規の解析method を作成するとき （オプション）

Configure Settings > Analysis Methods を選択します

新しいMethodを作る方法 その１
1. Create Analysis Methodをクリック。Method 名を入力してOKをクリックします。

2. Analysis methodダイアログボックスが表示されます。

デフォルトで存在するAnalysis method
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新しいMethodを作る方法 その２ （既存のmethodをもとに作成する場合）

1. もとにするMethodのView/Save Asをクリック

2. Analysis methodダイアログボックスが表示されます。Save Asをクリック。

3. 新しいMethodの名前を入力し、OKをクリック
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4. 各項目の設定を入力 してください。 参照；解析Method設定各項目 p.49

例：Design Filterの設定

4-1. デフォルトのフィルターに手を加えたオリジナルのフィルターを設定する場合
Save Asをクリックし、新たに作成するフィルターの名前を入力

デフォルトのフィルター
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4-2. New Condition/Delete Conditionにより、項目を追加/削除可能。
また、各項目のAttributeをダウンリストから選択し、数値などを入力。
作成後、Saveをクリックします。

4-3. 各項目の変更が終了したら、Save and Closeをクリックします。
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解析method 設定 各項目 （オプション）

Filter Before Analysis

 Metric Set Filter: QC Metricの項目によるフィルタ

 Design Level Filter （推奨）
Reference genomeに対して100% match領域が２つ以上あるプローブや、100% match領域以外に高い相同性
を示す領域をもつプローブ（ ”Homology=1” のプローブ）データを解析から排除することができます。

 Feature Level Filter（推奨）
Green (Cy3) もしくは Red (Cy5) の各プローブデータついて、数値化時に付加されたフラグ情報等に基づき、
解析に含める（解析から排除する）データを選択。

 Array Level Filter
Attributeによるフィルタ

Green (Cy3) , Red (Cy5) のSaturationのフラグデータ
Green (Cy3) , Red (Cy5) のFeatureNonUniformity 

Outlierデータ
Log2ratio=0 のデータ※を解析から排除
※Red、Greenの両チャンネルのシグナルが低く、サロ
ゲーションされているもの
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Combining Replicates

 Intra-Array Replicates（推奨）
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プローブデータを１つにします。
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。

Normalization

 Centralization (legacy)
全体のLog2Ratio値を中心に合わせなおします。
（そのサンプルで最もcommonな倍数体を0にします。）

 GC Correction（推奨）
ゲノム領域のGC含量に起因する “wavy” テクニカルアーチファクトを生じることがあります。各プロー
ブについてWindow Sizeにて設定した近傍領域についてGC含量のregression fitを行いアーチファクトを
補正する。CGH、SNP解析、LOH解析時に併用することを推奨。

 Diploid Peak Centralization（推奨）
2コピーとして検出されているCGHデータ群のLog2Ratio値を中心に合わせなおします。

Genomic Boundary

 Genomic Boundary
Aberration Callをする領域を限定するフィルターです。全体の結果に影響を及ぼしえるため、
問題となる領域が分かっている場合にのみ使うことをおすすめします。
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Aberration （いずれかを選択）

 Z score
固定されたWindow size （ユーザ定義）領域のAberrationを検出します。
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します。Thresholdが
高いほど、厳しい条件になります。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
推奨していません。 SNP解析時にはこのアルゴリズムは使用できません。

 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します。多様なAberrationの検出を
行います。

 ADM-2 （推奨）
ADM-1の統計的スコアリングに加え、各LogRatio測定のデータquality情報も加味してAberration検出し
ます。LogRatio値に加えて、Probe Log Ratio errorが考慮するため、データがノイジーなprobeを含んで
いるときに小さなAberration領域を検出したい場合など、ADM-1よりもさらに結果がrobustになります。



Aberration Filter 

 Aberration Filter（推奨）

下記の設定を変更してFilter Nameを付けてSaveすることができます。

• Minimum Number of Probes in Region :
１つのAberration領域に含まれるプローブ数。入力値よりも少ないProbeを含むAberration領
域は結果から削除されます

• Minimum Size (kb) of Region : 領域の最小長（kb）

• Minimum Absolute Average Log Ratio of Region : 
Aberration領域の平均Log2 ratioの絶対値。検出されたAberration 領域の平均Log2Ratio値
が入力値よりも低いものが結果から削除されます。
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SNP Algorithm（CGH+SNPマイクロアレイ解析時は選択）

 SNP copy number
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
う意味です。それ以外のSNPに対しては、出力結果では ”N”が表示されます。
Defaultで0。この値はLOH検出結果に影響しません。

