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Sample	
  File:	
  
Sample	
  file	
  to	
  test	
  is	
  available	
  under	
  Samples	
  >	
  szf	
  
Requirement:	
  The	
  gadget	
  requires,	
  Anaconda	
  >	
  2.5.0	
  (python	
  >	
  3.5.1)	

	


This gadget merges	
  Shimadzu	
  mul7-­‐omics	
  data	
  
with	
  gml	
  file	
  of	
  blank	
  molecular	
  pathway.	
  The	
  
integrated	
  gml	
  file	
  is	
  used	
  as	
  input	
  to	
  VANTED	
  
gadget	
  to	
  visualize	
  the	
  mul7-­‐omics	
  data	
  on	
  the	
  
molecular	
  pathway	
  map.	


The	
  gadget	
  require	
  two	
  input	
  files;	
  	
  
(1)  glm	
  file	
  for	
  blank	
  metabolic	
  pathway	
  map	
  	
  

(e.g.,	
  transomics_plane_map_withID0125.gml)	
  
(2)  Shimazu	
  mul$-­‐omics	
  dataset	
  (e.g.,	
  test_mul7_omics_a.szf)	


Double	
  click	
  
a	
  rows	
  to	
  
load	
  files	


File	
  contents	
  is	
  
displayed	
  here	


Click	
  the	
  boQom	
  to	
  map	
  mul70omics	
  data	
  on	
  
metabolic	
  network	
  (GML	
  file)	
  aUer	
  data	
  upload	


(1)	

(2)	




2	
  

Mul$omics	
  Data	
  Mapper	
  (Output	
  files)	
  

Resultant	
  merged	
  gml	
  is	
  shown	
  
in	
  the	
  result	
  panel	


1.	
  Select	
  whether	
  you	
  want	
  
to	
  send	
  the	
  en7re	
  File	
  or	
  
some	
  Data	
  	
  to	
  other	
  
gadgets	
  

Results	
  Panel	


2.	
  Click	
  Discover	
  	
  to	
  
send	
  data	
  to	
  
other	
  gadgets	
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