
- 1 - 

 

 

  

ExDEGA_GraphicPlus v2.0 

User Manual 



- 2 - 

 

<목 차> 

 

1. Introduction  

 

2. Prerequisites 

 

3. Getting started  

- Execution 

- Authentication 
 

4. DAVID Graphic 

- Interface description 
 

5. Clustering Heatmap 

- Interface description 
 

6. PCA Plot 2D/3D 

- PCA(Principal Component Analysis) 

- Interface description 
 

7. File Format 

- DAVID Graphic 

- Clustering Heatmap 

- PCA Plot 2D/3D 

 



- 3 - 

 

Introduction 
㈜이바이오젠에서 개발한 ExDEGA_GraphicPlus v2.0은 생명공학 데이터에 대한 시각화 기능들을 

모은 분석 소프트웨어입니다. 연구자가 사용하기에 상당히 간단한 프로그램이며 직관적으로 ep

데이터를 확인 할 수 있습니다. 연구자가 시각화에 필요한 입력 파일을 직접 구성하고 시각화 

자료를 편집할 수 있기 때문에 확장성이 높습니다. ExDEGA GraphicPlus v2.0은 컴퓨터 프로그래

밍 언어인 Python을 기반으로 작성되었으며 기능을 구현하기 위해 범용적으로 쓰이는 

Opensource Package들을 사용하였습니다. ExDEGA GraphicPlus v2.0 User Manual은 해당 프로그

램을 사용하기 위해 알아야 할 입력 파일 구성 방법과 기능 사용 방법을 소개 합니다. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Prerequisites 
ExDEGA_GraphicPlus v2.0을 이용하기 위해 Python에 대한 지식은 필요하지 않지만 ExDEGA 활

용방법, DAVID 분석 방법에 대해서는 최소한의 기본 지식이 있어야합니다.  

참고) ExDEGA_UserManual을 통해 위의 내용을 학습하실 수 있습니다. 

  

http://www.e-biogen.com/board/file_download.php?filename=20190717110754_ExDEGA_v1.6.7_User_Manual.pdf
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Getting started 
본 챕터에서는 ExDEGA_GraphicPlus의 실행 방법과 사용자 인증 방법에 대해 안내합니다. 

 

Execution 

ExDEGA_GraphicPlus는 기본적으로 2가지 방법을 사용하여 실행할 수 있습니다. 

1. ExDEGASetup.exe를 활용하여 ExDEGA_GraphicPlus 설치하여 실행. 

2. ExDEGA_GraphicPlus 배포 폴더에서 exe파일을 직접 실행. 

 

실행 방법 1 

 

 

실행 방법 2 
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Authentication 

ExDEGA_GraphicPlus의 모든 기능을 이용하기 위해서는 사용자 인증이 필요합니다. 사용자 인증

은 ExDEGA 프로그램이 실행되는 Report파일로 진행되며 인증과 동시에 Report의 데이터는 아

티팩트 형식으로 프로그램 내부에 저장됩니다.  

참고) Report파일명에 공백이 있을 시 에러가 발생할 수 있습니다. 

 

 

인증 방법 
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Function1. DAVID Graphic 

DAVID분석은 연구자가 선택한 유전자 리스트에 내포된 생물학적 의미를 알 수 있습니다. 

DAVID Graphic은 생물학 기반 분류에 report 데이터를 연동하여 시각화 합니다.  

 

Interface description 

A. DAVID output : DAVID 분석 결과 파일을 입력합니다. Here을 통해 자세한 내용을 확인 할 

수 있습니다. 

B. DAVID input : DAVID 분석에 입력된 Gene Symbol과 그에 상응하는 Fold Change 파일을 입

력합니다. Here을 통해 자세한 내용을 확인 할 수 있습니다. 

C. Term select : DAVID 분석의 P-value 상위 n개를 분석합니다. 

D. Count of Gene : DAVID 분석 결과와 Report 데이터가 연동되어 유전자의 증감을 막대 그래

프로 나타냅니다. 

E. Fold Enrichment :  DAVID 분석 결과와 Report 데이터가 연동되어 유전자 포함 비율을 

Bubble Chart로 나타냅니다. 

F. Graphic Chart : 설정을 반영하여 해당되는 Chart를 그립니다. 

G. Save Graphic Value : 그래프에 사용되는 값들을 Excel 파일 형태로 저장합니다. 

 



- 7 - 
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Function2. Clustering Heatmap 

본 챕터에서는 Heatmap(개별 색상의 직사각형 테이터 행렬)과 Dendrogram(계층적 클러스터링)

을 합쳐 Hierarchical Clustering Heatmap을 그리는 방법을 설명합니다. Hierarchical Clustering 

Heatmap은 연구자가 선택한 유전자의 발현 유사성을 기반으로 Sample의 유사성을 판단할 때 

사용합니다. 

참고) Hierarchical은 비슷한 군집을 묶어가며 최종적으로 하나의 케이스로 만드는 알고리즘 입

니다. 

