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1. はじめに 
 

1-1. KaPPA-View について 

 
DNA マイクロアレイ技術の進展により、網羅的な遺伝子発現の解析（トランスクリプトーム解

析）が可能となっています。またクロマトグラフィー-質量分析を中心として、網羅的な代謝産

物解析（メタボローム）のデータも得られつつあります。このような解析データは通常、数千

～数万の遺伝子や化合物（ピーク）の膨大な定量データであり、複数のデータを比較する

ことにより生物学的解釈や考察を得ることは、研究者にとってしばしば大きな困難を伴いま

す。KaPPA-View（The Kazusa Plant Metabolic Pathway Viewer, 
http://kpv.kazusa.or.jp/kappa-view/）は、遺伝子や代謝産物を機能単位ごとに知識ベ

ースで整理した「代謝経路マップ」を利用し、トランスクリプトームやメタボロームのデータを

マップに投影することで、これらのオミクスデータに内在する生物学的意義の発見を手助け

するためのウェブツールです（Tokimatsu et al. 2005, Tokimatsu et al. 2006, and 
Sakurai et al. 2006）。 
 
KaPPA-View は当初、モデル植物シロイヌナズナに対応したツールとして開発されました。

植物の二次代謝産物の生合成制御に焦点を当てた研究プロジェクトで開発されたため、フ

ラボノイド、グルコシノレート、カロテノイドなど、特に二次代謝経路を中心に代謝経路マッ

プの整備を行い、約 130 枚の代謝経路マップが搭載されました（Tokimatsu et al. 2005）。

各代謝経路マップは SVG（Scalable Vector Graphics）という形式で作成されており、ユ

ーザーがウェブブラウザを介してアップロードした実験データにもとづいて、複数実験間に

おける遺伝子発現や代謝産物蓄積の変化量を色の変化として代謝経路マップ上に表現

することが可能です。このような代謝経路マップ上での表現は、膨大なオミクスデータを直

感的に解釈するのに役立ちます。 
 
大量の遺伝子発現のデータが公共のデータベースに蓄積されたことにより、遺伝子の共発

現性の解析が進みました。この解析は、類似あるいは協調的な機能を持つ遺伝子が、

様々な組織や生理条件を通じて類似した発現パターンを示すことに基づいており、類似性

の指標として遺伝子間での共発現相関などが用いられています。そこで私たちは、遺伝子
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間、化合物間での関係性を代謝マップ上に表示できる機能を追加した、第２世代目の

KaPPA-View を開発・公開しました（KaPPA-View2, 2006 年公開）。 
遺伝子の共発現性の解析は、特に、代謝経路を制御する転写調節因子の探索を行う上で

有効であり、多くの成功例が報告されています。代謝経路上にある酵素遺伝子と、転写因

子を含むそれ以外の遺伝子との共発現性を解析できるようにするため、我々は、第３世代

の KaPPA-View を公開しました（KaPPA-View3, 2008 年公開）。KaPPA-View3 では、

シロイヌナズナ以外でも様々な植物のマイクロアレイデータが蓄積されてきたことを受け、

複数の生物種を扱えるよう機能拡張がなされました。 
 
2010 年 1 月、我々は KaPPA-View バージョン 4 をリリースしました。KaPPA-View4 は、

これまでのバージョンで追加されてきた多くの機能を総括し、プログラムやデータ構造を最

適に設計し直したことで、劇的な操作性と処理速度の向上が実現されています。新たな機

能としては、外部のデータベースや単体アプリケーションからデータを直接アップロードで

きる機能が設けられ、ブラウザで KaPPA-View4 へのログイン操作を行わなくても、データ

を代謝経路マップ上に表示できるようになりました。KaPPA-View4 はこれらの改良により、

オミクスデータを迅速に代謝マップ上で比較解析するための汎用的なビューワーとして利

用可能となりました。 
 
開発チーム一同、KaPPA-View4 が多くの研究者のお役に立てることを願っています。 
 

「カッパ」の名前の由来 

KaPPA は、Kazusa Plant Pathway に由来していますが、日本でカッパといえば、民話

に登場する「河童」を思い浮かべることでしょう。河童は人里近くの小川に棲息しており、何

かよい獲物はないかと、いつも人間界を眺めています。KaPPA-View を通じて河童の目と

なり、トランスクリプトームやメタボロームの世界を眺めて、そこからぜひ大きな獲物を獲得し

てください。KaPPA という呼び名には、このような思いも込められています。 
 
 

1-2. KaPPA-View4 でできること 

 
ここではまず簡単に、KaPPA-View4 の動作や、KaPPA-View4 でできる解析について見

て行きましょう。 
 



 

 KaPPA-View4 ユーザーマニュアル 

 
 3 

 

ユーザーが持っている DNA マイクロアレイデータや代謝産物分析データを、インターネッ

トブラウザを介して KaPPA-View4 にアップロードすると、KaPPA-View4 は、代謝経路マ

ップ上に各遺伝子や化合物のデータを当てはめて表示します。デフォルトでは、シロイヌナ

ズナ、イネ、ミヤコグサ、トマトに対応する約 130 枚の代謝マップが準備されています。

 
マップ上では、遺伝子は四角（□）、化合物は丸（○）のシンボルで表されており、２実験間

での変化比率や１実験での絶対量などのデータの大小に応じて各シンボルが異なる色相

で塗り分けられます。 

 
 
鳥瞰マップ表示では、全ての代謝マップの集計値を一覧でき、どの代謝経路が大きく変化

しているかを知ることができます。 

ユーザーの PC 

アップロード

KaPPA-View4 

サーバー 

代謝産物 
分析データ 

代謝マップ

データ 
DNAマイクロ 
アレイデータ 

ブラウザに

表示 

実験 A/実験 B

での比率 

発現量・ 

蓄積量 

実験 A で多い

実験 A で少ない

変化ない 

多い 

少ない 
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代謝マップに描かれない遺伝子（転写調節因子など）も、遺伝子 ID を入力することで簡易

的なマップとして表示し、解析することができます。 

 
 
また、ユーザーが作成した代謝マップを利用することもできます。 

 
 
簡易マップ、ユーザーマップを含め、最大 4 枚の代謝マップを並べて一度に閲覧すること

ができます。 



 

 KaPPA-View4 ユーザーマニュアル 

 
 5 

 

 
 
さらに、遺伝子の共発現性相関データなど、遺伝子-遺伝子間および代謝物-代謝物間の

関係性を、代謝マップ上に図示できます。これは KaPPA-View4 に特徴的な機能で、転写

因子とそれが制御する代謝経路遺伝子との関係などを解析したりするのに役立ちます。 

 
 
この他、複数の生物種の遺伝子をマップ上に並べて表示したり、複数の実験データをマッ

プ上で比較表示したりする機能や、外部のアプリケーションからデータを直接アップロード

して表示する機能などがあります。 
 

1-3. 動作環境 

 
KaPPA-View4 の操作は、以下のコンピューター環境でテストされています。 
 

OS およびウェブブラウザ 

 

• Windows XP / Vista (Microsoft) 
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1) Microsoft InternetExplorer 6, 7, 8 
※InternetExplorer 8 で表示の配置がおかしいと感じる場合には、互換表示ボタンをオンにして

お使い下さい。 

 
2) Mozilla Firefox 3.0.10 
3) Google Chrome 3.0 
 

• Mac OS X version.10.5.8 (Apple) 

 
1) Safari 4.04 
※「ポップアップウィンドウを開かない」のチェックを外してお使いください。 

 
2) Firefox 3.5.6 
3) Opera 9.63, 10.10 
※「ポップアップを有効にする」に設定してください。ただし、代謝マップのフルスクリーン表示は

動作しません。 

 

プラグイン 

 
代謝経路マップを表示するために、ウェブブラウザには Flash Player ver.9 以降（Adobe）

がインストールされている必要があります。もしお使いのブラウザにインストールがされてい

ない場合には、下記 URL の案内に従ってインストールを行って下さい。 
 
http://www.adobe.com/products/flashplayer/ 
 
 

1-4. このマニュアルについて 

 
本書は、KaPPA-View4 の全機能について詳細に記述したマニュアルです。 
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ユーザーマップの作成方法に関しては、別途「ユーザーマップ作成マニュアル」をご参照

下さい。また、初めて KaPPA-View4 をお使いの方は、「簡単操作マニュアル」をご覧いた

だくと、ご理解の手助けになると思います。 
 
これらのマニュアルは、KaPPA-View4 トップページから入手できます。 
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2. 解析の開始 
 
KaPPA-View4はブラウザを介して使用するウェブツールです。この章では、解析を始める

際にまず必要なログイン方法について解説します。KaPPA-View4 では、ゲストユーザーと

パワーユーザーという二つのユーザー権限が存在します。ユーザー権限によるログイン方

法の違いや、メニュー操作についても解説します。 
 

2-1. KaPPA-View へのアクセス 

 
下記の KaPPA-View4 のトップページ URL にアクセスして下さい。 
 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/ 
 

 
 

2-2. ログイン（ゲストユーザーとして） 

トップページで「Guest Login」ボタンを押して下さい。 
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ログインすると、メインページが表示されます。 

 
 

2-3. メインメニュー 

ページの上部に、メインメニューが配置されています。 

 

 

• Main 

ログイン直後のメインページに戻ります。 

• Temporary Upload 

実験データ、ユーザーマップデータ、相関データなど、解析に用いるユーザーのデータを

アップロードします。アップロードされたデータは、ログオフしたりブラウザを閉じたりすると、

自動的に消滅します。 

• Analysis 
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アップロードしたデータを代謝マップ上で表示・解析します。 

• Map View 

実験データを投影しない、白地図の代謝経路マップを閲覧することができます。 

• Search 

遺伝子、化合物、酵素反応などを検索し、それがどの代謝マップに存在するか等を調べる

ことができます。Blast を用いた相同性検索なども提供しています。 

• Download 

実験データや、KaPPA-View4 でシステムが利用している各生物種の遺伝子情報、化合

物情報、マップ情報などを、テキストファイルとしてダウンロードできます。 
 

2-4. ユーザー権限 

 

2-4-1. ゲストユーザーとパワーユーザー 

KaPPA-View4 には、ゲストユーザーとパワーユーザーという二つのユーザー権限が設け

られています。ゲストユーザーとパワーユーザーでは、利用できる機能に差はありませんが、

解析データの扱いに違いがあります。 
 
ゲストユーザー 解析するデータは、ログイン後解析を開始する際に毎回アップロー

ドする必要があります。 
パワーユーザー 解析するデータを KaPPA-View4 サーバー上に保存しておくことが

できるため、一度アップロードを行えば、ログイン後すぐに解析を開

始できます。 
 
ゲストユーザーは、ログイン後に簡単な登録を行うことで、すぐにパワーユーザー用のアカ

ウントを取得することができます。 
 

2-4-2. パワーユーザー登録（アカウントの取得） 

 
ゲストユーザーでログイン後、画面左上の「Create Account」をクリックしてください。 
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お好きなログイン名と電子メールアドレスを入力し、「Submit」ボタンを押します。 

 
 
これで登録作業は終了です。 
すぐにログインのためのパスワードを記した電子メールが届き、パワーユーザーとしてのロ

グインが可能になります。 
 

2-4-3. パワーユーザーの有効期限 

 
パワーユーザーアカウントは、最後にログインしてから 30 日間ログインを行わないと、自動

的に削除されます。この際、パワーユーザーがアップロードしたデータも削除されますので、

ご注意下さい。最後にログインしてから 21 日が経過した時点で、アカウント削除を警告する

メールが自動送信されます。継続してアカウントを使用する際は、30 日が経過する前に、

一度パワーユーザーとしてログイン操作を行って下さい。 
 

2-5. パワーユーザーとしてのログイン 

パワーユーザーアカウントを取得すると、パワーユーザーとしてのログインが可能です。

KaPPA-View4 のメインページにアクセスした後、ユーザー名とパスワードを入力し、

「Login」ボタンを押して下さい。 
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ログインすると、パワーユーザー用のメイン画面が表示されます。 

