
Ingenuity® Pathway Analysis(IPA®)
组学数据建模、分析和理解工具 
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Ingenuity Pathway Analysis （IPA®）数据分析和注释
搜索功能

功能介绍

IPA的检索功能

IPA提供了带有文献注释的生物通路及生物分子调控网络等信息的知识库。能够从系统生物学角度对基因组学，转录组学，
蛋白组学，代谢组学中得到的差异基因、转录本（Isoforms）、蛋白质和代谢产物进行生物功能网络构建，并探索相关的
调节机制。

BioProfiler  — 能够根据基因注释及活性对复杂基因列表进行快速定位（图四）。
IsoProfiler — 能够快速鉴定出上传的表达数据（RNA-Seq等）中受到显著调控的Isoform，找到组织特异表达的Isoform，

并提供相应的文献支持（图五）。

图五： Isoprofiler提供
RNA剪切突变、蛋白质
基团、相关的文献支持、
上传的数据表达值、及组
织特异表达等信息。

图四：BioProfiler对复杂的
基因列表按照分子类型、分
子活性及功能、参与的疾病
等信息进行快速筛选定位。

图二：IPA基因搜索结果报告 图三：交互式经典通路图

通过IPA提供的常规搜索功能，用户可以获取针对性很强的搜索结果(如下图),并在此基础上生成个性化生物通路模型和分
子相互作用模型。

IPA 高级分析平台，Advanced Analysis IPA 大数据对比模块，Analysis Match

IPA功能模块
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结构独特的数据库
IPA最核心的内容是Ingenuity® Knowledge Base知识库，它是一个包含生物相互作用和功能注释的强大数据库。这些相互
作用和功能注释包含了千万种严谨的、由实验数据获得的相互作用关系，包括蛋白、基因、化合物、细胞、组织、药物和
疾病间的相互作用关系。知识库收集整理的资源包含了丰富的内容，包括已发表的生物学文献、书籍、评论、人工总结信
息（比如Ingenuity通路数据库），以及各种可信的第三方资源和数据库等。所有的内容都通过人工整理并审查，确保了其
准确性，并且每周都会更新前一周最新的出版信息。Ingenuity® Knowledge Base知识库是同类型数据库中比较完善的（图
一）。

图一：IPA知识库Ingenuity® Knowledge Base中包含的公共的数据库以及QIAGEN科学家由文献人工整理的数据库。

常规搜索 检索工具

基因化合物 BioProfiler

疾病和生物学功能 IsoProfiler

通路及毒理学列表 多种Filter

“搜索”功能

核心分析 对比分析

富集分析 组间对比

因果网络挖掘

从头拼接网络

分析功能

 大数据比对
Analysis
match
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丰富的过滤器 数据分析功能

Biomarker Filter——寻找实验数据中最有可能或最相关的候选生物标志物（图七）。

图七：Biomarker Filter能从上传的实验数据集中按照多种标志物特定条件来筛选候选的生物标志物。

图八：Core analysis中生物学

功能或疾病富集分析，能够根

据基因表达结果对疾病或生物

学功能做出抑制或激活的预测

（以热图体现，冷色调代表抑

制，暖色调代表激活）。

图九：Core analysis中对上游调节子和

调节网络的关系分析：将预测的上游分

子（包括miRNA、蛋白质、酶、化合

物和转录因子这些能显著影响基因表达

分子）可视化，并能预测这些上游分子

的激活或抑制的状态。

IPA能够快速识别上传的基因列表或差异表达谱中内在的关联、机制、生物功能以及相关的通路。IPA数据分析功能能够揭示
实验数据背后隐藏的生物学意义，简化繁琐的生物统计分析过程，直接得到较准确的生物学见解，从而提出新的假设，进行
实验验证。

IPA核心分析（Core Analysis）能从上传的差异表达谱中快速进行信号和代谢通路分析、分子网络调控、生物功能等生物学
信息挖掘和评估。

能够富集对经典通路或对生物学过程或疾病有显著影响的基因，并了解这些基因是如何影响此表型的，即它们是否激活或抑制

了生物通路或生物学过程（图八）。

通过数据集的基因表达的变化情况，挖掘出调控这些基因表达的因果网络，并且预测相应的调节分子或网络的激活和抑制状态

（图九）。

能够从上传的差异表达谱中寻找核心分子，以与核心分子相关度最高的分子关系从头构建分子相互作用网络（图十）。

MicroRNA Target Filter——microRNA-mRNA相互作用数据库和过滤工具相结合，能够深入了解microRNA的生物学效
应（图六）。

根据TargetScan、TarBase和
文献验证的microRNA-mR-

NA关系寻找microRNA靶向
的mRNA。

能够导入表达数据，分析
microRNA-mRNA配对情况。

能够通过mRNA生物特征，
如生物功能，相关疾病对
配对结果进行筛选。

图六： MicroRNA Target Filter能够根据上传的表达数据、参与的疾病、通路、分子

类型等相关的背景生物信息，对microRNA-mRNA的靶向关系进行筛选。

找到临床上已被用于疾病诊断、预后等用途的生物标志物。
确定候选的蛋白质是否能在如血液、唾液、尿液、支气管肺泡灌注液、脑脊液等体液中被检测出来。

增加Biomarker Comparison功能对比候选列表，检测候选生物标志物是否具有独特性。
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IPA对比分析功能

