
複雑なデータの効率的な解析と
安全な共有



データQC &  
クリーンアップ

探索的データ解析 ポピュレーション
同定

結果の視覚化 統計検定

Visualize the Possibilities

Cytobankプラットフォームは、高次元データの解析を簡単に実現するクラウドベース
のソリューションで、データの視覚的管理と安全な共有を可能にする信頼できるツール
です。高度に複雑なサイトメトリーのデータセットをお持ちでも、Cytobankでの解析
は必ずしも複雑ではありません。

サイトメトリーの分野は、マシンラーニング（機械学習）によるデータ解析の時代に入り
ました。Cytobankソフトウエアなら、プログラミングの知識がなくてもシングルセル
データの包括的な視覚化と解析を可能にします。

総合的なソリューションで
結果までの時間を短縮
主観性の低減
マニュアルゲーティングは、エラーが起こりやすく先入観
やバイアスを伴いがちです。マシンラーニング解析を使
用することで、複雑なデータセットから迅速に知見を得る
ことができます。

再現性を確実に
生データから統計的有意差検定までひとつのソフトウエア
でできます。データ解析でのコピー＆ペースト作業をなく
し、生産性と再現性を向上します。

トレーサビリティの向上
データ整理とバックアップが毎日行われます。生データと
結果はリンクして自動保存されているので、どのようにし
て結果に到ったかが不透明になることはありません。

共同作業をもっと簡単に
インターネットブラウザがあれば誰とでも、ワンクリックだ
けでデータを共有できます。共同研究者からの適切な許
可によって、複数のExperimentもプロジェクトとして管
理できます。

アップロード ＋ 変換

解析 ＋ 視覚化

Cytobankプラットフォームは、生データから、マニュアルゲーティング、次元削減や教師なしクラスタリングといった高
度な解析、統計的有意差検定までのワークフローに必要な一連の機能を提供します。
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データから
発見を加速



サイトメトリーデータの
高度解析と視覚化
ハイパラメータのデータを分かりやすく包括的な図表にすばやく要約することで、研究の生産性が向上します。ステイン
インデックスの計算や用量反応曲線のような基本的な機能が備わっていると、データ解析に共通の作業的な解析に費や
す時間を削減できます。また、Cytobankで作成される説得力のあるグラフィックは、臨床研究者、科学者そのほかの
共同研究者間のコミュニケーションを飛躍的に向上させます。

用量反応
用量反応解析で、治療の影響を明らかにしたり、最適
な化合物の容量を特定したりすることができます。シ
ングルセルデータは、バルクポピュレーションの研究で
は見ることのできない特定の細胞サブタイプの挙動に
関する重要な発見に繋がる可能性があります。

サンバースト
ゲーティングの階層と統計データを同時に見ること
ができる比較的新しいグラフ表示方法です。対象の
ポピュレーションにダイナミックにフォーカスする拡
大表示で、データ間の階層構成の違いを明らかにし
ます。

メモリー T細胞サブセット
のサンバースト
データはDURAClone IM 
T細胞サブセットドライ試薬
キットを用い、CytoFLEX 
LXフローサイトメーターで
取得

ヒートマップ
各サンプルが異なる条件下でどのような特性を示
すのかを全体的に把握すると同時に、シングルセル
レベルでの分布も見ることができます。

サイトカイン治療後の様々な細胞サブセットのStat3
リン酸化のヒートマップと、オーバーカーソルで表示
されるシングルセル分布（ヒストグラム）3

ステインインデックスの計算
抗体タイトレーションは、データの質に関わる重要な指
標です。Cytobankのサマリーチャートとステインイ
ンデックスを利用すれば、データをエクスポートしなく
てもステインインデックスと蛍光強度がどう変化する
かをダイレクトに確認することができます。



Visualize the Possibilities

マシンラーニング解析で
新たな発見を実現
Cytobankの機能は、拡張可能なクラウドコンピューティング上で行われるため、ユーザーのコンピュータースペックを
使用することなく大量の解析を迅速に処理します。自動的にかつ即座に全ての作業をクラウドに保存するので、データを
失ったり、作業が中断される心配から解放されます。実装されたアルゴリズムはAPIにも対応しており、パイプラインの
構築やインフォマティクスワークフローとの統合をシンプルにします。

次元削減
Cytobankではハイパラメータデータの情報を二次元マップに落とし
込むことができる次元削減アルゴリズムが４種類実装されており、選択
することができます。高密度なランドが形成され、ランド間の距離に意味
があるUMAPが望ましい場合もあるでしょうし、比較的低密度なランド
でランド内の分布も把握ができるtSNEが望ましい場合もあるでしょう。
アルゴリズムをviSNE、UMAP、tSNE-CUDA、opt-SNEから選択
し、サンプルに存在する、興味深い特性を有するあるいは希少な生物学
的サブセットを素早く同定することができます 1-4。

18マーカーパネル
のviSNEマップ
データは
CytoFLEX LXフ
ローサイトメーター
で取得

CITRUS
バイオマーカーの発見が研究目的である研究者は少なくありません。
ＣＩＴＲＵＳでは２段階のアルゴリズムによってこのバイオマーカー探索を
実施します。まずシングルセルデータを自動的にサブセットに分類した後、
サンプルグループ間の統計的有意差を抽出します。CITRUSはバイオ
マーカーの統計的予測にも理想的なツールです6。