 
 

2-5-1. パワーユーザー専用メニュー（サイドメニュー） 

 
パワーユーザー用のメイン画面では、画面の左側に、パワーユーザー専用のメニューが表

示されています。 

 

 

• Personal 欄 

実験データ、ユーザーマップ、相関データのアップロードを行うことができます。ここでアッ

プロードしたデータは、Temporary Upload とは異なり、KaPPA-View4 上に保存されま
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すので、ログイン後すぐに解析を開始できるようになります。保存したデータはシステム内で

厳密に管理されており、他のユーザーが使用・閲覧することはできません。 
「Personal Data List」では、保存したデータの一覧表示や登録内容の編集、削除などが

行えます。 

• Utilities 欄 

パスワードや、電子メールアドレス等のユーザー情報の編集などが行えます。 
 

2-5-2. パスワード変更（パワーユーザーのみ） 

 
システム内でのパワーユーザーデータの管理には万全を期しておりますが、運用時のセキ

ュリティー確保のため定期的なパスワード変更をお勧めします。 
 
サイドメニューの「Password Change」をクリックして下さい。 

 

 
古いパスワード、新しいパスワードを入力し、「Submit」ボタンを押します。 

 

 

2-5-3. ユーザー情報の編集 (パワーユーザーのみ) 

 
必要に応じてユーザー情報の編集が可能です。ここで登録された個人情報は、登録者の

断りなく使用されることはありません。しかし、電子メールアドレスは、システム不具合などの

ご連絡に使用することがありますので、ご了承ください。 
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サイドメニューから「Profile Edit」をクリックして下さい。 

 
 
情報を編集し、「Submit」ボタンを押して下さい。 

 

 

2-6. ログオフ 

画面右上の「Log off」をクリックすることで、ログオフすることができます。 

 

 
Temporary Upload でアップロードしたデータは、ログオフすることで消去されます。 
 

2-6-1. 自動ログオフ 

ログインした後、60 分間何の操作もしなかった場合は、自動的にログオフしたこととみなさ

れます。次の操作をしたときには下図のような画面が表示されます。 
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また、ログオフ操作をせずにブラウザを閉じた場合も、自動的にログオフしたこととみなされ

ます。 
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3. データのアップロードと管理 
 
KaPPA-View4 では、ユーザーがアップロードした実験データ、マップデータ、相関データ

を使用して、代謝経路マップ上での解析を行います。この章では、これらデータをアップロ

ードするための操作方法やその管理方法について解説します。アップロードするデータフ

ァイルのフォーマットについては、9. ファイルのフォーマットをご参照ください。 
 

3-1. 一時的アップロードと恒久的アップロード 

データのアップロードには、その後のデータの取り扱われ方によって二つの種類があります。

ひとつは、「一時的アップロードです」。メインメニューの「Temporary Upload」からデータ

をアップロードすると、そのデータは一時的なものとして扱われ、ログオフ後には消去されま

す（一時的データ）。もうひとつは、パワーユーザー専用の機能で、「恒久的アップロード」

です。パワーユーザー専用のサイドメニューからアップロードを行うと、そのデータは

KaPPA-View4 サーバー上に保存され、パワーユーザーがログインした直後にすぐ解析に

用いることができます（恒久的データ）。恒久的データは、ユーザーアカウントが有効な限り

サーバーに保持され続けます。 
 
アップロードの方法は、一時的アップロードでも、恒久的アップロードでも、メニューが異な

るだけで操作はほぼ同一です。 
 

3-2. 実験データのアップロード 

DNA マイクロアレイから得られた網羅的な遺伝子発現データや、機器分析で得られた代

謝産物測定データをアップロードします。アップロードされた個々の実験データは、

「Analysis」メニューを通じて代謝経路マップ上に投影され、定量値や２実験間での比較

結果がマップ上の各要素の色変化によって解析できるようになります。 
 
一時的アップロード メインメニュー： Temporary Upload -> Experiment タブ 
恒久的アップロード サイドメニュー： Experiment Upload 
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「参照」ボタンを押してアップロードするファイルを選択し、「Upload」ボタンを押して下さ

い。 

 

 
データファイルが読み込まれ、下部に実験名などの一覧が表示されます。 
実験データの種別（Transcript または Metabolite）、生物種名を選択して下さい。必要に

応じて、実験名、繰り返し実験番号、コメントを記入して下さい。 
 
「Submit」ボタンを押すと、実際にサーバーへデータがアップロードされます。 

 

 
「Preview」ボタンを押すと、実験データファイルの最初の 100 行が別ウィンドウに表示され

ます。データの内容を確認したいときにご利用ください。 
 
アップロードしようとしているデータの中に、すでに KaPPA-View4 に存在する実験 ID と

同一の ID を持つものが含まれている場合、下記のような確認画面が表示されます。

「execute」ボタンを押すと、古いデータが上書きされ新しいデータに置き換わります。 

 

 

3-3. ユーザーマップのアップロード 
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KaPPA-View4 には、デフォルトで約 130 枚の代謝経路マップが搭載されていますが、ユ

ーザーが独自のマップデータを準備し（ユーザーマップ）、解析に用いることも可能です。 
 
ユーザーマップは、フリーのドローソフト「Inkscape」を用いて、SVG（Scalable Vector 
Graphics）形式のファイルとして作成します。ユーザーマップの作成方法に関しては、ユー

ザーマップ作成マニュアルをご参照下さい。 
 
一時的アップロード メインメニュー： Temporary Upload -> Map タブ 
恒久的アップロード サイドメニュー： User Map Upload 
 
「参照」ボタンを押してユーザーマップファイルを選択し、Upload ボタンを押して下さい。 

 
 
下部にユーザーマップのプレビューが表示されます。ユーザーマップの名前とコメントを入

力し、「Submit」ボタンを押して下さい。 

 
 
ここで入力したユーザーマップ名は、「Analysis」機能や「Map View」を使ってマップを閲

覧する際に、代謝経路ツリーに表示されます。 
 

3-4. 相関データのアップロード 

遺伝子の共発現性を示す相関データなど、遺伝子-遺伝子間、あるいは化合物-化合物間

の関連性データをアップロードすることで、その関連性を代謝マップ上に表示する事ができ

ます。このようなデータ表現方法は、KaPPA-View の特徴的な機能の一つであり、遺伝子

の制御関係などを解析する上で役に立ちます。 
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一時的アップロード メインメニュー： Temporary Upload -> Correlation タブ 
恒久的アップロード サイドメニュー： Correlation Upload 
 
「参照」ボタンを押して相関データファイルを選択します。データの種別

（Gene/Compound）、データの名前、コメントを入力し、「Upload」ボタンを押して下さい。 

 
 
 

3-5. アップロードしたデータの管理（パワーユーザー専用） 

パワーユーザーがアップロードした恒久的データは、ユーザー自身によって編集・削除を

行うことができます。 
 
サイドメニューの「Personal Data List」を選択して下さい。 

 
 
データの種別を選択し、「Search」ボタンを押すと、下部に該当するデータが一覧されます。

データの数が多い場合などは、必要に応じてキーワードやアップロードした日付によって絞

り込みを行って下さい。 
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3-5-1. 実験データの編集 

実験データの一覧を表示させた場合には、一覧表の右端に「Edit」ボタンが出現します。こ

のボタンを押すと、別ウィンドウが開き、その実験のメタデータ（詳細情報）を編集することが

できます。 

 

 
内容を編集し、「Update」ボタンを押すと、変更が反映されます。 

 

 

3-5-2. データの削除 

不要なデータを削除する場合は、表示される一覧表の左端のチェックボタンにチェックを入

れ、「Delete」ボタンを押して下さい。 

 

 

3-6. ユーザーマップのメール送信（パワーユーザー専用） 

作成したユーザーマップは、簡単な操作で KaPPA-View4 管理者に送信することが可能

です。デフォルトマップへの情報追加や修正をしたり、デフォルトマップにない生物種特異

的なマップを作成したりして、公共性の高いマップが完成した場合には、ぜひ管理者にお
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送り下さい。管理者側ではデフォルトマップとしての採用を検討させていただき、

KaPPA-View4 がより質の高い解析環境を提供できるようにいたします。マップを採用する

に当たっては、情報提供者の貢献を明記いたします。 
 
データ一覧にマップデータが表示されている場合、「Send to Admin」ボタンが表示されま

す。送信したいマップにチェックをつけ、「Send to Admin」ボタンを押して下さい。 

 
 
別ウィンドウが開き、マップのプレビューが表示されます。管理者に対するコメントを入力し、

「Submit」ボタンを押すと、マップデータが送信されます。 
 

 
 
マップの確認や掲載について詳細なご相談をするために、管理者は送信者にメールをお

送りすることがあります。 
 
 
コメント欄には、必ず以下の内容を書き添え下さい。コメントは日本語でも問題ありません。 
 
・お名前 
  貢献の明記に使用します。 
・所属機関 
  貢献の明記に使用します。 
・連絡先メールアドレス 
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  お送りいただいたユーザーマップについての確認などのため、管理者からの連絡用に

使用します。 
・ユーザーマップの用途 
  １）デフォルトマップへの情報追加 
  ２）デフォルトマップの修正 
  ３）デフォルトマップにないマップの追加 
    この場合、生物種、代謝経路ツリー上でどの位置に掲載するのが適当であるかも、

合わせてお知らせ下さい 
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4. データ解析 
 
この章では、KaPPA-View4 での解析の中心となるデータ解析機能、すなわち、実験デー

タを代謝経路マップ上に表示する機能について解説します。 
解析を始めるには、メインメニューの「Analysis」をクリックしてください。 
 
以下に示すように、KaPPA-View4 では様々なデータ解析機能を提供しています。 
 
・代謝マップ上で、遺伝子は□、化合物は○、酵素反応は矢印として表されています。実

験データをもとに、これらのシンボルにその定量値や変化量を、色の変化として表示するこ

とができます。 
・最大 4 枚の代謝経路マップを並べて表示することができます。 
・任意の遺伝子 ID を入力することで、代謝マップ上に存在しない遺伝子の解析もできま

す。 
・相関データをマップ上に重ね描きすることができます。 
・代謝経路全体を俯瞰し、遺伝子発現や代謝物変化、相関データの分布を見ることができ

ます。 
・複数の生物種のデータを比較表示することができます。 
・単一生物種の２種類のデータを比較表示することができます。 
 

4-1. 閲覧データの選択 

 
KaPPA-View4 では、遺伝子発現や代謝産物蓄積について、二つの実験間での変化量

（比）や１実験での定量値を、マップ上のシンボルの色相として表現します。従って、データ

解析の最初のステップは、代謝経路上に表示する実験データの選択から始まります。 
 
KaPPA-View4 では、２実験間のデータ比較を、解析データの１単位としており、１実験の

定量値は、その特殊な形として扱います。この１単位を、「比較実験ペア（Compared 
Experiment）」と呼びます。一つの比較実験ペアには、遺伝子発現か、代謝産物か、ある

いはその双方の、それぞれ１対の比較実験データを登録します。 
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4-1-1. 比較実験ペアの作成 

 
メインメニューから「Analysis」をクリックすると、データ選択画面が表示されます。 
生物種（Species）、実験の種別（Experiment Type）を選択し、「Search」ボタンを押すと、

登録されているデータのうち該当するものが下部に一覧表示されます。 
必要に応じて、アップロードしたユーザー名、日付、実験データに記載されていたメタデー

タなどの条件で、表示されるデータを絞り込んでください。 

 

