
IPAはRNA-Seqやマイクロアレイ、プロテオミクス、メタボロミクスなどのオミックス実験より得られた
データをもとに、生物学的な機能の解釈やネットワーク/パスウェイ解析を行うソフトウェア。
多くの受託解析メーカーも使用。

入力データ

ID fold change q (p)value

fold change: 変化量(RNA-Seqの場合、発現量差)
q value(p value)：統計解析結果