Interface description 

A. Hierarchical Clustering Input : Clustering Heatmap을 그리기 위해 필요한 데이터 행렬 파일

입니다. 파일 형태와 추출 방법은 Here을 통해 확인 할 수 있습니다. 

B. Sample Cluster : Column Dendrogram을 그립니다. 

C. Gene Cluster : Raw Dendrogram을 그립니다. 

D. Gene Name : Raw에 해당하는 유전자 이름을 표시합니다. 단, 입력한 유전자가 80개 이상일 

경우에는 사용할 수 없습니다. 

E. Color scheme : Heatmap Theme를 설정합니다.  

F. Range : 데이터 표현 범위를 설정합니다. MIN보다 작은 데이터, MAX보다 큰 데이터는 MIN

값과 MAX값으로 합쳐집니다. 

G. Clustering Heatmap : 설정 값들을 반영하여 Hierarchical Clustering Heatmap을 그립니다. 
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Function3. PCA Plot 2D/3D 

본 챕터에서는 PCA 분석과 PCA 2D/3D 를 그리는 방법에 대해 설명합니다. PCA 는 Sample 간의 

유사성을 확인할 수 있습니다. Clustering Heatmap 과는 다르게 Sample 에 속해있는 유전자 전체 

발현을 기반으로 Sample 간의 유사성을 확인합니다.  

 

PCA(Principal Component Analysis) 

PCA Essential Info. 

PCA 는 주성분 분석의 준말로 고차원 데이터를 정사영(구조 유지, 차원 감소) 시켜 저차원 

데이터로 차원 축소하는 알고리즘입니다.  

 F’은 F 의 β 위로의 정사영 

PCA 를 보는 목적은 앞서 설명한 바와 같이 Sample 에 속해있는 전체 유전자 발현을 대상으로 

Sample 간의 유사성을 확인입니다. Human RNA-seq 기준으로 각 Sample 에는 약 24,000 개 

이상의 유전자가 포함됩니다. 24,000 개의 변수가 생긴다는 말과 동일하기 때문에 Sample 간의 

유사성을 파악하기 힘들게 됩니다. PCA 알고리즘을 통해 방향 변화 없이 variance 최대(선형 

변환)가 되는 λ 값(eigenvalue)을 계산합니다.  λ 값은 sample 의 개수만큼 나오게 되고 주성분 

비율은 λ 값의 전체 합에서 해당 λ 값이 차지하는 비율 입니다. 

예시 :  ⅰ. PC1( 60%), PC2(30%)  => 주성분 1, 2 로 데이터의 90% 표현 

        ⅱ. PC1(50%), PC2(30%), PC3(10%) =>  주성분 1,2,3 으로 데이터의 90% 표현 

 

 



- 11 - 

 

PCA additional Info. 

다음은 공분산을 이용하여 PCA 를 계산하는 방법을 기술합니다.  

2 개의 Sample(열)에서 5 개의 유전자(행)에 발현을 관찰하여 행렬(D)로 만듭니다. 

D =

[
 
 
 
 
 100 111 
 152 45
 19 33
 22 31
 27 10 ]

 
 
 
 

 ϵ R5∗2 

유전자 각각의 변동을 알기 위해 행렬(D)에서 평균 값(기준점)을 뺌으로써 행렬(X) 구할 수 

있습니다. (평균 값을 원점으로 데이터가 확장된 정도) 

X = D − mean(D) =

[
 
 
 
 
 100 111 
 152 45
 19 33
 22 30
 27 10 ]

 
 
 
 

 −  

[
 
 
 
 
 64 46 
 64 46 
 64 46 
 64 46 
 64 46 ]

 
 
 
 

 =  

[
 
 
 
 
 36 65
 88 −1
−45 −13 
−42 −16 
−37 −36 ]

 
 
 
 

 

Transpose X 와 X 를 곱함으로써 데이터의 내적 값을 구할 수 있고 (유전자의 개수-1)을 

나눔으로 데이터 공분산 행렬을 구할 수 있습니다. 

XTX = [36 88 −45 −42 −37
65 −1 −13 −16 −36

]

[
 
 
 
 
 36 65
 88 −1
−45 −13 
−42 −16 
−37 −36 ]

 
 
 
 

= [
 14198 4841 
4841 5947 

]  

 

XTX

n−1
= [

14198 4841
4841 5947

] / 4 =[ 3549.5 1210.25
1210.25 1486.74

] 

 

공분산은 공통되게 움직이는 정도를 표현한 것으로 이제 방향(Eigenvalue)를 계산해야 합니다. 

Eigenvalue( λ)는  nonzero solution vector K (Eigenvector) 가 존재해야 한다는 조건이 있습니다. 

따라서, AK = λK 를 만족하여야 하며 K(A – λI) = 0 과 같습니다. 이때 K(A – λI)이 역 

행렬이 존재 한다면 K = 0 이기 때문에 조건에 모순이 됩니다. 