 
この一覧には、ユーザーが 3. データのアップロードと管理に従ってアップロードしたデータ

や、KaPPA-View4 にデフォルトで登録されているデータが表示されます。 

比較実験ペア 
（Compared Experiment） 

遺伝子発現データ 

実験データ １ 

実験データ ２ 

代謝産物データ 

実験データ １ 

実験データ ２ 
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KaPPA-View4 では、いくつかの関連する実験データが一つの実験セットとして管理され

ています。たとえば、ある薬剤処理をした際の時系列のデータなどです。一覧表示の中で

下向きの矢頭（ ）をクリックすると、その実験セットに含まれる個々の実験データが展開さ

れて表示されます。

 

 
実験データの左端にあるデータアイコン（ ）をクリックすると、画面右上の「Selected 
Experiment」の欄に、そのデータ名が一つ登録されます。 
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別のデータを同様にクリックすると、二つ目の欄にデータ名が登録されます。 

 

 
もし、間違った実験データをクリックしてしまった場合は、「Selected Experiment」の欄に

ある除去アイコン（ ）をクリックすることで、データ登録を解除できます。 
 
例えば１対の遺伝子発現データを選択した場合、引き続き上記と同様に代謝産物データを

選択することができます。 

 

 
このような操作で、１対の遺伝子発現データ、1 対の代謝産物データ、あるいはその双方を

を選択した後、「Compared Experiment Name」欄に比較実験ペア名を入力し、「Add」

ボタンを押すと、１件の比較実験ペアが登録確定します。 
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登録確定した比較実験ペアは、「Compared Experiment List」欄に表示されます。 

 
 
一度登録が確定した比較実験ペアを削除したい場合や、登録内容を再度編集したい場合

は、比較実験ペア名の右側にある削除アイコン（ ）や、編集アイコン（ ）をクリックしてく

ださい。編集アイコンをクリックした場合は、「Selected Experiment」欄に、実験データ名

が反映されます。この状態で、実験データの選択を再度行い、「Add」ボタンを押すことで、

編集内容が確定されます。 
 
このような操作を繰り返し、比較実験ペアを複数作成することが可能です。 
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一度登録した比較実験ペアは、ログオフするまでは保持されますので、メニューの

「Analysis」を押すことで、何回でも呼び出して利用することができます。 
 

• 実験データの Type について 

 
実験データ一覧の右端の「Type」欄に、「quantitative」と記載されているデータは、１実

験の定量値を示したデータです。quantitative のデータは、２つを対にすることで、１つの

比較実験ペアとして登録できます。 
一方、「ratio」と記載されているデータは、DNA マイクロアレイによる２色法のデータのよう

に、そのデータ自身がすでに比を計算したデータとなっています。このため、ratio のデー

タは、１つのデータだけで比較実験ペアとして登録できます。 

 

 
実際には、ratio のデータは、quantitative で２つ選択するデータのうちの一方がコントロ

ールであるものとして内部処理されます。 
quantitative のデータは、遺伝子発現データは log スケールの値、化合物データは

linear スケールの値（0 以外）として処理され、比較実験ペアにおいて、その変化量（比）を

計算する際は、遺伝子発現データは２実験での値の引き算、化合物データは割り算が行

われています。ratio データが選択された場合は、この比の計算の際に、遺伝子発現デー

タでは 0 が、化合物データでは 1 が、架空の二つ目の実験データとして用いられ、比の計

算が行われます。 
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• 定量データの表示 

 
代謝マップ上に、２実験間の変化量比ではなく、１実験の定量値を表現したい場合は、上

記の性質を利用し、次の二つの方法で実現することができます。 
 
１）定量データを ratio の実験データとしてアップロードしておき、それを利用する。 
２）定量データを quantitative の実験データとしてアップロードしておき、別途作成・アップ

ロードしておいた、全遺伝子の値がゼロのデータ、あるいは全化合物の値が 1 のデータと

の対を作り、比較実験ペアを作成する。 
 
KaPPA-View4 では、色相のグラデーションを、遺伝子発現の場合は 0 を中心とした正負

の値（log スケール）、化合物の場合は 1 を中心とした正の値（リニアスケール）として扱いま

す。このため、１実験の定量データを表現する場合は、平均値や中央値などでグローバル

ノーマライズした値をもちいて実験データを作成しておくことをお勧めします。 
 

4-1-2. 閲覧する比較実験ペアの選択 

 
上述までに作成した比較実験ペアの中から、実際にマップ上に表示するためのデータを

選択します。ここで選択した比較実験ペア（最大 8 件）は、マップ閲覧画面で、簡単なクリッ

ク操作で切り替えて閲覧することが可能です。用途に応じて、どの比較実験ペアを解析す

るかを選択して下さい。 
 
「Compared Experiment List」から、表示に用いたい比較実験ペア名を選択します。 

 

 
「Next」ボタンを押すと、次のページに移動します。 
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このページでは、選択した比較実験ペアに含まれる対となった実験データのうち、どちらの

実験データを分母として比の計算を行うかを指定します。 
 
各実験データの下部にあるプルダウンリストで、それぞれの設定を行って下さい。 

 

 
なお、ratio のデータが選ばれている場合には、分母分子の設定はできません。 
 
このページでは同時に、各実験データに含まれる複数回の繰り返しデータのうち、どのデ

ータを有効とみなすかを設定します。各データに含まれる繰り返し実験番号が、リストの右

端に表示されていますので、今回の解析に用いない繰り返しデータがある場合は、そのチ

ェックを外して下さい。 
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実験データに繰り返しが含まれている場合、それぞれの遺伝子発現および代謝産物の値

は、有効としてチェックした繰り返しデータだけを用いて平均値が計算されます。代謝マッ

プ上では、その平均値をもとに色づけが行われます。 
 
分母分子の設定、繰り返し分析の設定が終了したら、リストの一番下にある「Next」ボタンを

クリックして下さい。データに基づいた代謝マップ表示画面へと切り替わります。 

 

 
選択した比較実験ペアの生物種を、代謝マップツリーの上部のプルダウンリストから選択し

ます。 

   

 
代謝経路ツリー上で、閲覧したい代謝マップを選択すると、それが右の画面に表示されま

す。 
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4-2. データの閲覧 

 

4-2-1. データ閲覧ウィンドウ 
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データを閲覧する画面は、主に 4 つの部分に分かれています。

 

 
A: 代謝経路ツリー 
各生物種ごとに、代謝経路マップがカテゴリー分類され、ツリー状に表示されています。生

物種の切り替えは、上部のプルダウンリストで行います。各マップ（枝）、各カテゴリー（ノー

ド）をクリックすると、C の領域に対応するマップが表示されます。生物種を選択するプルダ

ウンリストには、"Universal"の項目があり、これを選択すると、全生物種の遺伝子を表示し

たマップが表示されます。 
Universal 以外の生物種を選択されている場合には、ツリーの下部に Create Simple 
Map のボタンが表示されます。これは、遺伝子 ID の入力による簡易マップの作成に用い

られます。 
 
B: 上部コントロールパネル 
選択した Compared Experiments 名が表示されており、実験データの切り替えを行いま

す。また、Universal マップモードでは、選択した実験を用いた比較表示が可能です。 
 

A 
B 

C 

D 
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C: マップ表示エリア 
ツリーやコントロールパネルの設定に従ってマップを表示します。 
 
D: 下部コントロールパネル 
最大 4 枚のマップを並べて表示するための設定や、相関係数ラインの表示のためのコント

ロールパネルです。 
 
 

4-2-2. 代謝経路ツリー 

 
The Pathway Tree では、マップ表示をする生物種とマップの種類を選択します。それに

より、マップ表示が変化します。ここでは、その対応関係を説明します。 
 
 
ツリーの最下層が選択されている場合には、個別のマップが表示されます。 
 

 
 
ツリーの中間層（ノード）が選択されている場合には、そのカテゴリーに含まれる代謝マップ

を模式的に表したものが表示されます。これを”鳥瞰マップ”と読んでいます。鳥瞰マップで

は、各代謝マップはインジケーターバーとして表示されます。 
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上部コントロールパネルの View Thumbnails ボタンをクリックすると、各マップのサムネイ

ルがツリー構造に従って表示されます。 

 

 

4-2-3. マップモード 
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代謝経路ツリーの上部にある生物種選択プルダウンリストでは、マップ表示する生物種を

選択できます。個別の生物種名を選択すると、対応する生物種の遺伝子が表示されたマッ

プが表示されます。これを Species Map Mode と呼びます。 

 
 

 

 
プルダウンリストから Universal を選択すると、登録されている全生物種の遺伝子を描画し

たマップが表示されます。これを”Universal Map Mode”と呼びます。 
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Universal Mode でマップ上に表示する生物種は、マップ下部にある"Select Species"ボ
タンを押すことで、ユーザーが選択可能です（下図）。遺伝子を表示したい生物種にチェッ

クを入れ Submit ボタンを押した後、Redraw を押して下さい。 

 

 

4-2-4. 代謝マップ 

 

• マップのシンボル 

 
代謝マップ上では、遺伝子、化合物、酵素反応などの各要素は、以下に示すシンボルによ

って表されます。 
要素 シンボル 備考 
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遺伝子   （四角）  
代謝産物   （丸）  
酵素反応   （矢印） 強度値は、その酵素反応に対応づけら

れている遺伝子発現量の平均値です。

色分け表示も平均値に基づいて行われ

ます。 
他のマップへ

のリンク  

（文字入り角丸四角） 

クリックすることで、他の代謝マップへ画

面が切り替わります。 

遺伝子群 
 

（「・・・・」が書かれた四

角） 

酵素反応の近傍に多くの遺伝子を配置

する十分な余白がない場合、このようなシ

ンボルが表示されます。シンボルをクリッ

クするとポップアップウィンドウが開き、遺

伝子のシンボルを閲覧することができま

す。 
Universal Map Mode で複数の生物種

が選択されている場合などによく表示さ

れます。 

 

代謝経路名 

・・・・ 
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• シンボルの色分け表示 

 
シンボルの色は、ウィンドウ下端にある Color Legend で見ることが出来ます。 
 

 
 
Compared Experiment の 2 実験間の変化比（Ratio）が、Transcript は 10 を底としたロ

グスケールで、Metabolite はリニアスケールで設定されています。 
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なお、酵素反応を示す矢印の色は、その酵素反応にアサインされている遺伝子の変化量

の平均値を示しています。Universal Map Mode では、酵素反応には色がつきません。 
 
色分け表示の設定は、ウィンドウ下端の Histogram で変更することができます。 
 

 
 
ヒストグラム表示では、現在選択されている実験セットで、各値をもつ Transcripts または

Metabolites の頻度分布を見ることが出来ます。また、各設定色の境界値が、リニアスケー

ルとログスケール (Transcript のみ)でそれぞれ表示されています。 
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デフォルトでは、最大強度の色（赤）で示される値は、Transcript では 5, Metabolite では

100（ともにリニアスケール）が設定されています。 

 

 
色設定を変更するには、最大強度（赤）で示される変化比率を「Highest Linear 
Value」に数値を入力し、Calc ボタンをクリックします。 
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Calc ボタンがクリックされると、各色の区切り値の幅が均等になるように自動計算されます。

この設定でよければ、Submit ボタンを押して確定します。Redraw ボタンを押すと、代謝マ

ップ上のシンボルが、設定した色で再描画されます。 
 

• 各シンボルの実験値 

 
各シンボルの値は、次の方法で知ることが出来ます。 
- シンボル上にマウスオーバーする 

 
 
