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• 2022年3月31日 現行JMP Genomicsの新規契約終了
•ただし一部のゲノム解析機能はJMP Pro 17に移行します。



現行JMP GenomicsとJMP Proの比較

現行JMP Genomics JMP Pro 17

SASを含むためインストールやシステムが複雑 JMPのみでコンパクトにインストールできる

対応OSはWindowsのみ（SASによる制約） Windows、Macどちらにも対応

Genomics Starterから機能を選択・実行 Genomics Starterのようなメニューは無い

シーケンサからのデータを読み込むことができる シーケンサからのフォーマットのデータを読み込むこ
とができる

SASによる大規模データへの対応ができる 横長・大規模データに対応できるように改善

現行版までで新規機能開発はストップ Genomics解析の新機能を開発・継続していく

• JMP Pro上でゲノム解析機能の開発は継続され、今後追加/改善される可能性があります。



現行JMP Genomics Starterからの機能
• 現行品では、Genomics Starterから多岐にわたるユーティリティや分析機能を実行できます。

１．シーケンサからのデータを読み込み、操
作・処理して分析に使われる形式のデータを
生成する

２．その生成したデータからゲノム配列マッ
プを作成したり、SNP配列の検出やデータ
の質を評価したりする

３．遺伝子型（マーカー）と形質型（物理的・
性質的な特徴）の対応関係を分析する

JMP Pro 17には、Genomics Starterのような
選択機能は移植されません。



JMP/JMP Pro 17に移行される機能
• SASに頼っていた機能も、JMP上のアルゴリズムや手法の改善で対応できるようになります。

⚫ ゲノム関連データの読み込み： (IDAT, *.idat) または
(.bed, .gff, .gff3, .gtf, .mtx, .vcf)形式のデータファイル

⚫ ゲノム解析専用メニュー：［マーカーの統計量］、［マーカーのシミュレーション］

⚫ ［多変量埋め込み］：高次元の多変量データを低次元で表示する機能

⚫ ［主成分分析］の横長データへの対応：特異値分解を用いた反復回数の削減

⚫ ［階層型クラスター分析］の高速化：アルゴリズムの改善より

⚫ ボルケーノプロットの作成：［応答のスクリーニング］の機能として組み込み



ゲノム解析用に
追加されたメニュー

（JMP Pro）

• 既存の分析機能の改善だけ
ではなく、新規にGenomics
解析専用のメニューが追加
されました。

▪ 遺伝学の分析メニュー

数十～数千の遺伝子マーカーの
データ分析前にデータの良し悪
しを評価、悪いものを除外したり
不均衡なペアの関連性を見出し
ます

親の系統からの交配の評価に使用。
シミュレーションされたマーカーの
遺伝子型や予測した特徴を示す
サマリーを表示します。

高次元のデータを2Dまたは3Dの
低次元で可視化できるようにします。
（t-SNE法による近傍点への集約）



マーカーの統計量の分析例
• 遺伝子マーカーのデータに注釈テーブルを加えて、対数価値などのプロットが表示されます。

マーカー位置による
対数価値プロット

遺伝子マーカーデータ

マーカー注釈テーブル



マーカーのシミュレーションの分析例
• 親の系統からの交配の評価し、予測した形質を示すデータをサマリーとして示します。

交配による世代間の形質データ
予測値のシミュレーション結果

マーカー注釈テーブル

遺伝子マーカーデータ形質データ背景情報
マーカーデータからの
形質データ予測式

マーカーデータからの
Desease予測式

モデルのあてはめより



多変量埋め込み
（JMP Pro）

• 遺伝子マーカーのデータの
ような高次元の多変量デー
タを、低次元（二次元また
は三次元）で表示する機能
です。

• 主成分分析というよりは、
最近傍法によるクラスター
間の距離を一様にするよう
な形です。

▪t-SNE method (van der Maaten
and Hinton, 2008)

▪ 高次元データを低次元で可視化

多項目のデータ
（例：58個のパラメータグループを

示す変数

参考：主成分分析によ
るスコアプロット



主成分分析の改善

• 横長・大規模なデータへの
主成分分析は従来の方法で
は時間がかかります。

• そこで、分析時間短縮のた
めに、大規模データに対応
した手法を追加しました。

• 力任せだけど繊細なアルゴリズムについて
_John Sall(2021-JA-Plenary01) - JMP 

User Community

• 横長データを選択し、特異
値分解を併用する高速近似
を選択します。

▪ JMP 17に含まれる改善機能(1)

詳細な方法にて
SVDを含む高速近
似を選択できる

計算法にて横長
データに対応

結果としては似たり寄ったりですが、SVDの前処理により
反復回数が削減される分高速になります

https://community.jmp.com/t5/Discovery-Summit-Japan-2021/%E5%8A%9B%E4%BB%BB%E3%81%9B%E3%81%A0%E3%81%91%E3%81%A9%E7%B9%8A%E7%B4%B0%E3%81%AA%E3%82%A2%E3%83%AB%E3%82%B4%E3%83%AA%E3%82%BA%E3%83%A0%E3%81%AB%E3%81%A4%E3%81%84%E3%81%A6-John-Sall-2021-JA-Plenary01/ta-p/442486


