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本⽇の⽬標・想定する受講者

• 空間トランスクリプトーム・データの読み取り方や解析手法の概略

を知りたい方

• 公共データベースの所在や特徴を知りたいといった方

• 公共の空間トランスクリプトームデータを比較・解析してみたい方

• Rの経験がある方が望ましいです
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空間トランスクリプトーム解析の基礎
＆

DeepSpaceDBを含む公共データベースの
特徴や利用方法
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概要

• Rを使った空間トランスクリプトミクスデータ解析

• Visium example

• Other platforms

• 既存の空間トランスクリプトミクスデータベースの紹介

• DeepSpaceDBの紹介

- Visium interface

- Xenium interface

• まとめ
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The R Seurat package
https://satijalab.org/seurat/

https://satijalab.org/seurat/articles/get_started_v5_new
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or

https://satijalab.org/seurat/
https://satijalab.org/seurat/articles/get_started_v5_new


ワークフローの概要

https://satijalab.org/seurat/articles/spatial_vignette

https://github.com/alexisvdb/ajacs_20251218
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データの読み込み

クオリティチェック

正規化

次元圧縮
クラスタリング

Prediction of:
- 空間変動遺伝子
- 細胞種
- 特徴的な空間領域

データ探索
- 高次元データの解析で特に重要となる
- データの品質評価や異常値の特定
- データ中の主要な構造を見つける
- 仮説の生成と検証
- 単純に正解をだすような解法は無い

さらなる仮説駆動型分析

https://satijalab.org/seurat/articles/spatial_vignette
https://github.com/alexisvdb/ajacs_20251218


10X Genomics Visium platform

• 各スポットには約10個の細胞が含まれている ( “single cell”ではない)

• Final data: 
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+ 位置情報スポットあたりの遺伝子発現
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#### load packages ####
library(Seurat) # version 5.3.0
library(SeuratData)

#### Install and load example Visium dataset ####
InstallData("stxBrain")
brain <- LoadData("stxBrain", type = "anterior1")

#### Quality check ####
VlnPlot(brain, features = "nCount_Spatial")
VlnPlot(brain, features = "nFeature_Spatial")
FeatureScatter(brain, feature1 = "nCount_Spatial", 

feature2 = "nFeature_Spatial")

Seurat tutorial – クオリティチェック (1) 8

❶
❷

❶ ❷

❸

❸
クオリティの指標として使われるもの

1. スポット当たりのリード数
2. スポット当たりの遺伝子検出数

❶

❷

１細胞データとの共通点：
1. スポット間にかなりのばらつきがある
2. リード数と遺伝子検出数に相関がある

❶❷

１細胞データとの相違点：「Doublet」という概念がない

❸



Seurat tutorial – クオリティチェック (2)

• クオリティの指標として使われるもの

1. スポット当たりのリード数

2. スポット当たりの遺伝子検出数

• シングルセル解析以上に注意深い解釈が必要となる

• 組織内における細胞密度のばらつき

• 細胞種の違い

• 組織の透過性の違い

• 脳の組織構造を反映した空間的パターンを見ることが出来る
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❶

❷

❶

❷

#### Quality within slices ####
SpatialFeaturePlot(brain, features = "nCount_Spatial")
SpatialFeaturePlot(brain, features = "nFeature_Spatial")

❶
❷



クオリティ値の空間パターン

• DeepSpaceDBからの例

• 一部のパターンでは生物学的な

特徴を反映している

• 脳の神経解剖学的構造

• ガン組織の存在
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肝芽腫 (sample ID DSID001904)

マウス脳切片における検出遺伝子数

技術的な問題でパターンが生じることもある

乳がん由来の肝臓転移
(sample ID DSID001370)



Seurat チュートリアル – 正規化 11

• 生データのUMIカウントは、スポット間のシーケンシング深度の違いに左

右される

• スポット間の比較を妥当とするには正規化が必要である

• オプション:

Option 2. ライブラリサイズ（シーケンシング深度）による正規化

Option 1. SCTransform 負の二項分布に基づく複雑な正規化アプローチ

#### Normalization ####
# option 1: sctransform residuals for all genes
brain <- SCTransform(brain, assay = "Spatial")

# option 2: standard log normalization for comparison
# brain <- NormalizeData(brain, assay = "Spatial")



Seurat チュートリアル – 次元圧縮
探索的データ解析
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高次元データ
人間が理解しやすい

単純化された要約

❷ 次元圧縮

❶ 類似性によるグループ分け

マウス脳 サジタル断面 (Image from Allen brain atlas)