- シンボルをクリックし、詳細情報を見る（詳細は 4-3. ポップアップ情報ウィンドウをご参照

ください） 
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- 現在のマップ上の要素一覧を見る 
 
ウィンドウ下端から Element List をクリックすると、現在閲覧しているマップに表示されてい

る遺伝子、化合物、酵素反応の全要素一覧が表示されます。 

 
 

 

 
Universal マップモードの場合は一覧に表示するSpecies の選択を行うことが出来ます。 
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• 代謝マップの印刷 

 
現在表示しているマップを印刷することが出来ます。ウィンドウ下端から Print Map を押す

と、印刷イメージがポップアップウィンドウに表示されます。右クリックから Print を選択し、

印刷することができます。 

 
 

• 代謝マップのダウンロード 

 
各マップのもととなっているデータは、SVG という形式で保存されたファイルです。このファ

イルをダウンロードし、フリーのドローソフト Inkscape で編集することで、ユーザーマップを

簡単に作成することができます（詳細は、ユーザーマップ作成マニュアルをご参照ください）。

ウィンドウ下端から Print Plain Map をクリックすると、ダウンロードダイアログボックスが出

現しますので、ファイルを保存して下さい。 

 

4-3. ポップアップ情報ウィンドウ 

 
マップ上に描かれている遺伝子、化合物、酵素反応の各シンボルをクリックすると、その詳

細情報がポップアップウィンドウに表示されます。各シンボルの値や、その要素が存在する

他のマップが表示される他、外部データベースへのリンク等が存在します。 
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以下の例は、遺伝子シンボルをクリックした場合のポップアップウィンドウの例です。同一の

生物種で複数の実験セットが選択されている場合など、実験間で比較できるデータが存在

する場合は、ポップアップウィンドウの下部に、その値の変遷がグラフ表示されます。 
 

 

 
酵素反応のポップアップウィンドウでは、アサインされている遺伝子がすべて表示されます。

グラフをクリックすることで、その遺伝子の詳細情報へジャンプすることができます。 
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化合物詳細情報の例です。 

 

 

4-2-5. 鳥瞰（Bird's Eye）マップ 
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代謝経路ツリーから中間階層を選択すると、Bird's Eye Map が表示されます。Bird's Eye 
Map では、そのカテゴリーに含まれる各代謝マップが、一つのインジケーターバーとして表

現されています。インジケーターバーや、それを取り囲むカテゴリー領域をクリックすると、

対応する代謝マップおよびカテゴリーのマップへとジャンプします。 

 

 

• 代謝マップ名の表示 

 
デフォルトでは、インジケーターバーの中には、各マップ名が表示されています。 
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また Species Map Mode の時に、以降に示す実験データや相関データの表示モードに移

行した場合は、画面右上の Display Mode から Name を選択し、Select ボタンを押すこと

で、マップ名表示に切り替わります。 

 
 

• 実験データの表示 

 
Species Map Mode の時に、マップ右上にある Display Mode のプルダウンリストから、

Experimentを選択し、Selectボタンをクリックすると、現在選択されている実験データに従

って、遺伝子発現および代謝産物変化量のサーマリーが表示されます。 

 
 

 

 
インジケーターバーの表示は、次のことを表しています。 
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例） 

 
 
T: 遺伝子（Transcripts） 
 分母はマップ上に描かれている遺伝子（43 個）、分子は現在解析しているデータ中に含

まれる、値を持った遺伝子の数（42 個） 
M: 代謝産物（Metabolites） 
 分母はマップ上に描かれている代謝物の数（14 個）、分子は、現在解析しているデータ

中に含まれる、値を持った代謝物の数（8 個） 
バーの色： 
 マップ上で、各色で表される要素数の割合 
 
従って、バー全体がより赤くなっている経路は、選択した比較データにおいてその経路が

全体的に活性化されていると考えることができます。 
 
複数の比較実験が選択されている場合は、マップの左下に、どの実験セットのデータを表

示するかを選択するプルダウンリストが表示されます。実験セット名を選択し、Select ボタン

を押して下さい。 

 

 

• 相関データの表示 

 
遺伝子-遺伝子間または、代謝物-代謝物間の関係が、Map上に何本存在するかを表示す

る事が出来ます。マップ上での相関ライン表示の詳細については、4-4-3. 相関データの

重ね描き機能をご覧下さい。 
 
Species Map Mode の時に、マップ右上の Display Mode から Correlation を選択し、

Select ボタンを押します。 
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下部コントロールパネルから、表示させたい相関データを選択・設定し、Update 
Correlation のボタンを押します。

 
 
すると、下図のように、マップに含まれる関連性の本数を表した表示がなされます。 

 
 
T:と M: の脇に書かれた数字は、各マップのインジケーターバーでは、マップ上での関連

性の本数 / マップに描かれている重複しない遺伝子および化合物の数を示しています。

中間階層では、分母・分子とも、その階層に含まれる全マップ上の本数の合計を表してい

ます。 
 
インジケーターバーの色分けは、次のように行われています。 
 
V = log10（関連性の本数 / 要素数） 
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Vmax = 現在表示されている階層以下での V の最大値 
Vmin = 現在表示されている階層以下での V の最小値 
 
としたとき、Vmax を示すマップ（または中間階層）が最大強度の色、Vmin を示すマップ

（または中間階層）が最小強度の色で表示され、それ以外は、Vmax - Vmin を均等に区

分けしたときに該当する色相で表示されます。 
 
このような定義により、描かれている要素数に対して関連性の本数が多い（密度が濃い）部

分が、より強い色相で表示されることになります。 
 

4-2-6. マップのサムネイル表示 

 
代謝経路ツリーから中間階層を選択し、View Thumbnails を選択すると、各代謝マップが

縮小されたものが、ツリー構造に従って一覧表示されます。マップをクリックすることで、対

応するマップにジャンプすることが出来ます。 

 

 
 

4-4. データ解析機能 
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この節では、KaPPA-View4 を用いたデータ解析について解説します。これまでに紹介し

たデータ閲覧方法の他に、KaPPA-View4では多彩なデータ表現方法を実装しており、そ

れらを組み合わせることで、遺伝子機能解析を促進するツールとしてご使用いただけます。 
 

4-4-1. 簡易マップ 

 
KaPPA-View4 は、代謝経路マップを主体としたビューワーであるため、代謝経路マップ

上に描かれないような遺伝子（発現調節因子など）は、デフォルトの状態では見ることが出

来ません。一方、マイクロアレイ解析のデータには、様々な遺伝子の発現情報が含まれて

います。そこで、KaPPA-View4 では、代謝経路上に描かれないような遺伝子でも、発現

量変化の色表示をするための機能を提供しています。 
 
KaPPA-View4 に登録されている遺伝子のリストは、Download ページからダウンロード出

来ます。ここに登録されている遺伝子 ID を用いることで、任意の遺伝子を□としてタイル状

にならべた簡易マップを作成することが出来ます。 
 
マップを作成するには、代謝マップツリーの下部に表示される「Create Simple Map」

ボタンをクリックします。当機能はユニバーサルマップ、Birds Eye View、Thumbnail 
View 表示時は使用できません。 

 
 
表示されるポップアップ画面上で、遺伝子 ID を入力し、適当なマップ名を入力して Add ボ

タンをクリックします。 
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遺伝子 ID は直接入力するだけでなく、ID を改行で区切ったテキストファイルを準備してお

きそれを選択したり（Load From File）、現在表示中のマップから取得したり(Load From 
Map)することも可能です。 

 

 
Add ボタンをクリックして登録されたマップ名は、Created Maps に表示されます。 

 
 
Redraw ボタンをクリックして、ツリーを更新します。 
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登録された簡易マップ名は、ツリーの Simple Map の欄に表示されます。マップ名をクリッ

クすると、遺伝子がタイル状に並んだ簡易マップが表示されます。 

 
 
一度に登録できる遺伝子の数に制限はありませんが、多数の遺伝子を登録すると画面上

に描ききれなくなることがありますのでご注意ください。 
 

4-4-2. マルチプルマップ表示 

 
特定の代謝マップに対して、その他の代謝マップや、作成した Simple Map、ユーザーマ

ップなどを比較解析したい場合があります。特に、関連する代謝マップ群を並べて表示さ

せたり、Simple Map として作成した転写調節因子群と、それが制御することが予想される

代謝経路を比較したりすることで、遺伝子発現データをより深く考察することができます。

KaPPA-View4 では、最大 4 枚の代謝マップを並べて表示することが可能です。 
 
Species Map Mode では、下部コントロールパネルに「Add Related Map」のボタンが出

現します。このボタンをクリックすると、マップの組み合わせを選択するポップアップが表示

されます。 

 
 
並べて表示する 4 枚のマップのうち、左上のマップは、現在マップツリー上で現在選択され

ているマップとなります。このため、ポップアップ画面上のプレビュー画面で左上の部分に

は「Current Map」と表示されています。ポップアップ画面上のツリーから、並べて表示さ

せたいマップを選ぶと、プレビュー画面の右上、左下、右下の順に、選択したマップが順次

追加されます。選択したマップをクリアしたい場合には、各プレビュー画面の下部にある

「Clear」ボタンを押して下さい。 
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マップの選択は 3 枚全てを行う必要はありません。 
 
マップの選択後、マップセット名（Name）を入力してから Add ボタンをクリックし、マッ

プの組み合わせを登録します。 

 

 
Redraw ボタンをクリックしてマップ画面を更新します。 

 

 
ポップアップ表示を閉じ、メインウィンドウのマップの下部を見ると、Multiple Mapのプルダ

ウンリストが出現しています。登録したマップセット名を選択し、Select ボタンをクリックすると、

並べられたマップが表示されます（Multiple Map Mode）。 
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Multiple Map モードでは、左上のマップは代謝マップツリーと連動しています。ツリーから

他の代謝経路マップを選択すると、左上のマップだけが入れ替わります。 
 
単一マップ表示に戻りたい場合は、「Multiple Map」のプルダウンリストから「Single 
Map」を選択し、Select を押します。 

 
 
 

4-4-3. 相関データの重ね描き機能 
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公共データベースに大量のマイクロアレイデータが公開されたことにより、様々な実験条件

下での遺伝子発現データから、遺伝子の共発現性解析が行えるようになりました。機能が

似ている遺伝子や、特定の機能に協調して関与している遺伝子は、発現特性が似ているこ

とが推測されます。遺伝子間の共発現性を相関係数などの数値で表すことで、遺伝子間の

機能関連性を調べる解析が、近年多く行われています。このような解析で鍵となるのは、強

い相関関係で結ばれた遺伝子群がどのような機能に関連しているかをいかに素早く理解

できるかです。 
KaPPA-View4 では、遺伝子間の関連性をマップ上に表現することにより、相関解析の解

釈をお手伝いします。また、代謝産物間の関連性も図示することが可能であり、これは将来、

代謝産物蓄積相関解析に利用できる機能です。 
 
入力データは、フォーマットに従えば何でも構いませんので、たとえば知識ベースで整理さ

れたタンパク質間相互作用や、文献に出現する遺伝子間の関連性などを図示するなど、

様々な応用が可能です。 
 

• データの選択と表示 

 
Species Map Mode では、下部コントロールパネルに「Correlation Line」のパネルが出

現します。Gene, Compound それぞれについて、Correlation の欄から表示したいデータ

を選択し、Update Correlation ボタンを押します。 

 
 
デフォルトでは、ATTED-II に登録された遺伝子共発現データおよび、代謝物間の蓄積

相関のデモデータが登録されています（詳細は 10. デフォルトデータをご参照ください）。ま

た、ユーザーが作成したデータをアップロードすると、そのデータを Correlation の欄から

選択できるようになります（3-4. 相関データのアップロードを参照）。 
 
すると、表示されているマップ上に、選択した相関関係で結ばれる遺伝子、または化合物

がある場合に、それらが曲線で結ばれます。曲線の色は、コントロールパネルの Color で

選択可能です。 
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• 表示データの制御 （データ範囲の設定） 