CyTOFデータでの
CITRUS

教師なしクラスタリング
従来のマニュアルゲーティングによる高次元データの解析は、解析者の経
験や思い込みに左右されやすく、また、着目していなかった現象には気づ
けない可能性があります。教師なしクラスタリングによって、このような見
落とされていたフェノタイプを発見する可能性を高めることができます。

SPADEまたはFlowSOMを使うと、解釈が簡単な最小スパニングツリー
にフェノタイプの類似した細胞を迅速にクラスタリングするため、大規模な
高次元データセットの直感的な解析と表示をすることができます 5。一度
作成した自己組織化マップ（SOM）は、ほかのExperimentで使用する
こともできるので、異なるタイムポイントで取得したサンプル間比較を
可能にし、複雑な長期的研究に最適です。

CD19発現強度で
カラー表示した
SPADEツリー



生データから結果の統計グラフまでを
Cytobankだけで迅速に 
Illustration機能では、刺激条件やサンプルの種類、タイムポイント等の実験上の変数（サンプルタグ）に基づいた図
表の自動作成を可能とします。プロットレイアウトの作成や変更で、これらの変数は表示のオン／オフの切り替えが可能
であり、直観的に配置を変更することもできます。

サマリーチャート
ヒートマップ、ボックスプロット、バイオリンプロット、
バーチャート、ラインチャート、サマリードットは、
シングルセルデータ
からのmed ianや
event count、% of 
populationなどの
統計値サマリーの
図として、ワンクリッ
クですばやく可視化
します。

統計検定
マニュアルゲーティング解析やマシンラーニングによる解析で見出したポピュレーションについて、そのままサンプル
グループ間比較をして統計的有意差検定を実施できます。数値情報のｃｓｖファイルをエクスポートして、ほかの統計
ソフトウエアで計算し、グラフ化する手間は不要です。一般的なStudentの t検定や対応ありt検定、1元配置

分散分析（One-way ANOVA）、
2元配置分散分析（Two-way 
ANOVA）など多数の統計検定方法
から選択するだけで統計的有意差
が計算され、結果をサマリーチャー
トで図示できます。これにより、
データを別のソフトウエアに移す際
に心配されるコピー＆ペーストの
ミスも防げます。ゲーティングの
変更も、サマリーチャートや統計へ
自動的に反映されます。

Experiment PBMC Experiment (Fluorescence) (Clone)

Created November 23rd 2021, 9:59:38 am

Illustration author Giulia Grazia

Primary researcher Giulia Grazia
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Visualize the Possibilities

いつでもどこからでも
共同プロジェクトを推進
Ｃｙｔｏｂａｎｋが提供するクラウドプラットフォーム上で、インターネットにつながっていれば、いつでもどこでもどの端末
でも（もちろんスマートフォンでも）、膨大で複雑なデータセットを安全で簡単に共有し、国内外の共同研究者とともに
常に先進的な解析に取り組んでプロジェクトを推進できます。

保存、解析、共有のいずれの目的であっても、データを Cytobankへアップロード
することは、信頼性の高い場所でバックアップをとることができる優れた管理方法の
ひとつです。さらに、Cytobankプラットフォームにはサイトメトリー実験のデータや
解析を保存するだけでなく、実験プロトコルやプレゼンテーション、顕微鏡画像など
の実験に関連するファイルもまとめてバックアップ・管理することができます。

Experiment Managerでは、ご自身が作成したExperimentと同様に共有者となっているものも探し出すことがで
きます。複数のExperimentをプロジェクトにまとめることで、各々の共有者に異なるアクセスレベルを付与することも
可能です。上図のようなツリー状の解析フロー表示は、あるExperiment のデータセットを用いた様々な解析が、どの
ような流れで行われ、どこにあるのかを視覚的に分かりやすくします。また、デフォルトで入っているCytobank-

curatedには、典型的なデータや解析ストラテジー、Cytobankでできることが分かるモデル的なExperiment があ
り、Cytobank自体の理解にお使いいただけます。

保存 ＋ 共同作業



ニーズに合わせた2タイプのライセンスを
ご用意
Premium Cytobank
アカデミア個人ユーザーに適しています。

• マシンラーニングでの先進的な解析ツール

• サンバーストなど複雑な階層ポピュレーションのデー
タ表現ツール

• プレートベースのアノテーションと用量反応解析

• カスタムワークフローを支援するＡＰＩ

• csvファイルなどから高次元データを簡単にアップ
ロードできるDROP機能

Enterprise Cytobank
製薬/バイオテクノロジー企業や学術機関に適しています。

• Premiumの機能全て

• 全てのユーザー／データを管理する管理者権限とシングル
サインオン（SSO）オプション

• 独立した専用サーバー（プライベートサーバー）での提供

• DROP機能はPremiumよりも多くのパラメータに対応

• トレーニングやインストレーションサポート

サポートをご活用ください
Cytobankを始めるときや新しいデータ解析に挑むときに役立つサポート資料やオン
ラインチュートリアルビデオをまとめてご用意しています。

Cytobankラーニングセンター
https://bit.ly/3muUmpN

ご質問やデータの活用についても、サポートへお気軽にお問合せください。
Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔを共有してオンライン会議でのサポートも可能です。
cytobank_support@beckman.com

お客様のチーム ＋
ベックマン・コールター

30日間の無料トライアル
30日間無料トライアルは
https://bit.ly/3NmeSWzからお申込み
いただけます。

無料トライアルの終了後、Cytobankの使用
継続をご希望の場合はお気軽にご連絡くだ
さい。
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