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SiCR(サイクル)ではマウス操作のみで
シングルセル免疫学解析を⾏えます。使い⽅はこちら→

10 x GenomicsのCellrangerで⽣成した３ファイル
1. カウントファイル (.../outs/count/filtered_feature_bc_matrix.h5) 
2. TCRアノテーションファイル  (.../outs/vdj_t/filtered_contig_annotations.csv)
3. BCRアノテーションファイル (.../outs/vdj_b/filtered_contig_annotations.csv)

インプットファイル

Run

遺伝⼦発現量解析 レパトア解析

もうすぐ実装 

3. GO enrichement

2. クラスターの割合

1. Dimensional Plot 4. Alpha Diversity 5. Shannon Diversity

6. Clonal Abundance 7. Gene Usage

8. Antigen Prediction 9. Phylogenetic tree 

ファイルをアップロードするだけでクラスタリングを⾃動
で⾏い、UMAP図を表⽰します。また⾃動でアノテーショ
ンも⾏います。プロットのサイズや⾊も調整することがで
き、図をPDFでダウンロードすることができます。GO 
enrichementなど、発現量⽐較解析もまもなく実装されま
す。

SiCRでは、様々なツールを組み合わせマウス操作のみでシングルセル免疫学の解析が⾏なえます。まず、グループごとの多
様性を知るために、グループごとのAlpha Diversity もしくはShannon Diversityのプロットを表⽰することができます。そし
て、Clonal AbundanceやGene Usageのプロットを表⽰することで、特定のグループでどのクロノタイプがエクスパンドして
いるかを知ることができます。さらに、エクスパンドしたクロノタイプの特性を知るために、反応する抗原を推定することが
でき、さらにBCRにおいては系統樹の作成が可能です。