表示したい相関係数は、二つの方法で絞り込むことが出来ます。 
ひとつは、相関係数の範囲です。デフォルトでは、0.6～1.0 が指定されていますが、

Range を-1.0～1.0 の範囲で任意に変更することで、表示を変えることが出来ます。 
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• 表示データの制御 （表示本数の設定） 

もう一つは、表示する本数で、Number の欄で指定します。 
Range で指定された相関係数範囲のうち、値が大きい（High）、あるいは小さい（Low）順

に、何本のラインを表示させるかを指定出来ます。 
たとえば、Number の欄に High および 3 を指定すると、Range で指定された 0.6～1.0
の範囲で、上位 3 本（すなわち、最大の相関関係上位 3 本）が表示されます。 

 

 
 
現在設定されている Range で結ばれる相関係数の本数は、/に続く数値で示されています

（上図では遺伝子 30 本、化合物 3 本）。 
Number の設定を解除したい場合は、本数の欄に 0 を入力し、Update Correlation ボタ

ンを押して下さい。 
 

• マルチマップ上での相関表示 

相関関係の表示は、Multiple Map View モードでも描画する事ができ、マップ間での関

係を解析することが可能です。下図は、Simple Map, User Map を含めた Multiple Map 
View において相関データを表示した例です。 
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• 相関データの詳細表示 

 
現在描かれている相関ラインの一覧は、ウィンドウ下端の Correlation List で入手できま

す。 

 
 
ポップアップウィンドウが開き、Correlation の一覧が表示されます。 
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4-4-4. １生物種内における２実験の比較 

 
特定の生物種の実験データが複数ある場合、その中から２つを選択して同一のマップ上

に表示して比較することができます。当機能は Universal マップ、ユーザーマップ、シンプ

ルマップでは利用できません。 
 
上部コントロールパネルで、表示する解析結果にチェックを入れ、「Compare」ボタンを

クリックします。 
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遺伝子は、それぞれの実験が[1], [2]のラベルで表されています。対応する Compared 
Experiment は、マップ上部のタイトルでご確認ください。 
 

 
 
化合物を表す円は上下二つに分割されています。マップの左上に、どちらがどの実験セッ

トかを示す案内が表示されていますので、ご確認ください。 

 
 
Compare モードでは、酵素反応への色づけは行われません。 
 

4-4-5. 生物種間での実験データ比較 
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複数の生物種の実験データが存在する場合、１生物種につき１実験データを選択し、同一

マップ上に表示して比較することが可能です。この機能は、Universal Map Mode のみで

利用可能です。 
 
Universal Map Mode の Show All ボタンをクリックすると、実験選択画面がその下部に展

開されます。 

 
 
使用する解析結果を生物種ごとに一つずつ選択し、Submit ボタンをクリックします。 
下図の例では、Arabidopsis thaliana の 2 つのデータと Lotus japonicus の 1 つのデー

タが存在する場合を示しています。 
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マップ上には前項と同様な表示がなされます。遺伝子については、各生物種を示す省略

名が記載されており、アサインされている遺伝子数も異なっていることに注目してください。 
 
注意： 
このモードでは、Show All で実験データを選択した生物種と、設定されている Universal 
Map に表示する生物種の選択が一致している必要があります。うまく表示されない場合は、

マップ画面下部の生物種選択をし直した後に、該当する生物についてShow Allでの実験

選択を行って下さい。 
 

4-4-6. 全実験データの並列表示 

 
解析結果が複数ある場合、生物種を問わず全ての解析結果を一覧で表示することができ

ます。当機能は Universal マップでは利用できません。 
 
Show All Experiments リンクをクリックします。 

 

 
ウィンドウがポップアップし、全ての解析結果が一覧で表示されます。 
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5. マップ閲覧機能 
 
KaPPA4 では、4.で解説したように実験データをした上での解析の他に、実験データ

を選択せずに、色分け表示を行わない状態の代謝マップを表示することもできます。マッ

プを表示するにはメインメニューの Map View をクリックします。 
 
各コントロールパネルや情報ポップアップウィンドウは、実験データが存在するときに比べ

て選択できる項目が少なくなっていることがありますが、基本的には実験データが存在する

ときと同様の表示が可能です。 
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6. 検索 
 
メニューバーの Search では、KaPPA-View4 に登録されている Gene、Compound、

Enzyme を検索する機能を提供しています。各要素が、どの生物種のどのマップ上に存在

しているかを調べたりすることができます。 
 

6-1. 遺伝子、化合物、酵素反応の検索 

 
検索条件を入力し、Search ボタンをクリックします。 
下図は、"glutamine"のキーワードに該当する遺伝子のアノテーションをシロイヌナズナの

データから検索する例を示しています。 

 

検索結果が表示されます。 

 
 
ID をクリックするとウィンドウがポップアップし、各要素の詳細が表示されます。 
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Map の欄にリンクがある場合には、クリックすることで対応するマップにジャンプすることが

できます。検索した要素は、そのシンボルがブリンクして表示されます。 
 

 
 

6-2. Blast 検索 
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ユーザーが入力した塩基配列またはアミノ酸配列（1 文字表記）のデータをもとに、その配

列と相同性をもつ遺伝子を blast プログラムにより検索する事ができます。 
 
メニューバーの Search を選択した後、Blast Search ボタンをクリックします。 

 
 
検索条件を入力し Search ボタンをクリックします。 
Query はファイルから指定することも可能です。 

 

Query には、1 件の配列データを入力します。Multi FASTA 形式での複数の Query 設

定はできません。 
 

検索結果が表示されます。 
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7. ダウンロード 
 
KaPPA4 で使用されている遺伝子、化合物などの情報や、管理者が公開している

Experiment は、ファイルとしてダウンロードすることが出来ます。メインメニューの

Download をクリックして開始します。 
 
検索条件を入力し、ダウンロードしたいデータを検索します。 

 

 
ダウンロードアイコンをクリックし、ファイルのダウンロードを行います。クリックしてもダウンロ

ードが始まらない場合は、右クリックから「対象をファイルに保存」を選択してください。 

 

 
Data Type で Information を選択すると、KaPPA-View4 のシステム内で使用している、

基本データファイルをダウンロードすることができます。各基本情報ファイルは、次のよう

な名称が付けられています。 
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全生物共通のファイル 
化合物情報： Uni_compoundInfo_[date].csv 
酵素反応情報： Uni_enzymeInfo_[date].csv 
 
生物種ごとのファイル 
[Pre]は、生物種を表す略名あるいは、ユニバーサルマップを表すプレフィックス（Uni）で

す。 
遺伝子情報： [Pre]_geneInfo_[date].csv 
酵素反応と遺伝子の対応情報： [Pre]_geneBoxinfo_[date].csv または 
([Pre]_geneGroupInfo_[date].csv) 
遺伝子とマイクロアレイのプローブとの対応情報： [Pre]_featureGene_[date].csv 
マップツリーの構成とマップ ID の対応情報： [Pre]_mapRelation_[date].csv 
 
Tips: 
代謝産物データをアップロードする際の化合物 ID を知るには、化合物情報ファイルをダウ

ンロードしてください。 
 
Tips: 
マップ上にどの遺伝子が載っているかの情報は、情報ファイルとしては準備していません。

これは、Map Information ファイルと Gene Box ファイルおよび、マップのもととなっている

ファイル（SVG 形式）から、システムが動的に計算して処理しているためです。 
マップ上の遺伝子を調べるためには、Element List を参照するか（4-2-4. 代謝マップ 各

シンボルの実験値を参照）、次の方法で調べることができます。 

Gene Box ファイルに記載されている酵素反応 ID（R****）は、便宜的に、マップ ID[５また

は６桁] + ２桁の通し番号となっているので、このルールをもとに、マップ上の遺伝子を調べ

て下さい。 
将来的には、マップ上の遺伝子も別途提供してゆく予定です。 
 
注意： 
化合物情報ファイルには、CAS 番号が記載されています。ダウンロードした csv ファイルを

Microsoft Excel で開くと、CAS 番号の一部が日付として誤認識され、意図しないデータ

に置き換わってしまうことがあります。データのご利用の際にはご注意ください。 
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8. 外部システムからの利用 
 
前バージョンと比較して、KaPPA-View4 では、外部システムからのデータ利用が大幅に

強化されました。最大の特徴は、外部システムからデータをアップロードできる API
（Application Program Interface）の提供です。この機能を利用することにより、ユーザー

がウェブブラウザを介して KaPPA-View4 にログインする手続きを踏まなくても、外部シス

テムから直接データをアップロードし閲覧することができます。これはすなわち、マイクロア

レイデータを保持している外部データベース等から、KaPPA-View4 を直接ビューワーとし

て使用できることを意味しています。 
 
この章では、主にデータベースやアプリケーションの開発者に向けて、KaPPA-View4 の

外部からの利用方法について解説します。 
 

8-1. データアップロード API 

 
KaPPA-View4 では、外部システムからマイクロアレイデータ、代謝産物データ、およびユ

ーザー作成マップをアップロードし、ブラウザで表示するための API を提供しています。デ

ータのやりとりの概念図を下図に示します。 
 



 

 KaPPA-View4 ユーザーマニュアル 

 
 73 

 

 
 
KaPPA-View4 へのデータ送信は、http の POST を使用して行います。このためには、

KaPPA-View4 の Java サーブレットと通信を行うための仕組みが必要となります。必要に

応じて、お使いの開発言語で POST 送信を可能にするライブラリ等をご用意ください。 
 

8-1-1. データフォーマット 

 
POST 送信に際しては、送信側のアプリケーションで一時的なテキストファイルを作成する

必要があります。これは、実験データは巨大になることがあるため、安定した送信を可能に

するための仕様です。送信するファイルのフォーマットは 9-5. POST 転送用データでご確

認ください。マイクロアレイデータ、代謝産物データ、ユーザーが作成した SVG マップ、お

よびそれらの簡単な付加情報を含めることができます。 
 

8-1-1. データ送信 URL とパラメーター 

 
実験データは以下の URL へ送信してください。レスポンスとして受け取った URL にブラウ

ザでアクセスすることで、データを閲覧できます。 
 

アプリケーションサーバー 
アプリケーション 

KaPPA-View4 

データ作成（テキストファイル）

 マイクロアレイデータ 

 代謝産物データ 

 ユーザーマップデータ 
送信 POST 

データ処理 

ゲストユーザーのテンポラリー

データとして登録 

データ閲覧のた

めの URL 発行

ブラウザによる URL アクセス

データ閲覧 
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URL http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/upload.action 
Method POST 
Content-Type multipart/form-data 
パラメータ uploaded (実験データファイル) 
レスポンス 成功：http で始まる、送信したデータを表示するための

URL 
失敗：エラーメッセージ。複数行に渡る場合があります。 

 
 

8-1-2. サンプルコード 

• HTML のフォームによる送信 

 
<form action="http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/upload.action" method="post" 
enctype="multipart/form-data"> 
<input type="file" name="uploaded" /> 
<input type="submit"> 
</form> 

 
送信ファイルは、予めテキストデータとして準備しておいてください。 
ウェブフォームで、そのテキストデータを選択し、送信ボタンを押すと、ブラウザ画面上にア

クセスのための URL が表示されます。この URL をブラウザのアドレス欄に入力することで、

データの表示を見ることができます。 
 
このサンプルは実用的ではありませんが、POST 送信の仕組みを理解するには良い例と言

えます。 
 

• PHP による送信 

 
PEAR のライブラリを使用した例を示します。 
require_once 'HTTP/Client.php'; 
 
$client = new HTTP_Client(); 
 



 