#### Dimensionality reduction & clustering ####
brain <- RunPCA(brain, assay = "SCT")
brain <- FindNeighbors(brain, reduction = "pca", dims = 1:30)
brain <- FindClusters(brain)
SpatialDimPlot(brain, label = TRUE, label.size = 3)

brain <- RunUMAP(brain, reduction = "pca", dims = 1:30)
DimPlot(brain, reduction = "umap", label = TRUE)

❶

❷



Seurat tutorial – クラスタリング結果の検証 13

マウス脳サジタル断面
(Image adapted from Allen brain atlas)

このクラスタリングは遺伝子発現パターンの類似性にの
み基づいており、空間的情報は一切用いていない

# highlighting clusters
SpatialDimPlot(brain, 

cells.highlight = CellsByIdentities(object = 
brain, idents = c(7, 4, 6, 3, 2, 0)), 

facet.highlight = TRUE, ncol = 3)



#### Identifying spatially variable features ####
# comparisons between clusters (here: between 5 and 6)
de_markers <- FindMarkers(brain, ident.1 = 5, ident.2 = 6)
# plot the top 3 genes with the highest expression in cluster 6 vs 5
SpatialFeaturePlot(object = brain, features = rownames(de_markers)[1:3], alpha = c(0.1, 1), ncol = 3)

Seurat tutorial – 空間的変動遺伝子（SVG) (1) 14
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で高い
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で高い

クラスター５と６の間で発現に差がある遺伝子

FindMarkersでは空間情報（位置や隣接関係など）は一切利用しない



Seurat tutorial – 空間的変動遺伝子（SVG) (2)

空間情報を取り込んだSVG 予測法

• Moran’s I (used in this tutorial)

• SPARK-X (Zhu et al., Genome Biol, 2021)

• binSpect (Giotto package; Dries et al., Genome Biol, 2021)

• singleCellHaystack (Vandenbon and Diez, Nat Commun, 2020)
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Moran’s I 法によるトップ変動遺伝子

# Use spatial info to find SVGs (slow)
# Optional speed-up: install.packages('Rfast2')
brain <- FindSpatiallyVariableFeatures(

brain, assay = "SCT", 
features = VariableFeatures(brain)[1:1000],
selection.method = "moransi")

# plot the top-scoring genes
top.features <- head(SpatiallyVariableFeatures(brain,   

selection.method = "moransi"), 6)

SpatialFeaturePlot(brain, features = top.features, 
ncol = 3, alpha = c(0.1, 1))



概要

• Rを使った空間トランスクリプトミクスデータ解析

• Visium example

• Other platforms

• 既存の空間トランスクリプトミクスデータベースの紹介
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他のプラットフォームについて

• The Seuratのウェブサイト上のチュートリアルはシーケンス

ベースのプラットフォームを対象としている

• Visium

• Slide-seq

• しかし、イメージベースのプラットフォームも同様のワークフ

ローで解析可能である

• Vizgen MERSCOPE

• Xenium

• Nanostring CosMx Spatial Molecular Imager

• Akoya CODEX
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Seurat tutorial – 結論

• Seurat は空間データ解析ツールとして大変優れている

• 解析の大部分はscRNA-seq 解析と同様の流れである

• しかし空間的な要素を完全には活用していない

• インタラクティブな探索には限界がある
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0.26 0.98 0.99

0.15 0.63 0.39
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0.24 0.52 0.06

0.28 0.92 0.53

0.63 0.51 0.85

Selections

Gene 1
Gene 2
Gene 3
Gene 4
Gene 5
Gene 6
Gene 7
Gene 8
Gene 9

Gene 10

遺伝子発現は、ある点から
の距離に応じてどのように
変化するのか？

この軸に沿って起
こっている遺伝子
発現変化は何か?

マウスで選んだ領域どうしを比較し
たい。どの遺伝子の発現に差がある
のか？
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Spatial transcriptomics databases

Database URL Publication PMID Comment

SpatialDB link Nucleic Acids Res, 2020 31713629 No longer maintained?

