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NGSのデータ解析を行う場合…

自分でやる

受託会社に依頼する

専用ソフトウェアを使う

コーディングが…

PCやソフトウェアの設定が…

前の解析と比較したいのだけど…

ちょっとした変更なんだけど…

他の解析ができない…

ライセンスが高い…





GUIで、QCやアライメント〜視覚化まで

RAW Data
FASTA、BAM etc.

>gi|5524211|gb|AAD44166.1| cytochrome 
b [Elephas maximus maximus] 
LCLYTHIGRNIYYGSYLYSETWNTGIMLLLITMA
TAFMGYVLPWGQMSFWGATVITNLFSAIPYIGT
NLVEWIWGGFSVDKATLNRFFAFHFILPFTMVA
LAGVHLTFLHETGSNNPLGLTSDSDKIPFHPYYT
IKDFLGLLILILLLLLLALLSPDMLGDPDNHMPAD
PLNTPLHIKPEWYFLFAYAILRSVPNKLGGVLALF
LSIVILGLMPFLHTSKHRSMMLRPLSQALFWTLT
MDLLTLTWIGSQPVEYPYTIIGQMASILYFSIILA
FLPIAGX IENY

QC, trim, alignment, application 
related analysis and visualization such 
as variant call, volcano plot, etc.

Sequencing

Analyze



マウスで簡単操作（GUI）



対応済みアプリケーション

✓ ゲノミクス
✓ WGS, WES, Panels, CRISPR etc.

✓ トランスクリプトミクス

✓ bulk and single cell RNA-Seq

✓ エピゲノミクス

✓ ATAC-Seq, ChIP-Seq, CUT&RUN, CUT&TAG etc.

✓ メタジェノミクス 

✓ 16S, Shotgun etc.



3ステップで解析

1. アップロード 2. 解析 3. 共有



プロジェクト・サンプル・解析

プロジェクト

Cntl

SamA

SamB

解析１

解析２

結果

結果

サンプル数により課金・解析数は制限なし
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プロジェクトB

プロジェクト・サンプル・解析

プロジェクトA

Cntl

SamA

SamB

解析１

解析２

結果

結果

Cntl’

SamC

• 複数のプロジェクトを作ることが可能。
• 解析対象は、同じプロジェクト内にある必要がある。
• サンプルのプロジェクト間移動は可能。



プロジェクトB

共有

プロジェクトA

Cntl

SamA

SamB

解析１

解析２

結果

結果

Cntl’

SamC

BA C



Expressio Count (STAR) Differential Expression 
(DESeq2)

Basepairのパイプライン
（Differential Expressionの場合）

FastqからDEGまでに必要なステップを接続



サンプルアップロード

FW・RV、サンプルグループ
は自動判定

Fastqをドラッグ＆ドロップ
もしくは、ファイルを選択

格納する「プロジェクト」を
選択



シーケンサー

データタイプ

レファレンスゲノム



解析（Differential Expressionの場合）

処理群（複数選択可能）

対照群（複数選択可能）

解析名（任意の名前）

パイプライン選択（先読み検索）



DESeq2のパラメーター

解析開始ボタン



• 抽出条件

• cell type：cd4

• diseasestatus：

• type1 diabetes

• healthy control

• gender：female

• 使用データ

• GSM1479441

• GSM1479457

• GSM1479463

• GSM1479502

• GSM1479509

• GSM1479523

• GSM1479543



GEOからダウンロード

各サンプルのQC・トリミング
・アライメント・発現カウン
ト

群間DEG
各サンプルの発現カウントが完了すると
自動実行













GSEA（zip）



スナップショット
リスト















所用時間比較

自分で解析する※ Basepairを使う

所要時間
作業日数：9日
作業時間：13時間40分
サンプルファイル準備：約6日

ダウンロード：120分
STAR：平均24.8分
DESeq2：27分

実作業時間：10分

完了まで
の日数

30日 1日

※「次世代シークエンサーDRY解析教本」から算出



セットアップ（自分で解析する場合）

Mac Miniの場合 MacBook Pro 14inchの場合

• 10コアCPU、16コアGPU、16コア
Neural Engine搭載Apple M2 Pro
チップ

• 32GBユニファイドメモリ
• 1TB SSDストレージ

• 12コアCPU、18コアGPU、16コア
Neural Engine搭載Apple M3 Pro
チップ

• 36GBユニファイドメモリ
• 1TB SSDストレージ

274,800円（税込）
キーボード、マウス、ディスプレイは別途

458,800円（税込）

必要なパッケージ
• R：統計やグラフを描く
• Homebrew：パッケージ管理プログラム
• wget：ダウンロードするためのプログラム
• Bioconda：Pythonのパッケージ
• SRA Toolkit：SRAが提供するツール

※「次世代シークエンサーDRY解析教本」を参考に独自に選定



API

import basepair

# CREATE SAMPLE

data = {

    "name": "Sample 10",

    "genome": "hg19",

    "datatype": "dna-seq",

    "file1": "/path/to/file1.fastq.gz",

    "file2": "/path/to/file2.fastq.gz",

}

sample_id = basepair.create_sample(data)

# RUN ANALYSIS

basepair.create_analysis(workflow_id=5, sample_id)

basepair --action create-sample --name "Sample 5" 

\

--datatype chip-seq --genome mm9 --file1 

sample_5.1.fastq.gz

basepair --action create-analysis -w 14 -s 4111 -

s 4112 -c 5112 -c 5113 -c 5114

REST API

Python API

他アプリケーションから操作
• サンプル、解析、結果
• アップロード、ダウンロード、実行、削除



“Connected Cloud”



ベンチサイエンティスト

データサイエンティストIT/インフラチーム

他アプリケーション

自分で
解析できる！

再開発不要！

データ活用
できる！



Basepairの利点

•セットアップ・インストール不要
• ファイルとインターネット環境があればOK

•手元PCのスペックは不問
• サンプル数が多くても大丈夫

• クラウド上で計算が稼働するので、PCが固まったりしない

• 並列処理

• CLIでの操作も可能

•共有可能
• チーム・共同研究相手に共有することができます



Free Trial

6
サンプル

https://basepairtech.jp/
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