 KaPPA-View4 ユーザーマニュアル 

 
 75 

 

$url = "http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/upload.action"; 
$file = "./uploadfiles/postdata.txt"; 
 
$postdata = array(); 
$postfile = array('uploaded', $file); 
$capsule = array($postfile); 
 
$client->post($url, $postdata, false, $capsule); 
$response = $client->currentResponse(); 

 
受け取った URL にリダイレクトすることで、KaPPA-View4 でデータの閲覧ができます。 
 

8-1-3. KaPPA-View4 でのデータ閲覧後の動作 

 
レスポンスとして受け取った URL へアクセスすると、閲覧者は KaPPA-View4 のゲストユ

ーザーとして扱われます。送信されたデータは Compared Experiment として登録され、

すぐにマップでの解析を開始できます。また、送信されたデータは Analysis のデータリスト

から選択できるようになるため、別のデータとの比較に用いたりすることができます。 
データの有効期限は、通常のゲストユーザーログイン時と同様です。すなわち、ログオフす

るか、データに対するアクセスが 60 分間ない場合（自動ログオフ）は、データは自動的にサ

ーバーから消去されます。 
 
POST されたデータは、Analysis 画面では次のように表示されます。 
送信された比較実験ペアのデータは、PS******という実験セット ID で登録されます

（******部分は、POST されたデータの通し番号）。 
POST されたデータが 2 実験の比較の場合、実験名は[比較実験ペア名]_1 および_2 とい

う枝番つきの名称、実験 ID は PS******-1 および-2 となり、quantitative データとして登

録されます。1 実験のデータの場合は、 実験名は[比較実験ペア名]-1、実験 ID は

PS******_1 となり、ratio データとして登録されます。 
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8-2. 遺伝子、化合物、酵素反応、代謝マップへの外部システムからの

リンク 

 
KaPPA4 システム内の各要素（遺伝子、化合物、酵素）と代謝マップはそれぞれ固有の ID
を持っており、外部のサイトやアプリケーションから直接その ID へアクセスすることができま

す。要素ごとに定められた URL 書式に ID を付記し、ブラウザでアクセスします。 
 
アクセス時に未ログインだった場合、自動的にゲストとしてログインします。 
 

8-2-1. 各要素へのリンク書式 

 

• 遺伝子 

http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/geneInformation/view.action?id=Gene ID 
 
ex) 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/geneInformation/view.action?id=At1g58150 

 
該当する遺伝子情報ページが開きます。 
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• 化合物 

http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/compoundInformation/view.action?id=Compound 

ID 

 
ex) 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/compoundInformation/view.action?id=KPC00697 

 
該当する化合物情報ページが開きます。 

 
 

• 酵素反応 

 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/enzymeInformation/view.action?id=Reaction ID 

 
ex) 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/enzymeInformation/view.action?id=R0000603 

 
該当する酵素反応情報ページが開きます。 
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• 代謝マップ 

 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/mapView/view.action?mapNumber=Map Number 

 
Map Number は、Map ID から先頭のアルファベット 3 文字を除いた識別子です。この方

法では、Universal Map Mode で表示されるマップへアクセスします。生物種に特異的な

マップを表示させたい場合は、後述する方法で生物種を同時に指定してください。 
 
ex) 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/mapView/view.action?mapNumber=00006 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/mapView/view.action?mapNumber=00028f 

 
該当するマップが表示されます。 
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8-2-2. リンク時における生物種の指定 

 
各要素 ID に対する URL 書式のなかに、次のパラメーターを付記することで、表示する生

物種を指定することができます。 
 
&speciesName=Species Name 

 
Species Name は、KaPPA-View4 に登録されている生物種名を記入します。大文字と小

文字は区別されません。テキストは URL エンコードされている必要がありますので、もし属

名と科名間の半角スペースがうまく認識されない場合は、下記の例のように、半角スペース

の代わりに「%20」と表記してください。不正な Species Name が指定されている場合は、

Universal として解釈されます。 
 
ex)  
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/geneInformation/view.action?id=At1g58150&sp

eciesName=Arabidopsis%20thaliana 

 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/compoundInformation/view.action?id=KPC00697
&speciesName=Lotus%20japonicus 

 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/enzymeInformation/view.action?id=R0000603&s

peciesName=Oryza%20sativa 
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http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/mapView/view.action?mapNumber=00006&species

Name=Solanum%20lycopersicum 
 
生物種特異的なマップも表示させることができます。 
http://kpv.kazusa.or.jp/kpv4/mapView/view.action?mapNumber=00415&species

Name=Lotus%20japonicus 
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9. ファイルのフォーマット 
 
この章では、ユーザーが解析に際して準備する以下のデータファイルのフォーマットにつ

いて詳細を解説します。 
 
実験データ： 

マイクロアレイデータおよび代謝産物解析データ。独自のデータを解析する際に準備

します。 
 
相関データ： 

遺伝子-遺伝子間、代謝産物-代謝産物間の関係性のデータ。相関ライン重ね描き機

能を使用し、独自のデータを表示させたい場合に準備します。 
 
ユーザーマップデータ： 

デフォルトマップにはない、ユーザー独自の代謝マップデータ。 
 
また、データベースやアプリケーション開発者向けに、POST 転送機能で使用されるテキス

トファイルのフォーマットについても解説します。 
 
POST 転送用データ：  

外部システム（データベースやアプリケーション）から KaPPA-View4 をビューワーとし

て使用する際に、外部システムで一時的に生成するアップロード用のデータ。 

9-1. 全般的なご注意 

 
データの作成には、半角文字のみを使用してください。 
UTF-8 でエンコードする必要がある場合は、ユニコードサイン（BOM）は付加しないで下さ

い。 
 

9-2. アップロード用の実験データ 
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マイクロアレイで取得した Transcriptのデータ、および、代謝産物解析で得たMetabolite
データです。ユーザーがアップロードすることにより、データをマップ上で解析することがで

きます。 
 
KaPPA-View4 では、旧バージョンで使用していたフォーマットを拡張し、サンプルの詳細

情報などをヘッダー部分に記述できるようにしました。従来通りのヘッダーの存在しないフ

ァイルも使用可能ですが、多数のデータを解析する場合などは、サンプルの識別を確実に

し、混乱を避けるため、ヘッダー情報を付加しておくことをおすすめします。 
 

9-2-1. データ部分 

 
KaPPA-View3 までで使用していたデータと同一です。これまで使用していたデータをそ

のまま使うことができます。 
 

• Extension from the Older Version 旧バージョンから拡張された点 

 
従来のデータはそのまま使えますが、化合物データに 0 が含まれている場合は、アップロ

ード時にエラーを表示するようにしました（従来までは無効データとして取り扱われていまし

た）。 
 
従来はカンマ区切り形式（CSV 形式）のみが使用できましたが、KaPPA-View4 では、

CSV 形式に加え、タブ区切り形式（TSV 形式）も使用できるようになりました。 
 
KaPPA-View4 では、遺伝子 ID および化合物 ID に、システムに存在しない ID を指定す

ることができるようになりました。対応する ID を持つユーザーマップを作成することにより、

ユーザーマップ上でそれらの変化量を解析できるようになります。 
 

• フォーマット 

 
Transcript のデータと Metabolite のデータは、別々のファイルとして作成する必要があり

ます。Microsoft Excel 等を使い、下記に従ってデータを作成し、CSV 形式または TSV 形
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式で保存してください。後述するヘッダー情報を付加する場合は、TSV 形式での保存を行

って下さい。 
 
行 列 説明 

１列目 
実験のタイプを指定します。Transcript の場合は(arrayexp)、
Metabolite の場合は(compexp)を、括弧をふくめて記載しま

す。 

１行目 

２列目以降 

実験名を入力します。２行目で繰り返しを設定する場合は、同じ

実験には正確に同じ実験名をつけるようにしてください。一文字

でも異なる場合は、異なる実験データとして扱われます。 
ここで入力した実験名はヘッダ情報とのマッピングに使用されま

す。ヘッダー情報の記述の際にも、正確に同じ名前を入力して

下さい。 

１列目 繰り返し番号を表わす(rep)を、括弧を含めて入力します。 

２行目 
２列目以降 

実験の繰り返し番号を入力します。通常は、1, 2, 3...という通し番

号をつけて下さい。同じ実験名で同じ繰り返し番号を持つ列がで

きないように注意して下さい。 

１列目 

エレメントの ID を入力します。Transcript の場合は Feature 
ID、Metabolite の場合は Compound ID となります。独自の遺

伝子 ID を指定したい時は「TMG＋番号」、独自の化合物を指定

したい時は「TMC＋番号」の形で指定してください。 
Feature ID, Compound ID は、ダウンロードページからシステ

ムで使われている情報ファイルを入手し、参照してください。 
３行目以

降 

２列目以降 

実験結果の値を入力します。 
遺伝子発現データの場合、数値はログスケールにしたものを入

力してください。 
代謝産物データの場合、数値はリニアスケールで入力してくださ

い。0 を含めることはできません。 
比の計算時には、それぞれログスケール、リニアスケールとして

扱われます。 
 
 

• サンプル 
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Microsoft Excel を使ってデータを作成した例を以下に示します。 
 
遺伝子発現データの場合 

 
 
代謝産物データの場合 

 

 

9-2-2. ヘッダー部分 

 
実験データファイルには、Data 部分の先頭に Header を付加することで、その実験の詳細

情報を記述することができます。Header を付加しないデータでもこれまで通りアップロード
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することができますが、実験内容を確認しながらデータを選択し解析をすすめるためには、

できるだけヘッダーを記述した方がよいでしょう。 
 
KaPPA-View4 では、互いに関連する複数の実験データを一つの実験セットとして管理す

ることが可能になったため、ヘッダー部分は、実験セットに関する記述部と、個々の実験に

関する記述部があります。 

 
 
 

• フォーマット 

ヘッダーの各情報は、以下のフォーマットで一行ずつ記述します。 
 
>項目名 tab 内容 
 
ヘッダーは必ず>から始まることになっているため、内容部分は、複数行に渡る内容を含め

ることはできません。 
また、空白行は無視されます。 
 
項目名は、予約ヘッダー項目と独自ヘッダー項目の２種類が存在します。 
 

• 予約ヘッダー項目 

ヘッダー部分 

データ部分 

実験 A 情報 

実験セット情報 

実験 B 情報 

実験データファイル 

... 
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予約ヘッダー項目は、システム内で認識されて、記述された内容に従い、適切な処理に使

用されます。 
 
実験セットの予約ヘッダ 

ヘッダ 説明 

>datatype 
実験セットのタイプを定義します。array、compound のどち

らかを指定します。 
ヘッダーを付加する場合は必須の項目となります。 

>Set_Set ID 
実験セットの ID を定義します。省略された場合、システムが

生成した ID（TempSet_数字）が自動的にセットされます。 
>Set_Experiment Set 
Name 

実験セットの名称を定義します。省略された場合は ID
（TempExp_数字）が名称としてセットされます。 

>Set_Species 

Species の名称を定義します。システム上に存在する

Species と一致している必要があります。 
省略した場合は、アップロード時に Array Type と共に指定

します。 

>Set_Array Type 

遺伝子発現データの場合に、Array Type の名称を定義

します。システム上に存在する Array Type と一致している

必要があります。省略した場合は、遺伝子発現データのア

ップロード時に指定します。 

> Set_Related 
Experiment 

関連性を持ち対となる実験セットの ID を定義します。

Analysis の実験データ選択画面で、対応する実験セットへ

のリンクが表示されるようになります。省略可能です。 

>Set_***_ID 
  と 
>Set_***_link 

「***」は任意の文字を表します。>***_ID で示したヘッダ

ー情報に対して URL リンクを作成したい場合に、

「>***_link」というヘッダーを別途作成し、そこにリンク先の

URL を記載します。すると、実験情報の詳細ページで、

>***_ID の情報欄にリンクが張られます。 
>***_ID で示すヘッダー情報が複数ある場合は、その全て

に同じリンクが張られます。 
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現在システム内で定義されているアレイタイプ名は、以下のように調べることができます。 
実験データをアップロードする際、ファイルを選択して Upload ボタンを押した後の画面で、

