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Hiplot	is	a	comprehensive,	open,	and	advanced	one-stop	platform	for	biomedical	visualization	and	analysis,	which	includes	four	main	modules:	Cloud	Tools,	Cloud	Workflow,	Cloud	Study,	and	Cloud	Market.	The	Cloud	Tools	module	contains	a	near-exhaustive	collection	of	scientific	research	plotting	and	data	analysis	tools.	The	Cloud	Workflow	module
enables	customized	omics	data	full-process	automatic	analysis.	The	Cloud	Study	module	covers	a	complete	series	of	tutorials	on	life	science	data	analysis,	from	beginner	to	expert	levels.	At	Hiplot,	you	can	also	learn	the	latest	bioinformatics	analysis	techniques,	discover	the	hottest	scientific	research	news,	publish	your	custom	service	requests	on	the
Cloud	Market,	or	share	your	excellent	code	with	the	world.	Hiplot	-	focused	on	research,	serving	health.	Utilizing	Hiplot’s	proprietary	omics	analysis	framework	and	leveraging	WDL	and	Docker	technologies,	we	have	established	a	novel	computational	platform	for	omics	analysis,	built	atop	high-performance	computing	clusters.	This	platform	offers
users	an	efficient	and	convenient	experience.	It	adheres	to	the	open	standards	set	by	the	GA4GH	community,	incorporating	a	wealth	of	workflow	tools	and	public	datasets	for	modular	and	versioned	workflow	management.	There	are	six	major	analytic	sections	built-in:	genomics,	transcriptomics,	proteomics,	metabolomics,	microbiomics,	and
epigenomics,	distilling	years	of	hands-on	analytic	experience	from	our	team.	Keeping	up	to	date	with	the	latest	global	software	algorithm	resources	and	integrating	them	with	our	proprietary	framework,	Hiplot	offers	personalized	customizations	that	create	standardized,	highly	reliable,	and	versatile	analysis	reports.	With	trustworthy	analysis
workflows	come	authoritative,	precise,	and	valuable	results.	Hiplot	—	interpreting	life	with	numbers,	empowering	precision	medicine	with	big	data.	The	Hiplot	cloud	workflows	are	categorized	into	six	main	types:	transcriptome	(RNA),	genome	(DNA),	proteome,	metabolome,	microbiome,	and	epigenome.	Additionally,	for	ease	of	search,	common	tools
are	aggregated	into	one	category.	Select	the	required	tool	and	click	to	enter	the	platform	to	access	the	detailed	page.	On	the	details	page,	you	can	view	the	product	introduction,	application	fields,	cases,	version	records,	and	pricing	standards.	Common	pricing	standards	are	based	on	a	basic	fee	plus	data	volume	charges.	Before	use,	you	can	click	on
the	DEMO	tutorial	button	in	the	center	to	add	a	DEMO	task	to	your	task	center	for	inspection.	DEMO	tasks	do	not	have	all	the	functions	of	regular	tasks;	they	cannot	perform	drawing	modifications	or	apply	changes	to	the	report	and	are	only	for	viewing	report	formats	and	workflow	listings.	After	inspecting	the	DEMO	task,	click	Start	Analysis	to	begin
submitting	data	and	analyzing	it	through	the	cloud	workflow.	Click	Start	Analysis	to	begin	submitting	a	cloud	workflow	task.	The	submission	process	is	divided	into	four	steps:	Project	Information	-	Data	Import	-	Analysis	Workflow	-	Begin	Execution.	Project	Information	Fill	in	the	relevant	project	details,	including:	Project	name:	Enter	according	to	the
project	content	Description:	Enter	according	to	the	project	content	Species:	Select	species	Experimental	Platform:	Select	experimental	platform	Experimental	type:	Choose	“Other”	Data	Import	The	data	import	page	has	two	tabs:	Sample	Data	and	Sample	Information,	which	can	be	switched	by	clicking	on	the	top	left	corner	of	the	page.	In	the	Sample
