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简介

图1.a平台简介 



亮点

www.singlecellanalyst.org

1.本平台是全能分析平台：支持6大单细胞
组学技术及空间转录组学分析。

2 零门槛操作：无需编程基础，直观友好的
交互界面满足各层级研究者需求。

3.智能分析流水线：自动化完成质控、数据

预处理、表型分析等关键步骤，一键生成可
直接投稿的交互式图表。

4.极简工作流程：无需复杂生信背景，即可
轻松完成高阶多组学整合分析。

图1.b 分析流程



Single cell analyst平台概述

平台工具平台论坛

（图2）单细胞分析数据库概述



案例一：ScRNA-seq分析

图3. ScRNA-seq分析流程框架图

除标准QC与数据处理步骤外，该平台支持
评估细胞类型预测、执行差异表达分析、
开展通路与富集分析，并推断细胞簇或类
型的拟时序轨迹。用户可根据生物学问题
自定义拟时序分析的起始点。针对多样本
数据集，平台执行整合分析以比较健康与
患病样本或其他实验条件的表型差异。该
流程特别适用于研究不同生物学背景下的
基因表达动态与细胞状态转换。



案例二：ScATAC-seq分析

图4. ScATAC-seq分析流程框架图

在scATAC-seq流程中，TSS富集度与核小体
条带模式评估等QC步骤，与可及染色质区
域识别、motif足迹分析等下游分析相结合。
通过计算基因活性分数，研究人员能将染
色质可及性与基因表达关联。用户可探索
顺式共可及网络与富集motif，解析驱动细
胞功能的调控元件。多样本整合分析能揭
示不同条件间共有的和特异的染色质特征。



案例三：单细胞免疫谱分析

图5.单细胞免疫谱分析流程框架图

scImmune Profiling流程专为免疫受体库分
析设计，提供克隆型丰度、CDR3序列长度
分布及VDJC基因使用频率等深度解析。平
台支持受体库重叠分析、谱型分型与克隆
多样性评估。对于多组学数据，整合
scRNA-seq与免疫谱数据可将克隆型扩增映
射至预测细胞类型，助力研究癌症免疫治
疗或自身免疫疾病中的克隆扩增等免疫应
答机制。



案例四：ScCNV分析

图6.ScCNV分析流程框架图

该流程在单细胞层面解析拷贝数变异
（CNV），通过识别ploidy水平并基于CNV
谱聚类细胞，可检测具有特定基因组异常
的子群。多样本分析中的系统发育树与层
次聚类能鉴定样本间共有的和独特的CNV
模式，尤其适用于CNV在肿瘤进展与异质
性中起关键作用的癌症研究。



总结

❑在这项研究中，我们介绍了一个专注于多组学分析的用户友好型在线
分析平台Single Cell Analyst；

❑  目前平台已配备了6种单细胞组学和空间转录组技术在线分析和20多
种独立工具，平台将持续更新，满足用户开展标准化和个性化的分析；

❑ 平台还提供论坛版块，旨在方便用户进行学术交流和反馈咨询；

❑ 平台网址：https://www.singlecellanalyst.org/
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