Analysis Match模块

IPA提供数据集对比工具，能够对比核心分析中得到的结果，如上游调控因子、经典通路，因果网络、疾病和生物学功能等生

物学规律。对比这些结果在不同的实验条件下或不同的样本中的表现，从而获得新的研究思路。

是在IPA中引入OmicSoft公司收集整理的样本数据，如SRA，GEO，TCGA，Array Express等来源的实验数据。这些数
据经过统一的归一化处理后，在IPA中进行分析，获得通路富集、疾病或生物学功能富集、上游调控因子、主调控因子分
析结果。这些结果存于Analysis Match中，按照疾病的类型分为疾病相关的DiseaseLand和癌症相关的OncoLand。能够直
接在IPA中搜索实验样本，直接进行样本间比对。在上传数据进行核心分析时，会将上传的数据自动与Analysis Match的
样本直接进行对比打分排序，进行筛选后能够生成样本间聚类结果，方便查看（图十二）。

图十二：Analysis Match分析结果是将上传的生物样本（横坐标聚类中粉色底色）与从SRA，GEO，Array 

Express，TCGA以及其他数据库中收集整理的人类和大小鼠的疾病及肿瘤的数据集放在一起进行聚类对比分析。

图十一：Comparison Analysis能够将不同实验条件得到的数据分析结果进行对比，

如图示例，可以对比经典通路在不同实验组中的活性变化。

Comparison Analysis能够对比某一个实验设计中不同实验条件（如时间序列，给药剂量，疾病表型等）下不同的差异基

因表达谱蕴含的生物学规律（图十一）。

Analysis Match模块，将上传的数据集与存在于公共数据库（如TCGA，GEO，SRA等）内的数据样本进行横向比对。

图十：Core Analysis能够

从数据集中寻找核心分子

并构建其紧密关系的互作

用网络。
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图十三：通过查询感兴趣的基因，用户可直接
通过基因报告页面跳转到Land Explorer

图十四：Land Explorer内的数据集每季度更新

Land Explorer模块
搜索海量经行业PhD整理的基因表达和突变数据库，访问大量来自人类、小鼠和大鼠的“组学”数据。研究感兴趣的基因
在广泛的疾病样本和正常样本中是如何表达的，在特定的细胞和组织类型中是如何表达的，在接触化学物质、治疗药物时
是如何表达的。用户可以轻松进行生存分析，检验特定突变对癌症患者总生存率的影响，直观呈现基因表达与拷贝数变异
之间的相关性等等。
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Claudin-Low和Luminal乳腺癌细胞系的RNA-Seq数据分析EMT进程

乳腺癌细胞系亚型对比得到的显著差异基因表达谱，对其进行生物学过程的富集，并进行生物学过程活性预测。

IPA寻找到的能够激活或抑制Claudin-Low细胞亚型中的基因的转录调控因子，揭示亚型的转录调控机制。

研究背景 试验方法

分析结果

转录调控因子及其靶基因生成调节网络示例。

在IPA找到CD44与EMT相关的调节因子有直接的作用关系，在IPA中找到特异上调表的CD44的Isoform。

IPA应用案例
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使用蛋白质组学进行PTM肽段的相互作用网络与通路分析

寻找MicroRNA对原位及转移黑色素瘤分析机制的影响

免疫亲和纯化实验流程，采用motif特异抗体富集acetylated

 (AcetylScan®), methylated (MethylScan)和ubiquitinated 

(UbiScan®) 肽段。A每类抗体鉴定到的非冗余位点/蛋白数量。

将鉴定得到的蛋白质列表分别上传到IPA中，做

核心分析，获得蛋白的通路富集信息。

IPA核心分析给出的每类抗体富集蛋白排名前三的相互作用网络 (A = Acetyl, 篇幅有限，仅展示Acetyl组)。相互作用网

络间的共同分子由网络节点间的连线注明。 

分析结果

能够在IPA中查看通路富集的详细信息。
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网络药理学分析揭示抗内皮炎症为丹红注射液“脑心同治”的共同机制

原位癌与转移癌显著差异表达mRNA靶标分析。

将筛选到的标志物进行通路分析，并建立生物调控模型展示。

研究背景

研究方法

预测的与黑色素瘤转移过程相关mRNA与microRNA配对信息microRNA Target Filter工具进行数据对接与过滤。
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研究结果

丹红治疗中风和冠心病的共同靶标。（A）中风和冠心病靶标及共同靶标；（B）丹红注射液可干预的中风和冠心病靶

标及共同靶标。

丹红“脑心同治”网络建立及分析。（A）成分-靶标网络；

（B）靶标-疾病&功能-通路网络；（C）相关疾病排序；

（D）相关功能排序。

丹红作用于炎症和动脉粥样硬化相关的关键上游调控

因子。（A）68个共同靶标中与炎症反应相关的靶标；

（B）68个共同靶标中与炎症反应和动脉粥样硬化都

相关的靶标；（C）6个核心上游调控因子；（D）丹

红成分与6个核心上游调控因子的作用网络。
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研究方法 研究结果

（A-H）所示为多种人类细胞中的MerTK表达

MerTK基因敲除及对照的人主动脉内皮细胞（HAEC）蛋白质组学研究

对MerTK基因组学的大数据分析揭示了其在人类疾病中的双刃剑作用
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Ingenuity® Pathway Analysis(IPA®)
组学数据建模、分析和理解工具 
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