Data	tab,	the	box	on	the	left	contains	project	files,	and	the	one	on	the	right	contains	all	your	uploaded	files	(for	uploading	methods,	refer	to	the	file	upload	method	section).	Select	the	necessary	files	on	the	right	and	click	the	left	arrow	button	between	the	two	boxes	to	add	files	to	the	project.	After	adding	the	project	files,	go	to	the	Sample	Information
tab	to	fill	in	the	sample	information.	This	tab	consists	of	a	sample	information	table,	where	each	row	corresponds	to	the	sample	data	files	you	added;	the	first	column	is	for	file	names,	and	the	second	column	is	for	sample	names,	while	the	other	columns	are	for	grouping.	You	can	modify	the	number	of	groups	by	adding/deleting	group	buttons,	with	a
minimum	of	one	and	up	to	five	groups	supported.	Sample	names	and	groups	can	be	filled	in	at	will	according	to	the	actual	situation.	It	is	recommended	to	use	English	names	here.	Moreover,	you	can	download	the	table	template	file	on	the	top	right	corner,	complete	it	locally	in	EXCEL	or	similar	software,	and	then	upload	it	to	automatically	fill	in
sample	information.	Analysis	Workflow	Here	you	set	the	parameters	specific	to	the	workflow,	which	may	affect	its	operation.	Please	refer	to	the	instructions	on	the	right	side	of	the	page	for	settings.	Begin	Execution	The	left	side	of	this	page	shows	the	flowchart,	and	the	right	side	displays	the	task	billing	interface.	If	it’s	a	free	tool,	you	can	directly
click	Start	Analysis	to	submit	the	analysis.	Otherwise,	first	click	to	pay	to	complete	the	payment,	and	then	click	Start	Analysis.	After	submitting	your	task,	you	can	view	the	real-time	progress	in	the	task	center;	click	the	drop-down	arrow	on	the	far	right	of	the	task	list	to	reveal	the	steps’	running	process	and	status,	and	to	download	intermediate
results.	If	a	task	fails,	you	can	click	the	pencil	button	to	edit	the	parameters	and	resubmit.	However,	you	cannot	modify	the	sample	data	files	(due	to	billing	issues).	If	you	encounter	problems,	contact	customer	service	for	assistance.	Once	the	process	task	is	fully	completed,	you	can	view	the	results	and	download	the	report.	If	you	wish	to	adjust	the
results	in	the	report,	refer	to	the	next	section	to	view	and	modify	the	results.	After	the	cloud	workflow	task	runs	successfully,	you	can	click	the	View	button	in	the	task	list	to	enter	the	results	viewing	page.	The	result	viewing	page	includes	the	following	parts:	1)	The	final	report	page;	2)	Project	overview	page;	3)	Analysis	guide	page;	4)	Group
information	page;	5)	Result	modification	page.	The	first	three	pages	are	fixed	and	unchanged,	while	the	group	information	page	allows	you	to	modify	the	sample	grouping	and	batch	execute	analysis	tasks,	which	will	be	detailed	in	the	following	section.	The	result	modification	page	may	contain	several	subtasks	under	multiple	major	categories,	as
determined	by	the	workflow	tools	themselves.	If	you	need	to	modify	a	plot	in	the	report,	you	can	find	the	corresponding	section	on	this	page,	adjust	the	parameters,	and	submit	until	you	are	satisfied	with	the	result.	At	that	point,	clicking	on	Store	in	Report	will	save	the	current	plot	into	the	final	report.	Before	clicking	Store	in	Report,	there	will	be	no
changes	to	the	report.	The	Group	Information	page	allows	you	to	modify	sample	groups,	delete	certain	samples,	and	batch	execute	subsequent	analysis	tasks.	The	Sample	Information	page	is	divided	into	three	parts:	Sample	Information:	It’s	possible	to	modify	sample	names,	group	information,	and	add	or	remove	samples.	You	can	edit	the	group
content	by	adding	or	removing	groups	via	downloading	and	uploading	the	template.	On	the	far	right,	you	can	use	the	checkboxes	to	add	or	remove	samples.	Note:	It	is	not	recommended	to	change	the	sample	names	here.	Parameter	Settings:	Set	the	parameters	for	this	batch	execution	task.	Analysis	Contents:	Set	the	tasks	that	need	to	be	executed.