SODB link Nat Methods, 2023 36797409 Sometimes long load times

SCAR link Nucleic Acids Res, 2024 37739405 Focus on cancer

SORC link Nucleic Acids Res, 2024 37811897 Focus on cancer

STOmicsDB link Nucleic Acids Res, 2024 37953328 >15,000 samples

SOAR link Sci Adv, 2025 40498826 Sometimes long load times

DeepSpaceDB link Nucleic Acids Res, 2025 41160880 Our database!
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• 多くのデータベースが公開されている

:本⽇の紹介予定

http://www.spatialomics.org/SpatialDB
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/31713629/
https://gene.ai.tencent.com/SpatialOmics/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/36797409/
http://scaratlas.com/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/37739405/
http://bio-bigdata.hrbmu.edu.cn/SORC/index.jsp
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/37811897/
https://db.cngb.org/stomics/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/37953328/
https://soar.fsm.northwestern.edu/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/40498826/
https://deepspacedb.com/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/41160880/


SpatialDB

• 24 studies

• 8 Biotechnologies

• 305 samples
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• 組織切片上に発現遺伝子をプロットできるが

• 公開以来一度も更新されていない

• いくつかのツールが動かない

異なる実験手法・技術からなるサンプル



SODB

• Just “loading” forever…
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• 31 Biotechnologies

• 3145 samples

• しばしば反応が遅くなる

異なる実験手法・技術の数々

From Yuan et al., Nat Methods, 2023



SODB – browsing Visium data 23



SODB – Expression View 24

1. サンプルを選ぶ GSM5764422

2. 遺伝子を選ぶ

3. (optional) 
マーカーサイズ
を変更する

- value数値が全て整数なので、正規化し
ていない生データのままの可能性がある

- 切片画像データが付いていない



SODB – SOView 25

遺伝子発現分布を
３つまで表示する
ことができる (赤青
緑)

興味ある領域を選んで “Analysis”
をクリックすると

選択した領域内で発現が高い遺伝子が
表示される.



SODB – Annotation View 26

クラスタリング結果

クラスター当たりのス
ポット数



SODB – Comparison View 27

遺伝子を２つ選択 - 遺伝子１の発現分布
- 遺伝子２の発現分布
- 両者間の差

Ranges are 
rather buggy…



STOmicsDB 28

• 362 studies

• 8 technologies

• 15,602 samples

5★: spatial coordinates & images
4★: spatial coordinates only
3★: images only
2★: lacks coordinates & images
1★: not processed

(!) 但し品質の良い
サンプルは少ない



STOmicsDB – “Samples” page 29

様々な技術
Technology Count Comment

1 ST 7,670 ≈ predecessor of 
Visium

2 GeoMX DSP 1,700 By Nanostring

3 Geo-seq 1,348

4 Stereo-seq 1,015 By BGI

5 Sci-Space 960

6 10x Visium 930 By 10X Genomics

異なる技術由来のサンプルを満遍なく集めている
が、利用できる解析ツールはサンプルごとに限定
されている。



STOmicsDB – “Datasets” page 30

フィルターをセットする: Species = “mouse”, 
Tissues = “Brain”, Technology = “Stereo-seq” 左のリストから一つ選んだ結果



STOmicsDB – Visualization (1) 31

Here: 
細胞種や組織のアノテー
ション

右パネルの画像表示
種類を選択できるよ
うに見えるが、
Stereo-seqサンプル
の場合は1種類しかな
い



STOmicsDB – Visualization (2) 32

遺伝子発現パターン
を見る

投げ縄ツールで好きな領域を選択で
きる

遺伝子発現の統計的
サマリー



STOmicsDB – Data 33

生データへのリンク

h5ad 形式でダウンロード可能



STOmicsDB – Visium example 34

フィルターをセットする: Species = “human”, 
Tissues = “Breast”, Technology = “10x Visium” 左のリストから一つ選ぶ



右側の画像の表示方法
の選択

spatial
tissue-hires
umap

STOmicsDB – Visualization (Visium) (1) 35

クラスター



STOmicsDB – Visualization (Visium) (2) 36

遺伝子を選び、遺伝
子発現パターンを表
示させる



STOmicsDB – Analysis results (Visium) (1) 37

Note: プラットフォームによって利用できるツールが異なる



STOmicsDB – Analysis results (Visium) (2) 38

Geneをクリックすると、
発現パターンのページに
リンクする.