Array Type のプルダウンリストを開くと、生物種名に続けて括弧で囲まれた部分が Array 
Type 名となっています。各生物の代表的なマイクロアレイ名、あるいは遺伝子 ID の種類

がArray Type名となっているので、対応する featureGene情報ファイルを参照し、データ

部分に入力された feature ID に適したものであることを確認してください。 

 
 
実験データの予約ヘッダ 
ヘッダ 説明 

>Data_Experiment_ID 
実験データの ID を定義します。省略された場合、システ

ムが生成した ID（TempExp_番号）が自動的にセット

されます。 

>Data_Experiment_Name 
実験データの名称を定義します。ここで指定される実験

名はデータ部分とのマッピングに使用されますので、正

確に記載する必要があります。 

>Data_Value Type 
実験のタイプを定義します。raitoとquantitativeのどち

らかを指定します。デフォルト（省略時）は quantitative



 
９．ファイルのフォーマット 

 

88  
 

となります。 
>Data_Comments 実験に対するコメントを定義します。省略可能です。 
>start 1 件の実験データに関する記述の始まりを示します。 
>end 1 件の実験データに関する記述の終わりを示します。 

>Data_***_ID 
  と 
>Data_***_link 

「***」は任意の文字を表します。>***_ID で示したヘッ

ダー情報に対して URL リンクを作成したい場合に、

「>***_link」というヘッダーを別途作成し、そこにリンク

先の URL を記載します。すると、実験情報の詳細ペー

ジで、>***_ID の情報欄にリンクが張られます。 
>***_ID で示すヘッダー情報が複数ある場合は、その

全てに同じリンクが張られます。 
 

 
 

• ユーザー設定ヘッダー項目 

独自ヘッダー項目は、ユーザーが自由な内容を記載するために使用することができます。

実験セットに関する項目は、>Set_で始まり、各実験に関する項目は、>Data_で始まります。

「_（アンダーバー）」は、項目の階層区切りを示すので、関連ある項目を整理して表現でき

ます。そして、ここで記述した内容は、階層ごとにシステム内で整理され、Analysis で実験

データを選択する際に、各階層を指定して検索できるようになります。 
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• サンプル 
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記述例は、ログイン後のメイン画面で入手できるサンプルデータも参考にしてください。 
 

9-3. 相関データ 

 
相関係数ラインの Overlay 機能を使って、マップ上に遺伝子間あるいは化合物間の関係

性を図示することができます。ここでは、そのために必要な関連性データのファイル形式を

解説します。 
 

9-3-1. フォーマット 

 
下記の情報を１行ずつ含むデータを作成し、CSV 形式で保存します。 

列 名称 型 必須 
1 element_id1 文字列 （最大 100 文字） ○ 
2 element_id2 文字列 （最大 100 文字） ○ 
3 value 数値 （-1.0 ~ 1.0 の実数） ○ 
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element_id1, element_id2 は、KaPPA-View4 に含まれる遺伝子 ID または化合物 ID
を示します。データアップロードの際には、遺伝子間の相関か、化合物間の相関かを選択

しますので、両者が混在したデータを作成することはできません。 
 
ファイル内で重複する element_id1 と element_id2 の組み合わせが存在する場合、それ

ぞれの value が異なる場合は警告が表示されます。重複データでも value が一致している

データは、ひとつのデータとしてカウントされ登録されます。 
 

9-3-2. サンプル 

 
 
注意 
相関データは巨大になることがあります。アップロード時にファイルサイズの制限がかかる

場合がありますのでご注意下さい。一つのファイルに含める相関値を適当に区切るか、相

関値の有効数字を制限するなどで対処してください。 
 

9-4. ユーザーマップ 

 
この節では、ユーザーマップの簡単な紹介とフォーマット制約について解説します。ユーザ

ーマップの作成に関するより詳しい情報は、ユーザーマップ作成マニュアルをご参照くださ

い。 
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User Map はユーザー自身が作成するオリジナルな代謝マップです。KaPPA-View4 が

提供するマップには描かれていない代謝経路を描いたり、KaPPA-View4 のマップを手直

ししてより詳細な遺伝子・化合物情報を載せたマップを作成したり、プレゼンテーション用に

より見栄えの良いマップを作成したりして、解析の幅を広げることができます。さらに User 
Map には、KaPPA-View4 システムには登録されていない遺伝子や化合物を表示するこ

とが可能です。 
User Map は、KaPPA-View4 にログインしてアップロードできる他、POST 機能を用いて

他のサーバーシステムから利用することも可能です。作成したマップは、KaPPA-View 管

理者にメール転送することもできるので、管理者があなたのマップをデフォルトマップとして

採用するかもしれません。 
 
User Map は、SVG (Scalable Vector Graphics)と呼ばれる XML 形式で作成します。マ

ップの作成には、フリーのドローソフト Inkscape（http://www.inkscape.org/）が最も適し

ています。 
KaPPA-View4 では、遺伝子や化合物、酵素反応に対する動的な色づけをおこなうため、

マップ上に描くこれらの要素に対して、ID を付与する必要があります。Inkscape では、簡

単な操作で ID をつけることが可能です。 
 
各要素に対する ID のフォーマット 
要素 解説 ID 
遺伝子 各遺伝子を表しま

す。 
文字列+(整数)_g 
文字列部分は、システムで使われている ID また

は、TMG で始まるユーザー定義 ID です。 
例） 
At1g10002(1)_g 
TMG00001(1)_g 

遺伝子ボック

ス 
酵素反応に対応し

た遺伝子群を表しま

す 

B + 番号 
番号部分は酵素反応 ID の数値部分に対応しま

す。 
例）B00001 

化合物 各化合物を表します KPC + 番号 または、TMC + 番号 
番号より前の部分は、システムで使われている化

合物 ID、または、TMC で始まるユーザー定義 ID
です。 
例） 
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KPC00005 
TMC00001 

酵素反応 酵素反応を表します R + 番号 
システムで使われている酵素反応 ID です。 

隣接マップ クリックすると対応す

るマップにジャンプし

ます 

アルファベット 3 文字 + 数値 （+アルファベット 1
文字） 
システで使われているマップ ID です。 
例）Uni00001, Uni00034f, Lja00017 

 
 
 
各要素で使用可能な SVG オブジェクト 

要素 SVG オブジェクト 解説 
遺伝子 rect 塗り（fill）が指定されていないと、データによ

る色分けが表示されません。 
遺伝子ボックス rect 塗り（fill）が指定されていないと、データによ

る色分けが 
化合物 rect または circle 塗り（fill）が指定されていないと、データによ

る色分けが表示されません。 
rect を使用する場合、rx, ry 属性で角のカ

ーブを作成することにより、丸い化合物シン

ボルを作ることができます。 
酵素反応 line または path path の場合、KaPPA-View4 システムで表

示させる際には、波線を表現することができ

ません。また、矢印の先端形状の指定もでき

ません。 
隣接マップ rect または path  

 
SVG では、SVG オブジェクトをグループ化した、グループオブジェクトを作成する

ことも可能です。グループオブジェクトに ID を付与することで、グループ内の各要素

に対して同一の ID をセットすることが可能です。その際、解析データの色づけはグループ

直下に存在する要素に対してのみ行われます。 
これは、化合物要素など、同一マップに複数箇所描きたい場合に利用することができま

す。 
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その他使用可能なオブジェクト 
文字オブジェクト Arial フォントの使用をお勧めします。他のフォントも使用可能で

すが、PC 環境によって意図しないフォントに置き換わる可能性が

あります。 
画像 任意の画像を貼り付けることができますが、KaPPA-View4 で表

示するためには、画像をファイルに埋め込む設定をして保存をし

ておく必要があります。また、画像の埋め込みを行うとファイルサイ

ズが大きくなり、アップロードや表示に時間がかかります。 
 
 

9-5. POST 転送用データ 

 
POST データは POST 機能によって送信、登録される実験データ及び代謝マップのデー

タです。この節のフォーマットに従って作成されたテキストファイルを、8-1. データアップロ

ード API に紹介した方法で KaPPA-View4 サーバーに POST 転送することにより、ユーザ

ーがブラウザを介して KaPPA-View4 にログインする手続きを経なくとも、データの閲覧が

可能になります。 
 

9-5-1. POST データの構造 

 
POST データは下図のような構成になっています。 
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POST ヘッダー部分には、生物種等データ全般に関するデータを記載します。 
それにつづく実験データ部分は、//によって区切られており、複数の実験データを記載する

ことができます。最後に、ユーザーが作成したSVGデータを記載することができます。SVG
マップデータは省略することができます。 
 

9-5-2. フォーマット 

 

• POST ヘッダー部分 

 
POST ヘッダーには、POST 転送するデータの基本属性を記載します。下記のフォーマッ

トに従い、一行ずつ記載します。内容部分に改行を含めることはできません。 
 
>項目名 Tab 内容 
 
以下の項目を記載します。 
 
項目 内容 

>species 
生物種名を記載します。システム上に存在する Species の名称と

一致させる必要があります。 

POST ヘッダー 

実験データ A 

POST データファイル 

... 

SVG マップデータ 

// 

// 

実験データ B 

データヘッダーA 

データヘッダーB 

// 

SVG ヘッダー 
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>array 
Array Type の名称を記載します。システム上に存在する Array 
Type の名称と一致させる必要があります。Array Type の調べ方

は、p.87 を参照してください。 

>default_map 

POST データを表示する際に使用するデフォルトのマップを記載し

ます。システムに登録されているマップ ID から先頭のアルファベット

3 文字を除いたもの、または、SVG データ部分で「>svg_name」で定

義したユーザーマップ名を記載することができます。 
省略した場合や、不正なマップ ID を記載した場合などは、デフォル

トマップが表示されません。 
 

• 実験データ部分 

 
POST データにおける実験データ部分は、p.81 で解説したアップロード用の実験データと

は異なります。転送する実験データは、KaPPA-View4 における解析手順において、

Analysis により作成された Compared Experiment に相当します。ご注意下さい。 
 
一度に複数の実験データを記載することができ、各実験データは//で区切ります。 
それぞれの実験データには、ヘッダー部分とデータ部分に分かれています。 
 
 
ヘッダーの書式は POST ヘッダーと同様で、下記のものを記載します。 
 
項目 内容 
>set_name 実験データ（Compared Experiment）の名称を記載します。 

>data_type 
実験セットのタイプを定義します。array、compound のどちらかを指定し

ます。 
 
//で区切られた複数の実験データの中で、同じ>set_nameで同じ>data_typeが複数出現

した場合は、最初に出現したデータだけが採用されます。また、同じ>set_name で、それ

ぞれの>data_type が array と compound であった場合、その>set_name は Transcript
と Metabolite の双方のデータが存在する Compared Experiment として登録されます。 
 
ヘッダーに引き続く部分がデータ本体です。下記の内容をタブ区切りで記載します。 
アップロード用の実験データ（p.81）とは異なりますのでご注意下さい。 
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• マップデータ部分 