JMPバージョン JMP Pro 16 JMP Pro 17 JMP Pro 17

推定法/計算方法 横長 横長データ 横長データ

より詳細な方法 低次元特異値分解 乱択特異値分解

10787列への実行時間 約15秒 約2秒 約2秒

横長データへの主成分分析の実行時間
• 特異値分解を用いると実行時間が短縮されます。ただし、結果が若干異なることがあります。

乱択SVDを用い
ると結果が若干
異なることがある

サンプルデータ：
breastcancer_MAQC.jmp



特異値分解による欠測値補完した主成分分析
• データに欠測値があっても特異値分解による補完を行い、主成分分析を実行してくれます。

サンプルデータ：
breastcancer_MAQC.jmp

補完後、
主成分分析

サンプルデータ：breastcancer_MAQC-with missing.jmp

欠測値無し



階層型クラスター分析
の高速化

• 大規模データへの階層型ク
ラスター分析は従来の方法
では時間がかかります。

• そこで、分析時間短縮のた
めに、大規模データに対応
した手法を追加しました。

• 力任せだけど繊細なアルゴリズムについて
_John Sall(2021-JA-Plenary01) - JMP 

User Community

• また、列クラスターや分析
の履歴を保存するオプショ
ンなどが追加されました。

▪ JMP 17に含まれる改善機能(2)

距離行列から近い
２点の結合を反復
処理する手法

最近傍法を用いて
計算回数を減らす
コンガライン法

下層では大雑把に、
上層では厳密に最
近傍法を用いる

Hybrid Ward法の
オプション設定

https://community.jmp.com/t5/Discovery-Summit-Japan-2021/%E5%8A%9B%E4%BB%BB%E3%81%9B%E3%81%A0%E3%81%91%E3%81%A9%E7%B9%8A%E7%B4%B0%E3%81%AA%E3%82%A2%E3%83%AB%E3%82%B4%E3%83%AA%E3%82%BA%E3%83%A0%E3%81%AB%E3%81%A4%E3%81%84%E3%81%A6-John-Sall-2021-JA-Plenary01/ta-p/442486


手法によるクラスター分析時間の短縮
• 比較的横長の大きなデータに対して、Hybrid Ward法では通常のWard法より数倍早くなります。

分析時間の例
（変数間クラスターも含めて）
・通常のWard法：28秒
・高速Ward法：28秒
・Hybrid Ward：約10秒

5000列ｘ500行のデータ



手法によるクラスター分類の比較
• 折衷型Ward法では、大雑把にして高速化した分通常のWard法による分類から一部ずれます。

高速Ward法は通常のWard法と
同じ分類結果

Ward法によるクラスター分類

高速Ward法による
クラスター分類

折衷型Ward法による
クラスター分類 折衷型Ward法では通常のWard法

の分類から一部ずれている



応答のスクリーニング
の改善

• JMP17では、因子による応
答の差を可視化するボル
ケーノプロットが表示され
るようになりました。

• これまでのJMPでは、マ
ニュアルで数ステップの操
作が必要でした。

• How to Build a Volcano Plot in JMP! -

JMP User Community

• また、横長・大規模データ
にも対応できるようになり
ました。

▪ JMP 17に含まれる改善機能(3)

横長のデータ

https://community.jmp.com/t5/Scott-Wise-s-Blog/How-to-Build-a-Volcano-Plot-in-JMP/ba-p/36490


応答のスクリーニングレポートの改善
• タブ形式で複数種類のグラフや表を表示することで、大きな差を示す応答が可視化されます。

フォレストプロットにより
有意で大きな差の応答が
分かりやすくなりました

ボルケーノプロット



現行JMP Clinical から JMP Clinical 17への移行
▪ 現行のSASを伴ったJMP Clinicalは、JMP ProベースのJMP Clinical 17に移行します。

▪ JMP Clinical 17を使えば、臨床試験データの分析と被験者の遺伝子情報を組み合わ

せた分析が可能になるかもしれません。
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まとめ
⚫ JMP Genomicsは廃止されましたが、そのゲノム関連の分析
機能の一部は専用メニューまたは現行の分析機能の改善に
より、JMP/JMP Pro 17に移しこまれました。

⚫特に、SAS無しで横長データに対応すべく改善された主成分
分析や階層型クラスター分析は、アルゴリズムによる高速処
理も実現しました。

⚫また、JMP Clinical 17もJMP Proベースとなるため、臨床試験
データの分析と被験者の遺伝子情報を組み合わせた分析が
可能になるかもしれません。
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