Note: プラットフォームによって利用できるツールが異なる



STOmicsDB – Analysis results (Visium) (3) 39

例: モジュール1 ~ 4 (全13 モジュール中)

ダウンロード（約1000
個の遺伝子リスト ）
例としてmodule3に属
するAPOC1を見てみる
と

APOC1発現パターン

発現パターンはモジュール3と似ている事がわかる

Note: プラットフォームによって利用できるツールが異なる



STOmicsDB – Analysis results (Visium) (4) 40

遺伝子をクリックすると
発現パターンページに
ジャンプする

ダウンロード（17651個
の遺伝子リスト ）

Note: プラットフォームによって利用できるツールが異なる



SOAR 41

Needs to be 
completed

• 3,461 サンプル

• 13 種

• 19 テクノロジー

Figure from Li et al., Scientific Advances, 2025



SOAR – Data Browser (Visium) (1) 42



SOAR – Data Browser (Visium) (2) 43

予測された細胞種の割合がスポット
にパイチャートで表示される

STAGATEを用いた
spatial domains

遺伝子発現のみに基づく
クラスタリング 細胞種予測



SOAR – Data Browser (Xenium) (1) 44

“Xenium”を選ぶ

SOAR にはXeniumが
8サンプル集められている

このマウスの脳サンプルをクリックすると



SOAR – Data Browser (Xenium) (2) 45

遺伝子発現 STAGATE を用いた
空間的クラスタリング



既存のデータベースに共通する特徴

• 優れた点

• 多彩なプラットフォーム

• サンプル数が多い

• だが問題が多い

• 低品質なデータが多く含まれている

• 解析機能が限られている

• 直観的な操作ではない上に反応がしばしば遅い
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概要

• Rを使った空間トランスクリプトミクスデータ解析

• Visium example

• Xenium example

• 既存の空間トランスクリプトミクスデータベースの紹介

• DeepSpaceDBの紹介

- Visium interface

- Xenium interface

• まとめ
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ワークフロー 48

Lung Cell Atlas
Heart Cell Atlas
Reproductive Cell 
Atlas
Zenodo
Mendeley Data
Etc

Data Sources

GEOquery

Manual 
collection

Image data

Transcriptome data

Annotation data

Raw Data Processed Data

Quality indicators

Curated annotation

Spatially variable genes

Pathway activities

Cell type compositions

Database

Species, tissue, condition, 
age, sex, publication, etc

1,0,12,
34,1,5,
6,7,0,0,
5,5,32,

1,0,12,
34,1,5,
6,7,0,0,
5,5,32,

1,0,12,
34,1,5,
6,7,0,0,
5,5,32,

1,0,12,
34,1,5,
6,7,0,0,
5,5,32,

- Samples
- Functions

Seurat object

https://deepspacedb.com/

https://deepspacedb.com/
https://deepspacedb.com/


アノテーションデータの収集例 49

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE225766



アノテーション及びオントロジー 50

データビューの一例
(sample DSID000466)

- アノテーション作業は非常
に時間がかかる

- 高度な専門性が必要となる
- LLMsを使い、部分的な自動

化を⽬指したい

UBERON anatomy ontology

Human disease ontology



総サンプル数 ヒト及びマウス (version 1.1)

Human
1,361 samples

Mouse
783 samples

Sample count Sample count
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データの生物学的一貫性 52

Human tissue slices Mouse tissue slices

Lung (fetal)

Skin

Mucosa

Liver

Kidney

Thymus, 
tonsil

Heart

Breast

tSNE1

tS
N

E2

Liver (fetal)

Brain,
Spinal cord

Kidney

Lung

Limb

Spinal cord

Brain

Kidney

SpleenLymph node

Thymus
Lung

Skin

Pancreas

Limb

Large 
intestine

Skeletal 
muscle 

tSNE1
tS

N
E2

Small 
intestineHeart

Liver

• 全てのサンプルを“pseudo-bulk”として埋め込み2次元に圧縮
• 関連する組織は似た遺伝子発現パターンを示す

ガンのサンプル
が多数



DeepSpaceDB – Top page

1. Database:
サンプル検索

2. Search:
遺伝子やパスウェイによる
検索

3. Upload:
自分のVisium dataをアップ
ロード

4. Tutorial:
ビデオとFAQs

5. About:
概要研究資金引用

6. Contact:
研究グループおよび研究協
力者
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2 3 41 5 6



54DeepSpaceDB – Demonstration (動画)



DeepSpaceDB – Database tab (1) 55

各種フィルター

サンプルテーブル

現在選んでいる
サンプルのサマリー

キーワード検索 (and）



DeepSpaceDB – Database tab (2) 56

フィルターにてヒト乳がんを選択した例

ページスクロール
星印は病理専門家のアノテー

ションが付いている事を示す

選んだサンプルへ
のリンク



DeepSpaceDB – Sample page (1) 57

様々な情報を見
ることが出来る



DeepSpaceDB – Sample page (2) 58

“zoom” ツールで拡大

クリックでサンプルのプレビューが
出る

Locationタブでは、ユーザーは

類似サンプルを簡単に探すことができる



DeepSpaceDB – Sample page (3) 59

Qualityタブでは、サンプルのクオリ

ティ（検出された遺伝子数やリード数な
ど）を確認できる。
クオリティは技術的な問題による事も多い
が、生物学的因子（細胞密度や細胞種な
ど）によっても大きく左右される。

ここをクリックし
てクオリティ指標

を選ぶ

リード数 % ミトコンドリア由来のリード数1000コ以上の遺伝子
OK

100コ以下の遺伝子
Not OK!

