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'발견'에서 '이해'로의 질주 

AGILENT PATHWAY ARCHITECT

오늘날 과학자들은 유전체학, 전사체학, 단백질체학, 대사체학 실험 데이터와 같이 
점차 대규모의 복잡한 데이터를 분석함에 따라 심각한 난관에 부딪치고 있습니다. 
데이터 분석에 경로(pathway) 분석을 통합시키는 것은 이러한 난제를 현저히 
완화시킬 수 있고, 측정 결과 이면의 생물학적 원리를 이해하고자 하는 생물학  
연구의 궁극적 목표를 충족시킬 수 있습니다. 다양한 분석 데이터를 생물학적  
이해로 전환하는 성공적인 방법 중 하나는 처리된 데이터를 생물학적 경로 상에 
반영하여 시각화하는 것입니다.

경로 중심의 관점으로 데이터를 
분석하는 능력은 과학자들에게 아래와 
같은 가능성을 제공합니다.

• 화합물과 오믹스 결과를 알려진  
생명 작용과 연결

• 생물학적 연관성과 직접 연계하여 
연구 목표에 집중 

• 멀티오믹스 결과를 통합하여 보다 
포괄적인 해석 가능

• 가설을 수립 및 후속 실험 방향 안내
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Pathway Architect에서 시각화한 KEGG의 purine 대사 경로. 파란색으로 표시된 대사체(원형)와 노란색으로 
표시된 유전자/단백질(사각형)은 입력 항목 리스트와 일치함을 나타냅니다.

더 깊은 통찰의 확보
GeneSpring 및 Mass Profiler Professional (MPP)의 옵션 모듈로서의 Agilent 
Pathway Architect 소프트웨어는 과학자들이 더 깊이 데이터를 이해할 수 있도록 
빈틈없는 플랫폼을 제공하기 위해 설계되었습니다. Pathway Architect를 통해 
단일오믹스 또는 멀티오믹스 실험 결과를 고전적인 생물학적 경로에 맵핑하고 동시에  
이 경로 정보를 분석, 시각화 및 해석할 수 있습니다. 이 생물학적 경로 중심의 워크플로는 
발견에서부터 통찰 및 검증에 이르는 과정을 가속화합니다. 또한 이는 연구자들이 
효율적인 계획을 세우고 다음 단계 실험을 실행할 수 있도록 안내합니다. 
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경로 데이터베이스

Agilent-
BridgeDB

Acetaldehyde
**Ethanol
**Acetate

**Pyruvate
**(S)-Lactate

**Oxaloacetate
**Phosphoenolpyruvate
**Glycerone phosphate

**D-Glyceraldehyde 3-phosphate
**D-Glucose

**3-Phospho-D-glycerate
**2-Phospho-D-glycerate
**D-Glucose 1-phosphate

**beta-D-Glucose 6-phosphate

화합물 리스트
L-Galactose
**Theobromine
**Paraxanthine
**Dextrose
**Theophylline
**Protionamide
**Tetrahydrodeoxycorticosterone
**Paraxanthine
**17-methyl-6Z-octadecenoic acid
**Tridecanoic acid
**8-iso-PGF2alpha
**octadecanamide
**Caldarchaeol

Pathway Architect는 공개적으로 사용 가능한 경로 데이터베이스를 이용해 생물학적 
결과에 대한 이해를 용이하게 하는 시각화 도구입니다. 소프트웨어는 선택된 경로에 
대사체, 단백질 및 유전자를 맵핑하고, 대화형 사용자 분석을 위해 데이터를 경로의 
접점과 경계에 그래프 형식으로 반영합니다. 연구자들은 특정 생물체에 대한 검색 조건을 
지정할 수 있고, 특정 경로에 데이터를 반영하기 전에 경로 결과표를 살펴볼 수 있습니다.

결과의 시각화

잘못된 매칭 결과 해결 
Pathway Architect는 강력한 빌트인 
도구인 Agilent-BridgeDB를 이용해 
동일 화합물에 대한 명명법의 불일치 
문제를 해결할 수 있습니다. 이 자료는 
실험에서 주석이 달린 대사체, 단백질, 
유전자 식별자(identifier)를 특정 
경로 데이터베이스에서 사용된 해당 
식별자에 자동으로 연결시킵니다.  
Pathway Architect는 오류를 
최소화하기 위해 일반명 대신 오직 
식별자만을 이용합니다. Agilent-
BridgeDB는 KEGG, BioCyc 및 
WikiPathways 데이터베이스에 
최적화되어 있습니다.

경로 데이터베이스 
• KEGG

• WikiPathways 

• BioCyc

• 맞춤형 PathVisio 경로
• GPML 포맷
• BioPAX 포맷
• 자연어 처리(Natural Language 

Processing, NLP)
Pathway Architect 내에서 사용 가능한 경로의 선택

Agilent-BridgeDB는 실험에서 주석이 달린 대사체, 단백질, 유전자 식별자를 특정 경로 
데이터베이스에서 사용된 해당 식별자에 자동으로 연결시킵니다. 
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간소화된 경로 분석 
소프트웨어가 경로 분석 수행 준비를 완료하면, 사용자는 단일 또는 멀티오믹스 분석을 
다음과 같이 간단한 3단계로 실행할 수 있습니다. 