∴ det(A – λI) = 0  

위의 예제를 공식에 따라 대입해보면 다음과 같습니다. 

det ([
3549.5 − λ 1210.25
1210.25 1486.74 − λ

]) = 0 → (3549.5 − λ)(1486.74 − λ) − 1210.252 = 0 

∴ 𝛌𝟏 = 𝟐𝟕𝟓. 𝟏𝟎𝟏, 𝛌𝟐 = −𝟓𝟑𝟏𝟏. 𝟑𝟒𝟏  
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Interface description 

A. Default Data(Single Normalized Data) : 초기화면에서 입력한 Report 파일의 Normalized 

Data 가 자동으로 입력됩니다. Array Data 의 경우 해당 옵션을 이용하실 수 없습니다. 

B. Group Data : Group 별로 색상을 동일하게 PCA 를 그릴 수 있습니다. 파일 형태와 추출 

방법은 Here 을 통해 확인 할 수 있습니다. 

C. Filtered Data : 유전자를 필터링하여 PCA 를 그릴 수 있습니다. 파일 형태와 추출 방법은 

Here 을 통해 확인 할 수 있습니다. 

D. Denote Index : Sample 의 인덱스를 표시합니다. 

E. PCA 2D : 설정 값들을 반영하여 PCA 를 진행하고 결과를 2 차원 평면에 그립니다. 

F. PCA 3D : 설정 값들을 반영하여 PCA 를 진행하고 결과를 3 차원 공간에 그립니다. 

G. Save PC Values : 각 주성분이 전체 데이터를 얼마만큼 설명할 수 있는 지 분산 비율로 

계산되어 Excel 파일 형식으로 저장합니다.  

H. Save Eigenvalues : 계산된 Eigenvalue 의 결과를 Excel 파일 형식으로 저장합니다. 
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File Format (sample download) 

DAVID Graphic 

DAVID Output 

DAVID 분석의 결과 파일로 Term, Count, P-value, Genes, Pop Hits, Fold Enrichment 의 열이 

필수적으로 포함되어 있어야 합니다.  

참고) DAVID 분석 진행 방법은 ‘ExDEGA UserManual’을 참고해주세요. 

 
DAVID Input 

DAVID 분석에 입력한 Gene symbol 과 상응하는 fold change 로 구성하여 만듭니다. fold 

change 는 비교 조합 중 하나만 선택할 수 있습니다. 파일은 메모장과 엑셀 두가지 방법으로 

제작 할 수 있습니다. 

1. 메모장으로 만들기 

 

                 Copy (Report File)     →            Paste (Note) 

http://www.e-biogen.com/dodo13/graphic_plus/GraphicPlusSample.zip
http://www.e-biogen.com/board/file_download.php?filename=20190717110754_ExDEGA_v1.6.7_User_Manual.pdf


- 15 - 

 

2. Excel 파일로 만들기 

   

Copy (Report File)          →            Paste (Excel) 

 

Separated by Tab 
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Clustering Heatmap 

Hierarchical Clustering Input 

Clustering Heatmap 은 연구자가 선택한 유전자의 상관 관계를 나타냅니다. 따라서, Input File 

제작에 앞서 유전자를 선별하는 것이 필요합니다. 유전자 선별은 Gene Ontology 분석, 

Kegg 분석, DEG 분석 등으로 선별할 수 있습니다. 유전자를 선별한 후 ExDEGA 기능 중 

Clustering Heatmap Support 를 통해 Input File 을 제작합니다. 위의 파일은 Gene Symbol 과 

상응하는 데이터 열로 구성됩니다. 데이터 열은 비교 조합의 Fold Change 나 각 Sample(Group) 

Normalized Data 의 Z-score 로 구성되며 비교 조합 또는 Sample(Group)의 개수는 관계 

없습니다. 
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PCA Plot 2D/3D 

Group Data 

같은 Group 의 Sample 들을 묶어 같은 색상으로 표시하여 PCA 를 표현할 수 있습니다. Input 

File 은 Excel 에서 작성합니다.  

작성 순서 

1) Normailized data(log2)항목에서 데이터 복사 

 

참고) 전체 데이터 선택 방법은 A1(초록색 네모) 클릭 후 C3(파란색 네모)를 Shift + 

클릭(빨간색 화살표) 합니다. A1~ C3 까지 선택 후에 Shift + 아래 방향키(↓)를 입력하면 전체 

데이터가 한번에 선택됩니다. 

2) 새 통합 문서를 실행 후에 2번째 열에 ‘붙여넣기’  
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3) 1 번째 열에는 그룹명 입력 후 병합 

 

 

 

 

4) 완성 
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Filtered Data 

수정된 데이터를 입력할 수 있는 File Format 입니다.  

작성 순서 

1) Normailized data(log2)항목에서 데이터 복사 

 

참고) 전체 데이터 선택 방법은 A1(초록색 네모) 클릭 후 C3(파란색 네모)를 Shift + 

클릭(빨간색 화살표) 합니다. A1~ C3 까지 선택 후에 Shift + 아래 방향키(↓)를 입력하면 전체 

데이터가 한번에 선택됩니다. 

2) 새 통합 문서를 실행 후에 2번째 열에 ‘붙여넣기’ 후 완성 

 