1500本以上のリード数= OK

100本以下のリード数= Not OK!



DeepSpaceDB – Sample page (4) 60

Image annotationタブ
乳がん69サンプルは堀本義哉博士（東京
医科大学乳腺科学）によるアノテーショ
ンがついている。

Visium H&E 画像は通常の診断用画像に
比べて低画質であることが多いため、ア
ノテーションは研究⽬的に限定されてお
り、慎重に取り扱う必要がある

LLM（大規模言語モデル）ベースのアノテーション

Original image 5 x 5 tiles

This is a part of an H&E image of a […]
Describe any tissue features or signs of 
pathology in at most 100 characters. If there is 
not enough tissue to say anything, write 'empty'.

GPT-4oへのプロンプト

返答を収集

LLMベースのアノテーションは
注意が必要
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Read count % mitochondrial readsDetected genes

Image annotation クオリティ指標

浸潤性、非浸潤性に関わらずガン組織は発現遺伝子数やリード数が多
く、ミトコンドリア由来リード数も多いことが分かる。
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• サンプルのスポットは遺伝子発現パターンの類似性によりクラスタリングされる

• クラスターは生物学的特性をしばしば反映している (細胞種やガン組織など)
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Clustersタブ

Image annotation



50 clusters
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データベースワイドのクラスターアノテーション 63

ヒトの全サンプルデータ

tSNE1

tS
N

E2

Jaccard index 
(Z score)

>10

5

0

-5

<-10

組織ごとのクラスターの
オーバーラップは？

色々な条件ごとのクラスター
のオーバーラップは？

それぞれのクラスターの
マーカー遺伝子は?

これらのクラスターは
何を意味しているのか?

スポットクラスターの
アノテーション

(神経、ガン、上皮細胞など)
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• データベースワイドのクラスターは Visium サンプルの組織構造を解釈する際に有益である。

• ここではtumorクラスター(1から8)がサンプルのガン組織上に局在する

Image annotation
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BayesSpace spatial domains

• Spatial domains は遺伝子発現情報に加えて空間情報を用いてクラスタリングを行う.

• DeepSpaceDB はBASS や BayesSpaceを用いたクラスタリングを提供している

• 解析から得られたドメインは生物学的特性をしばしば表している

• 当ウェビナー後半 酒井俊輔博士の講演

標準的なクラスタリング以外にベイズ統
計法的クラスタリングを選択できる
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COL3A1

TAT

• Genesタブでは空間変動遺伝子 (SVG) を予測できる
SVGとは明確な空間パターンをもつ遺伝子である

• DeepSpaceDB ではSVG予測プログラムのうち
singleCellHaystack SPARK-X BinSpectが利用可能
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Vandenbon and Diez, Nat Commun, 2020   and   Vandenbon and Diez, Sci Rep, 2023

singleCellHaystack は細胞や遺伝子発現の分布の偏りに基づき空間的発現変
動遺伝子を予測する

偏りのない基準分布

与えられた空間 SVG SVGではない

個々の遺伝子発現の分布

基準と異なる 基準に類似

high

low

high

low
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補体活性化

ATP 代謝プロセス

• 空間的変動パスウェイとはその活性が空間的に異なる分布を示すパスウェイである.
• 活性はそのパスウェイに関わる遺伝子群の発現に基づいている
• 予測は singleCellHaystackに基づいている
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• Cell typesタブではRCTD または SPOTlightを用いて細胞種を予測
• これらの予測はシングルセルRNA-seqデータとの比較に基づいている

プルダウンから
細胞種を選択

スポットごとの
malignant cells(悪
性細胞)である確率
が表現されている

スポットごとの
予測細胞種

(hard to see)
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Needs to be 
completed

• RCTD は参照となる細胞種データを基に各スポットを細胞種の比率へと変換する
• Visium サンプルごとに最適の参照データセットを用意する事が重要

Figure from Cable et al., Nat Biotech, 2021
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興味のある領
域を自由に選

