
ASIAN: A Network Inference Web Server

http://eureka.cbrc.jp/asian/

トランスクリプトーム解析基礎演習



Overview of ASIAN



The genes are grouped into some clusters by 
hierarchical clustering

Estimation of the cluster boundaries

Calculation of the average expression profiles in 
each cluster

Calculation of the correlation coefficient matrix 
between the estimated clusters from average 
expression profiles in each cluster

Application of GGM (graphical Gaussian  modeling) to the 
clusters

The procedure of Application GGM to expression profiles



ASIAN フロントページ

お知らせ＆バージョン情報
ASIANによってできる解析

解析ページへの実行ボタン



Data Import part 

Calculate a correlation coefficient matrix
Perform several types of hierarchical clustering
Estimate a cluster boundaries
Perform graphical Gaussian modeling

Allowed data format; 
1) CSV (with labeled or not) 
2) tab delimited (with labeled or not) 

The ways of getting results
1) Interactive
2) By e-mail (recommended)

解析ページ(1/2)



解析ページ(2/2) Optional Part

Type of correlation coefficient

Clustering procedure
Metric & Methods

Threshold of multicollinearity

Criterion Deviance

Select continuous step
1) 2)
1) 2) 3)
1) 2) 3) 4)



Parameter Default Option

Types of Correlation 
Coefficients

Clustering 
Procedure

Threshold of 
Multicollinearity

Criterion of Deviance

Metric

Hierarchical 
Clustering 
procedure

Pearson's CC
Eisen's CC

Kendall's Rank CC

Euclidean distance 
between CC

Euclidean distance between the 
raw values

Eisen's distance

UPGMA
Single Linkage
Complete Linkage
UPGMC

WPGMA
WPGMC

Ward's Method

10.0

0.05

numerical value 
(< Multicollinearity error)

numerical value ( <1.0 )

ASIANのパラメータ



解析結果 トップページ

Hierarchical Clustering

Cluster Boundaries

Inferred Network by GGM

Parameter description

You are allowed to access the result page by enter your e-mail address and 
calculation ID number
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91と95の間の距離が一番小さい





CLUSTERNAME: *    SIZE: **
クラスタを構成する要素の数

CLUSTERNAME: *   MEMBER: **
クラスタを構成する要素のリスト

OPTIMUMCLUSTER: *
推定されたクラスタ数



推定されたクラスタ境界は
デンドログラム上で赤い線
で示されている

隣接する異なったクラスタは文字の色を赤
と青の2色で区別している。
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相関係数行列であるため、対角要素は1になっている。
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偏相関係数行列であるため、対角要素は-1になっている。



ＧＧＭによって偏相関係数の値が0になっていないクラスタ間にはエッジひかれている。

偏相関係数の値が正の場合は赤いエッジ、負の場合は青いエッジで表示される。



クラスタ部分をダブルクリックすると
クラスタの構成要素が別ウィンドウで表示される。



左上部のアイコンをクリックすると、ネットワーク上の
エッジに偏相関係数の値が表示される。



ネットワーク上でエッジの偏相関係数の値を表示した後、ボックス内に数値を記載し、ア
イコンをクリックすると・・・記載した数値を閾値として、偏相関係数の絶対値が閾値より
大きいエッジのみを表示する。



閾値を変更すると、偏相関係数の絶対値が変更した閾値より大き
いエッジのみを表示する。



Graphic options
Hierarchical
Fast Organic
Organic
Self-Organizing
Compact Tree
Redialtree
Tree

Hierarchical Self-Organizing Tree



クラスタやエッジをクリック＆ドラッグすることによって
ウェブ上でネットワーク図をカスタマイズすることができる。