 Detect whole genome triploidy
Triploidyサンプル解析用の設定です。

 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。

 Call LOH across P-Q arm
セントロメアにまたがるP-Q armのLOHを
一つのRegionとしてまとめて出力する設定です。

LOH Filter

 Minimum Number of Probes in Region
領域に含まれる最小Probe数

 Minimum Size (Kb) of Region
領域の最小長( kilobases)

 Maximum Fraction of Heterozygous Probes in Region
0-1.0の値を入力。その値よりも
高い割合のheterozygous probe
の存在するLOHは含まない。
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Genomic Region Filtering 

 Genomics Region Filter 

解析にフォーカスする領域のTrackを設定する機能です。
すべての領域でAberration Callのステップが終了した後に、
ここで指定した領域内のAberration Callだけが、出力されます。
RegionやTrack、遺伝子名で対象を定義します。



a) Sample Review > Sample Attribute を選択します
b)データを選択し、Multisampleをクリックします。(同じ解析Methodのデータどうしのみ比較可能です）

C）Multisample画面が表示されます。 → 参照;複数データ表示上の 各種機能 p.56
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複数データの比較・表示

Triage View からアクセスする方法

a) 比較したいサンプルをTriage Viewで表示します →参照;Triage View p.24 
b) Secondary Analysisボタンから使いたい機能を選択します。 → 参照;複数データ表示上の 各種機能 p.56

Sample Reviewタブから直接アクセスする方法



2群間で異なるコピー数領域を抽出

Differential: Differential Aberration機能。２群間で異なるAberrationを検出。
（p-valueでフィルター可能）

①比較するデータを画面に表示させ、選択する。

② Differential をクリック

③ 現在選択されているデータが表示されます。
“<“  と ” >”をクリックすると、表示される染色体
がかわります。

④ 比較したいグループを Set 1、Set 2、
Ignore (Set 1にもSet 2にも含めない）に分け
Runをクリックします。

⑤ Set 1とSet 2で異なるコピー数変化領域が表示されます。
⑥ 画面右下のExport Tableをクリックすると、結果をエクセル形式で出力することができます。
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複数データ表示上の 各種機能

p-value

Set 1

Set 2
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⑦ p-valueでフィルタをかけたいときは、Create Filterをクリックします。

⑧ Newをクリックし、Filterの名前を入力。

⑨ 条件を入力し、Updateをクリックします。 Closeボタンをクリックします。

⑩ Differential Aberration画面でFilter名を選択肢、Apply Filter をクリックします。



群の中でコピー数変化領域のPenetrance を算出（Probeベースで）

Probe Penetrance:各プローブ位置でAberrationが、今選択されているマイクロアレイデータの何％で生じてい
るかを表示します。

①Penetrance を計算するデータを画面に表示させ、選択する。

② Probe Penetrance をクリック
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Select all をクリックすることにより、
全染色体を一度に選択することが可能。

青色：（そのプローブ位置で）
増幅が生じている％

赤色：（そのプローブ位置で）
欠失が生じている％

画面上をクリックすると、その領域が画面に表示
されます。



群の中でコピー数変化領域のPenetrance を算出（領域ベースで）

Interval Penetrance:検出された Aberration領域が、今選択されているマイクロアレイデータの何％で生じてい
るかを表示します。
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サンプルA

例：

サンプルB
サンプルC
サンプルD

領域1： 50% (2サンプル / 4 サンプル)
領域2： 75% (3サンプル / 4 サンプル)
領域3： 100% (4サンプル / 4 サンプル)
領域4： 50% (2サンプル / 4 サンプル)
領域5： 25% (1サンプル / 4 サンプル)

①Penetrance を計算するデータを
画面に表示させ、選択する。

② Interval Penetrance をクリック

③ Export Tableをクリックすると、
結果をエクセル形式で出力できます。

検出された領域に（検出％などにより）
フィルタをかけたいときは、
Create Filterをクリックします。

②Newをクリックしフィルタ名を入力した後、
フィルタ条件を設定しUpdateをクリック。

③Apply Filter をクリック



複数のデータからReference Genotype Fileを作成

SNP:選択されたCGH+SNPデータのTest サンプルの結果から、Reference Genome File を作成します。
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① Triage View もしくは Multisample機能でReference Genotype File を作成するもととなる
CGH+SNPマイクロアレイデータを選択し、画面に表示させます。

③ 選ばれているデータのTest サンプル名
が表示されます。
Reference Genotype Fileを作成したい
サンプルを選択します。

☆このサンプル名は
Attribute 情報に基づきます。

② Triage Viewでは、Secondary AnalysisからGenerate genotype referenceを選択
Multisample機能ではSNP機能をクリックします。