択できる

1. 選択した領
域をSet＃とい
う名前にして

現在の選択領域

2. 比較リストに
加え

3. セット間の差
異を調べる

“Tissue Explorer”タブ ではユーザーインタラクティブな比較が可能である
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比較結果は“Tissue Explorer”タブの下方に表示される

遺伝子発現テーブル:
- 選択領域それぞれ

の平均値
- 発現の差
- P-value (t-test)
- Adjusted p-value

Visualization: 
- scatter plot
- volcano plot

もし３つ以上の領域を選
択した場合は、プルダウ
ンでそのセットを表示す
るか選ぶことができる

The result in a volcano plot
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IGKC DCAF7

MGP CDH2

マウス操作で選んだ領域→

比較で得た結果は“Genes” タブで確認することができる
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CellChatによる細胞間相
互作用予測
(Jin et al., Nat Protocols, 2024)

データや解析結果をダウン
ロードできる

一⽇あたりダウンロードで
きるファイル数は制限あり
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検索したい遺伝子やパスウェイを入力

空間的な分布パターンが強い順に並ぶ

• 遺伝子の機能について深い洞
察へのヒントとなる

• 明確な分布パターンを持つサ
ンプルを容易に検索できる

Search tool: データベース全体から検索



Upload tool

• Upload page
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アップロード
オプション

アップロードする
ファイルを選ぶ

最近アップロードされ
たサンプル履歴

サーバーからの消去
結果のダウンロード

他サンプルとの比較

解析結果を表示

プロセシングステータス

アップロード及び解析

Quality Clustering

Spatially variable genes

Tissue explorer tool

解析結果 →

データベースに保存されないのでご安心下さい



概要

• Rを使った空間トランスクリプトミクスデータ解析

• Visium example

• Xenium example

• 既存の空間トランスクリプトミクスデータベースの紹介

• DeepSpaceDBの紹介

- Visium interface

- Xenium interface

• まとめ
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VisiumとXeniumの比較例 78

Neurod6 Prox1
Visium Xenium Visium Xenium
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Database

- Samples
- Functions

https://deepspacedb.com/

Data 
Sources

Raw Data Processed 
DataTranscripts

Cell locations
Cell shapes
Image data

etc

Annotation data

Quality check

Clustering

Zarr stores
Species, tissue, 
condition, age, 
sex, publication, 
etc

PCA, tSNE, 
UMAP

（東京大学）

サンプルあたりの細胞数
10510

4
10
3

106

サ
ン

プ
ル

数60

40

20

0

170万

平均は約12万

Visiumの
スポット数• Xeniumサンプル約600件を処理済み

• 高速アクセス実現のための工夫が必要

https://deepspacedb.com/
https://deepspacedb.com/


⽬的ごとに最適化されたフォーマットを採用

Zarr store #1

XY

Y

Genes

X
XY

1つの遺伝子の可視化 -> その遺伝子の情報のみ読み込む

ある領域の全遺伝子の平均値
-> その領域の情報のみ読み込む

Gene X

Zarr store #2

Gene X

Region 1

R
e
g
io

n
 2

Xenium sample
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81Xenium interface – demonstration (動画)



82Xenium interface (1)
メニュー:
- クラスタリング
- 品質指標
- 遺伝子発現パターン

singleCellHaystackを使って空間的変動遺
伝子を前もって予測計算している

アノテーションデータ

多様な操作ツール
（zoom in/out、画像表示切替など）



83Xenium interface (2)

Neurod6 Grm2複数の遺伝子発現プロット

Neurod6 Grm2

ユーザーは興味のある領域を自由に選択できる

Neurod6

Grm2

選択した領域間の比較



概要

• Rを使った空間トランスクリプトミクスデータ解析

• Visium example

• Xenium example

• 既存の空間トランスクリプトミクスデータベースの紹介

• DeepSpaceDBの紹介

- Visium interface

- Xenium interface

• まとめ
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DeepSpaceDBのまとめ

• 空間トランスクリプトームのデータベース構築

• 様々な組織や病歴を含んだ2,000以上の Visium サンプル

• インタラクティブかつ探索的な検索が可能

• 今後の計画:
• Xenium用のインターフェースの公開

• 解析ツールの追加

• 他のプラットフォームも検討

Paper in Nucleic Acids 
Research Database Issue

deepspacedb nar

2025年4月
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or link

2025年12月

https://academic.oup.com/nar/advance-article/doi/10.1093/nar/gkaf1117/8306132

