
医薬創薬研究用ビッグデータベース

トランスレーショナルサイエンスを支援する
全ての研究者のためのビッグデータプラットフォーム

トランスレーショナルサイエンス（TS）の研究を行うために
Correlation Engineは世界中の公開発現解析データを高速に専門
キュレータが処理して研究者に提供しています。キュレーション
は統計処理、精度管理、成形編集および分類用タグやText情報の
付与が含まれます。

BaseSpace Correlation Engine

データのタイプは各メーカーの主要マイクロアレイや次世
代シーケンサーから得られた以下のものを含んでいます。

Correlation Engineは以下（一部）のデータソースからこれらのデータを収集しています。   

GEO,  Array Express,  caArray,  GEMDBJ,  Open TG-Gates,  TCGA,  ICGC,  CEBS,  dbGaP,  MMRC,  
Cosmic,  The Connectivity Map(CMAP) 2.0,  expO,  Broad Institute,  Sage Bionetworks, SMD,  GNF,  
CIBEX,  caBIG,  Tumorscape,  GenomeNet Express, miRBase,  PubMed,  HapMap,  NCTR,  
USACE-ERDC etc.

 ●RNA Expression
 ●SNP GWAS
 ●Protein-DNA Binding
 ●Mutations/Phenotypic
 ●miRNA Expression
 ●DNA Copy Number
 ●Histone Methylation
 ●DNA Methylation
 ●Histone Acetylation
 ●Somatic Mutation 
 ●Protein Expression
 ●Histone Ubiquitination
 ●Literature
 ●Germline Mutation
 ●Therapeutic
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RNA Expression Somatic Mutation

DNA Methylation

RNA Expressionデータ間の相関解析

DNA Methylationデータとの相関解析

研究者自身のデータは簡単なフォーマットのExcelファイルで
Correlation Engineにインポートして利用することができます。

Correlation Engineに含まれるデータは実験タイプに応じて成形され
、アレイやシーケンサーの型式に関係なく全て同じフォーマットで表
示されますので実施者の異なる試験のデータも簡単に比較することが
できます。