 
マップ部分は、マップの名称を記述する下記のヘッダーに続けて、＊＊＊で作成した

SVGデータをテキストデータとして記載します。ヘッダーのフォーマットはPOSTヘッダーと

同じです。 
 
項目 内容 

>svg_name 

代謝マップの名称を記載します。 
この名称は、マップツリー上に表示されます。また、この名称を POST ヘ

ッダーの>default_map に記載することで、POST 転送が行われた直後

に、ユーザーマップがブラウザ上に表示されるようになります。 
 

列 説明 

1 

エレメントの ID を入力します。Transcript の時は Feature ID、Metabolite
の時は Compound ID となります。 
また、ユーザーが定義した任意の遺伝子 ID（TMG***）、化合物 ID
（TMC***）も入力できます。SVG データにこれらの要素を描いておくことで、

システムに存在しない要素への色づけをすることができます。 
システムで使われている Feature ID、Compound ID は、ダウンロードページ

から入手できる基本情報ファイルを参照してください（7. ダウンロードをご参照

下さい）。 

2 

実験結果の値を入力します。Transcript の場合は log スケール、Metabolite
の場合はリニアスケールの値として扱われます。Metabolite の場合に 0 および

負の数を含めることはできません。 
列 3 にデータが入力されている場合は、列 2 と列 3 は比較実験の分子と分母

としてそれぞれ扱われます。 
列 3 にデータが入力されていない場合は、列 2 の値が ratio データとして扱わ

れます。 

3 

実験結果の値を入力します。 Transcript の場合は log スケール、

Metabolite の場合はリニアスケールの値として扱われます。Metabolite の場

合に 0 および負の数を含めることはできません。 
列 2 との比較時に分母として使用されます。 
省略された場合は、列 2 の値が ratio データとして扱われます。 
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9-5-3. サンプル 
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10. デフォルトデータ 
 

10-1. 生物種 

KaPPA-View4にはデフォルトで4つの生物種のデータが搭載されています。代謝産物デ

ータと酵素反応データは、全ての生物種で共通のデータが参照されますが、遺伝子データ、

マイクロアレイのプローブ（フィーチャー）データは、それぞれの生物種で個別に準備され

ています。また代謝マップデータは、各生物種で固有の代謝経路が存在する場合に、個別

に作成しています。 
 
デフォルトとして提供しているデータは、断り無く変更することがありますので、予めご了承く

ださい。 
 
各マイクロアレイで得られるプローブ ID を基準にした発現データを、対応する生物の遺伝

子 ID を基準にしたデータに変換する処理には、KaPPA-Average というツールが便利で

す。本ソフトウェアは KaPPA-View4 のトップページ、「Download」→「Tools」より入手でき

ます。 
 

シロイヌナズナ (Arabidopsis thaliana) 

 
KaPPA-View4 では、デフォルトデータを TAIR9 に対応させました。 
 
Gene Identifier AGI codes (TAIR9, http://www.arabidopsis.org/) 
Feature ID AGI codes 同上 
Gene Information TAIR9 の遺伝子アノテーション 
 
マイクロアレイのデータをアップロードする際は、各マイクロアレイのプローブ ID を、アノテ

ーションの枝番号を除いた AGI コードに変換して、ご利用ください。 
 

イネ (Oryza sativa) 
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イネのデフォルトデータは、KaPPA-View3 とは異なっています。 
 
Gene Identifier RAP-DB （http://rapdb.dna.affrc.go.jp/）より提供されている

build5 の遺伝子アノテーションの、転写物 ID
（rap_representative） 

Feature ID 同上 
Gene Information RAP-DB build5 のアノテーション情報。 

そのタンパク質翻訳領域を TAIR9 のシロイヌナズナペプチドデ

ータに blastp 検索した結果のうち e-value 10E-30 以下の上位

3 ヒット。 
 

トマト (Solanum lycopersicum) 

 
Gene Identifier Affymetrix 社 GeneChip® Tomato Genome Array のプロー

ブ ID 
Feature ID 同上 
Gene Information Affymetrix 社 GeneChip® Tomato Genome Array のプロー

ブデザインに用いられた EST クローンの配列を、TAIR7 のシロ

イヌナズナペプチドデータおよび NCBI nr に Blastx 検索した

果、および、NCBI nt に Blastn 検索した結果を集計した。 
 

ミヤコグサ (Lotus japonicus) 

 
ミヤコグサのデフォルトデータは、KaPPA-View3 とは異なるものになっています。 
 
Gene Identifier かずさ DNA 研究所で整備されたミヤコグサゲノムの遺伝子 ID 

（http://www.kazusa.or.jp/lotus/index.html） 
Feature ID 同上 
Gene Information 上記遺伝子の翻訳配列を TAIR9 のシロイヌナズナペプチドデ

ータに blastp 検索した結果のうち e-value 10E-30 以下の上位

3 ヒット 
 
 

10-2. 実験データ 
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データ解析の手順や動作の学習用に、KaPPA-View4 には予め各生物種のデモデータ

を搭載しています。デモデータはコンピューターによりランダムに作成したデータですので、

生物学的意味は全くありません。 
デモデータには、Analysis 機能の実験データ選択画面で、Set Name やコメント欄に

Demo と表記されていますので、ご確認のうえご使用下さい。 

 
 
シロイヌナズナについては、若干の実データを掲載しています。それぞれの詳細について

は、Analysis 機能の実験データ選択画面で、Set ID または Exp ID をクリックすると、ポッ

プアップ画面に簡単なサンプル情報が記載されていますので、ご確認ください。 
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10-3. 相関データ 

 
シロイヌナズナのデータのみ搭載しています。遺伝子発現の相関データは ATTED-II デ

ータベース（Obayashi et al. 2009, http://atted.jp/）よりご提供いただきました。化合物相

関データは、デモデータとして、薬剤処理したシロイヌナズナ培養細胞の代謝分析データ

より作成しました。 
 
 

ATTED-II AthGeneCor_v3 (1388 chips) >= 0.6 

1388 枚の Affymetrix ATH1 GeneChip データより計算された遺伝子-遺伝子間のピアソ

ン相関(AthGeneCor_v3, ATTED-II)のうち、0.6 以上のもの 
 

ATTED-II AthGeneCor_v3 (1388 chips) <= -0.6 

1388 枚の Affymetrix ATH1 GeneChip データより計算された遺伝子-遺伝子間のピアソ

ン相関(AthGeneCor_v3, ATTED-II)のうち、-0.6 以下のもの 
 

ATTED-II AthGeneCor_v3 (1388 chips) >= 0.795 (top 5 x genes) 
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1388 枚の Affymetrix ATH1 GeneChip データより計算された遺伝子-遺伝子間のピアソ

ン相関(AthGeneCor_v3, ATTED-II)のうち、0.795 以上のもの。境界値は、一つの遺伝

子が平均で他の 5 遺伝子と関連性を持つように設定した。 
 

ATTED-II hormones (236 chips) >= 0.817 (top 5 x genes) 

ホルモン処理に関連する 236 枚の Affymetrix ATH1 GeneChip データより計算された

遺伝子-遺伝子間のピアソン相関のうち、0.817 以上のもの。境界値は、一つの遺伝子が平

均で他の 5 遺伝子と関連性を持つように設定した。 
 

ATTED-II tissues (237 chips) >= 0.916 (top 5 x genes) 

様々な植物の部位から得られた 237 枚の Affymetrix ATH1 GeneChip データより計算さ

れた遺伝子-遺伝子間のピアソン相関のうち、0.916 以上のもの。境界値は、一つの遺伝子

が平均で他の 5 遺伝子と関連性を持つように設定した。 
 

ATTED-II stresses (298 chips) >= 0.739 (top 5 x genes) 

ストレス処理に関連する 298 枚の Affymetrix ATH1 GeneChip データより計算された遺

伝子-遺伝子間のピアソン相関のうち、0.739 以上のもの。境界値は、一つの遺伝子が平均

で他の 5 遺伝子と関連性を持つように設定した。 
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11. 利用のヒントとトラブルシュート 
 
この章では、KaPPA-View4 をより身近なツールとしてつかうための Tips や、困ったときの

対処法を紹介します。 
 

11-1. マップの画面撮りを作成する 

 
代謝マップのスクリーンショットをとるには、以下のようにフルスクリーンモードにすると便利

です。 
 
代謝マップ上を右クリックすると、Flash のコンテキストメニューが表示されます。その中の

「Go Full Screen」を選択することで、フルスクリーン表示されます。 
フルスクリーン表示にして画面撮りする（Windows では PrtScr ボタンを押す）ことにより、

画面上での最大解像度の代謝マップを、いつも決まった大きさで撮ることができます。 
 

 
 
 

11-2. 2 色法のマイクロアレイデータを扱う 

 
2 色法のマイクロアレイデータでは、２実験間の比のデータが出力されます。

KaPPA-View4 で 2 色法のデータを扱う場合は、以下のように行って下さい。 
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方法１） 
2色法で得た比のデータ（A）の他に、全プローブの値が1であるデータ（B）を作成し、両方

をアップロードします。その後、Analysis の実験データ選択画面で、A と B を選択した比較

実験ペアを作成してください。 
 
方法２） 
アップロードする際にヘッダーつきのデータとして準備し、ヘッダー情報の>Data_Value 
Type に ratio を指定してください。アップロード後に、そのデータを単独データとして選択

することで、2 色法の比のデータがそのまま反映されることになります。 
 

11-3. 1 色法のマイクロアレイデータを扱う 

 
1 色法のマイクロアレイで得られた相対発現量のデータを閲覧する際は、値を log 化した後、

全プローブの中央値などで除算して、ノーマライズ（センタライズ）すると、色のグラデーショ

ンを最も広いレンジで使った色分け表示が可能です。quantitative のデータ（デフォルト

設定）としてアップロードを行うと、11-2 の方法１）に従うことで、１色法の１件のデータを閲

覧できますし、任意の 2 件のデータを選択して比較実験ペアを作成することも可能となりま

す。2 件以上のデータを比較する際は、適宜比較に適したノーマライズ法を採用してくださ

い。 
 

11-4. 化合物 ID を調べる 

 
代謝産物のデータをアップロードする際は、KaPPA-View システム内で使用されている化

合物 ID を知る必要があります。化合物 ID を調べるには、いくつかの方法があります。 
 
方法１） 
マップ上で化合物をクリックし、化合物情報ページで ID を参照する。 
調べたい化合物数が比較的少数であり、かつ化合物がマップに描かれている場合に有効

です。 
 
方法２） 
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Search 機能を使って、化合物名や CAS ID などで検索する。 
調べたい化合物数が比較的少数である場合に有効です。Search 機能ではマップ上に描

かれていない化合物も検索可能なので、ユーザーマップを作成する際には便利です。 
 
方法３） 
ダウンロードページから、化合物情報ファイルをダウンロードして参照します。 
調べたい化合物数が多い場合に有効です。 
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14. 連絡先 
 
KaPPA-View4 システムの仕様、不具合、ご要望などに関する全てのお問い合わせは、

KaPPA-View 開発チームまでお寄せ下さい。 
 

KaPPA-View 開発チーム 

〒292-0818 千葉県木更津市かずさ鎌足 2-6-7 
財団法人かずさディー・エヌ・エー研究所 産業基盤開発研究部 ゲノムバイテク研究室 
チーム代表： 櫻井望 
開発統括： 柴田大輔 
http://www.kazusa.or.jp/ 
E-mail: kappa-view at kazusa.or.jp （at は@に置き換えて下さい） 
 

プログラミングおよびシステム構築 

 アクシオヘリックス株式会社 

http://www.axiohelix.com/ 
E-mail: info at axiohelix.com （at は@に置き換えて下さい） 
 

沖縄本社： 

〒901-0152 沖縄県那覇市小禄 1831-1 産業支援センター 502 
TEL: 098-858-2887 
FAX: 098-987-0288 
 

東京戦略室： 

〒140-0001 東京都品川区北品川 3-6-9 アンドウビル 8F 
TEL: 03-6698-6731 
FAX: 03-6698-6734 
 


