
GeneSpring Product Series

Strand NGS  
Software
次世代シーケンスデータ解析ソフトウェア

バイオロジストにわかりやすい、 
直感的に操作ができるインターフェース！

強力なビジュアライズ機能

●  直感的に使いやすい、 
インタラクティブなゲノムブラウザ

●  各 Read、Gene、Transcript表示
●  遺伝子アノテーション表示

●  ChIP-Seq、RNA-Seq、Small RNA-Seq、DNA Variation、Methyl-Seq解析機能を搭載
●  Alignment機能（2次解析機能）を搭載
●  パイプライン機能（事前に設定した条件での一括処理機能）を搭載
●  生物学的な解釈ツール（GO解析、Pathway解析など）を搭載

1次解析 2次解析 3次解析 *
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Strand NGSを使うことで、

3次解析 *が
飛躍的に
スピードアップ
します。
*  配列情報をゲノム上にアライメントさせた後の解析を意味し
ます。



Quality Control Manager/各種フィルタ

●  Quality Control Manager  
ツール

● Read metrics フィルタ

● Read status フィルタ
●  Duplicate リードフィルタ
●  Region List フィルタ

Variant Analysis

●  SNP/INDEL（Somatic Mutation検出機能含む）の検出
●  Copy Number Variationの検出
●  バリエーションエフェクトの決定（Frame shifts etc.）
●  染色体構造変化の検出（Re-arrangements etc.）

RNA-SEQ

●  遺伝子発現解析（定量化・統計解析・クラスタリング）
●  新規遺伝子、新規 Exon領域、新規 Spliced Junction領域
の検出

●  Splicing Variant 解析（Exon Level解析）
●  融合遺伝子の検出
●  Coding領域の SNP検出

Small RNA-SEQ

●  Small RNA発現解析（定量化・統計解析・クラスタリング）
●  Small RNAの分類 &新規 Small RNAの検出
●  miRNAの標的遺伝子探索

ChIP-SEQ

●  PICS/MACSなどによるピーク検出
●  転写因子結合モチーフの検出
●  近傍遺伝子のリストアップ

Methyl-SEQ

●  メチル化 DNAサイトの検出
●  サンプル間で差異のあるメチル化 DNAサイト /領域の検出
●  メチル化 DNAによる影響予測
●  サンプル内でのメチル化度の分類

http://www.strand-ngs.com

●  Strand NGS紹介サイト
●  20日間のトライアルで、ご購入前の評価が可能
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