④ Confidence Threshold を入力します。
Confidence Levelを設定します

・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）

・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

⑤Browseをクリックし、Genotype reference fileの保存場所を設定

⑥OKをクリック

Triage View Multisample View



新しいユーザを加える方法

1. Admin をクリック

2. Add New User をクリックします。

3. Add New Userの項目に名前
（もしくはその一部）を入力し、検索します。

4. リストの中から加えるユーザをクリックし、
Add Userをクリックします。

5. ユーザ名の右のActionsのEditをクリックし、Roleを設定します。

※ドメインPC でない場合は
① Add New User をクリック
② Add New Userの項目に追加するユーザの machine_name¥user_name を入力
③ Add user をクリック (Findをクリックしないでください）
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Database Backup

データのバックアップ・修復 (restore) 方法

CytoGenomics には Server フォルダの内容をバックアップする機能があります。(Serverがインストールさ
れたPCでのみこの機能を使用可能です）

【本バックアップ機能でバックアップされるもの】
・Signed off で出力された CytoReport・Excelファイル
・Sample Reviewに表示される解析データ
・QC report
・新しく作成した analysis methods・report templates
・custom および dynamic tracks
・classification
・新しく変更した各種設定 など

【本バックアップ機能でバックアップされないもの】
Client Folder に含まれるもの全て

・FE txt データ
・最初の解析時に出力されたエクセルファイル など

注意
• この機能ではClientフォルダの内容はバックアップしませんので、Sign Off 前の最初の解析時に出力さ

れたエクセルファイル（p.13）や、tifから解析したときに出力された数値化テキストデータなどが必要な
際はClientフォルダ内のデータも定期的に手作業にて別途バックアップされることをお勧めいたします。

• バックアップデータをRestoreする際、RestoreするソフトウェアとBackupしたソフトウェアのCytoGenomics 
Serverのバージョンが同じであることが必要です。万が一の場合に備え、Backupに使用したソフトウェ
アのインストーラを保存しておくこともお勧めいたします。

• データをrestoreすると、restoreする前のServer データを上書きしますのでご注意ください。（Clientフォ
ルダ内は上書きされません）

• Backupに用いたCytoGenomicsとは別にインストールされたCytoGenomicsでRestoreされたデータは
StatusをUnlock (p.19)できませんので、必要に応じて再解析（p.12）を実施してください。

1. Admin をクリック

1. Database Backup をクリック
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Database Restore

1. Database Restore をクリック

2. Database restore ダイアログボックスが表示。

3. Select restore folder location の横の空欄に、以前データベースのデータのコピーを保存
した先を入力します。もしくはその右横のBrowseをクリックし、データをリストアする先を
選択します。

4. Restore をクリックします。

5. メッセージボックスが表示されます。Yesをクリックします。

6. Restore が終了すると、ソフトウェアを再起動するようメッセージが表示されます。Yesをク
リックしてください。CytoGenomicsが終了します。
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2. Database backupダイアログボックスが表示。

3. Select backup folder location の横の空欄に、データベースのデータのコピーを保存した
い先を入力します。もしくはその右横のBrowseをクリックし、保存先を選択します。

4. Backupをクリックします。

5. メッセージボックスが表示されます。Yesをクリックします。

6. Backupが終了すると、ソフトウェアを再起動するようメッセージが表示されます。Yesをク
リックしてください。CytoGenomicsが終了します。
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データの容量例
例：CytoGenomics 3.0.5.1 Windows 64 bit用インストーラ使用
SurePrint G3 Human CGH マイクロアレイ 2x400K tif 画像 ５slide データを解析

インストール
直後

Design File 
(028081)
インポート

Tif 画像解析
全データで

Sign Offにより
CytoReport出力

Client 289 MB 289 MB 1.96 GB 1.97 GB

Server 415 MB 455 MB 908 MB 919 MB

jre 139 MB 139 MB 139 MB 139 MB

QCChartTool 29.6 MB 29.6 MB 29.6 MB 29.6 MB

Uninstall_
Agilent 
CytoGenomics

10.5 Mb 10.5 Mb 10.5 Mb 10.5 Mb

Client Folder内、Workflow Outputフォルダにある各データの容量（１解析データあたり）

平均データ量

FE common extracts

フォルダ
各tif に１つ出力 89.8 MB

Samplesフォルダ FE Fileフォルダ 数値化テキストデータ 123 MB

QC report 64 KB

Job Summary Log

フォルダ

16 KB

Reportsフォルダ ABERRATION_&_LOH
_INTERVAL

6.5 KB

CGH&SNP Fit 208 KB

IntervalBasedReport 8.1 KB

LOH_INTERVAL 2.9 KB

QC Metrics Report 3 KB

SNP_GENOTYPE 7.0 MB

合計： 220 MB（数値化データ
解析時を想定すると 7.2 MB)

数値化データ
解析時には
出力されない

Workflow Outputフォルダの場所を自由に設定することが可能（p.13参照）

Server Folder内
のデータは
ソフトの動作
に関わり得るため
絶対に削除しない
でください。