1. 데이터 선택 
2. 특정 생물체 지정 
3. 경로 데이터베이스 선택 및 분석

Pathway Architect는 사용자 친화적인 대화형 그래픽 디스플레이를 제공합니다.

검색된 경로 목록 매칭된 개체 수 유의도 매치 스코어

공동 또는 개별 분석 수행

관련 접점 옆에 모든 
실험 데이터 표시

필터링 결과
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가설 없음 

발견 유효성 검증

실험 설계
데이터 수집
데이터 분석

모델 구축

실험

 가설 주도

실험에 영향을 미치는 경로

GeneSpring과 MPP에 Pathway Architect 모듈을 추가하는 것은 가설이 없는 상태에서 
경로 주도적 연구로의 발전을 돕습니다. 이 접근은 단일오믹스 및 멀티오믹스 실험 
모두에서 증명된 바 있습니다. 단일오믹스 또는 멀티오믹스 실험의 주요 데이터 분석 
결과를 Pathway Architect로 분석하여 다른 생물학적 현상과 관련된 경로를 쉽고 
확실하게 알아낼 수 있습니다. 이러한 경로 분석 결과는 선택된 유의한 경로에서 얻은 
대사체, 단백질 또는 유전자의 내보내기 리스트를 이용해 신속하게 다음 단계 실험의 
방향을 설정하고 설계하는 데 사용할 수 있습니다.

후속 실험 가속화
Pathway Architect에서 내보낸 
리스트는 다음 실험에 사용할 수 
있도록 다른 애질런트 소프트웨어로 
불러올 수 있습니다. 예를 들어, 단백질 
서열 등록 번호 리스트는 Agilent 
Spectrum Mill 소프트웨어로 보내 
삼중 사중극자 MRM 실험을 설계한 
후 Agilent MassHunter Acquisition 
소프트웨어로 로드하여 해당 실험을 
수행할 수 있습니다. 동일한 개념을 
유전자도 적용하여, 유전자 목록을 
애질런트 eArray 웹사이트로 보내 
맞춤형 마이크로어레이를 구성할 
수 있습니다. 이 유용한 소프트웨어 
연결성은 일련의 후속 실험 계획과  
그 수행의 속도를 높힙니다.

애질런트는 가설 없이 진행되는 발견(discovery)으로부터 경로 주도적 유효성 검증에 이르는 순환 
프로세스를 간소화함으로써 단일오믹스 및 멀티오믹스 실험을 통합 지원합니다. 
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PATHWAY ARCHITECT

GeneSpring-PA는 경로 
어노테이션 및 데이터 
통합을 위한 독립형 
분석도구입니다.

Strand-GeneSpring-NGS
는 SureSelect타깃 
인리치먼트와 RNA, DNA, 
ChIP, 작은 RNA, 메틸화 
실험의 NGS데이터를 
관리합니다.

 
GeneSpring-GX는 
유전자형, 유전자 발현 
및 miRNA 배열에서의 
마이크로어레이 
데이터를 분석합니다.

GeneSpring-MPP는 
단백질체학과 대사체학 
연구에 대한 질량 분석 
데이터를 처리합니다.

멀
티

 오
믹

스
분

석
단

일
 오

믹
스

분
석

GENESPRING-PA

GENESPRING-PA

GENESPRING-PA

GENESPRING-PA

GENESPRING-MPP

GENESPRING-MPP

GENESPRING-MPP

STRAND-GENESPRING-NGS

STRAND-GENESPRING-NGS

STRAND-GENESPRING-NGS

GENESPRING-GX

GENESPRING-GX

GENESPRING-GX

멀티오믹스 데이터 통합
GeneSpring, Mass Profiler Professional 및 Pathway Architect를 포함한 애질런트의 
통합 생물학 소프트웨어 제품군은 멀티오믹스 데이터의 공동 분석 절차를 간소화합니다. 
이 소프트웨어 모듈은 유전체학, NGS, 전사체학, 단백질체학 및 대사체학 연구의 
데이터를 공동으로 처리하고 효율적으로 해당 경로 상에 항목들을 맵핑합니다. 생성 
중인 멀티오믹스 데이터에서 과장되어 나타나는 생물학적 경로를 직관적으로 탐색하여 
신속하게 찾아낼 수 있습니다. 생물학적 경로에 대한 기존의 지식과 멀티오믹스 데이터를 
통합함으로써 더 깊은 통찰을 얻고, 발견에서 검증까지의 절차를 가속화 할 수 있습니다.



더 자세히 알아보기 
www.agilent.com/chem/metabolomics

현지 애질런트 고객 센터 찾기 
www.agilent.com/chem/contactus

미국 및 캐나다 
1-800-227-9770 
agilent_inquiries@agilent.com

유럽 
info_agilent@agilent.com

아시아 태평양 
inquiry_lsca@agilent.com
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