Note	that	some	subtasks	must	be	performed	or	cannot	be	executed	again.	The	content	set	in	the	sample	information	and	parameter	settings	will	only	take	effect	if	selected	here	and	re-executed.	Here,	the	task	ID	starting	with	BATCH	distinguishes	it	from	single	modifications	starting	with	EDIT,	which	you	can	switch	to	view	in	each	subtask	detail.
After	all	settings	are	complete,	click	the	Submit	button	to	modify	the	group	information	and	batch	execute	tasks.	For	smaller	files,	direct	web	upload	is	possible.	For	larger	files,	Hiplot	offers	FTP	for	uploading,	as	follows.	First,	download	the	corresponding	client	version	from	the	interface	shown	below	and	click	the	Get	Username	and	Password	button.
Here,	the	Filezilla	client	is	provided,	but	other	FTP	software	may	also	be	used.	Figure1.3:	FTP	Upload	Method	After	clicking	the	Get	Username	and	Password	button,	you	will	receive	your	username	and	password—keep	them	secure.	Figure1.4:	FTP	Account	Open	the	FTP	client	and	enter	the	address,	username,	and	password	as	follows,	then	click
Quick	Connect.	Figure1.5:	FTP	Login	The	first	time	you	connect,	you	may	receive	a	prompt	like	the	one	below;	confirm	to	proceed.	Then,	you	are	ready	to	start	uploading	files.	Please	note	that	the	FTP	file	service	provided	by	Hiplot	can	only	be	used	for	cloud	workflow	tasks.	Once	files	are	uploaded,	they	cannot	be	downloaded,	deleted,	or	renamed,
and	files	not	used	for	a	long	time	may	be	cleared.	Figure1.6:	FTP	Confirmation	The	Cloud	Marketplace	consists	of	two	parts:	the	Service	Mall	and	the	Demand	Market.	The	Service	Mall	mainly	sells	products	related	to	the	Hiplot	website	and	other	services.	For	detailed	information	and	usage	methods,	please	refer	to	the	product	content	description.
The	Demand	Market	provides	an	open	platform	for	information	exchange,	where	you	can	post	your	requirements	to	solve	specific	problems,	or	accept	commissions	from	others.	If	you	have	any	suggestions	for	improvement	of	the	self-operated	tools	on	the	website,	you	can	also	put	forward	your	ideas	here,	and	it’s	completely	fine	even	without	offering
a	reward.	There	is	a	feedback	button	located	at	the	central	right	side	of	the	website.	Should	you	have	valuable	suggestions,	please	submit	them	to	the	website.	If	adopted,	you	will	be	rewarded	with	Hi	coins.	Hi	coins	are	a	unique	virtual	currency	on	the	Hiplot	platform.	Users	can	obtain	Hi	coins	through	registration,	point	rewards,	and	other	means,
which	can	be	used	for	deductions	and	discounts	when	purchasing	services.	Note	that	Hi	coins	are	not	equivalent	to	real	currency,	cannot	be	purchased	with	cash,	and	not	for	sale	within	the	platform;	they	serve	only	as	a	measure	of	user	activity	and	as	an	assessment	of	developer	levels.	In	addition,	a	certain	amount	of	Hi	coins	will	be	deducted	as	one
of	the	means	to	address	violations	when	a	user	breaks	the	platform’s	rules.	For	the	specific	management	system	of	violations,	please	refer	to	“Platform	Violation	and	Handling	System”.	Users	can	obtain	Hi	coins	through	various	methods,	with	VIP	and	SVIP	members	having	double	privileges	in	certain	acquisition	rules.	For	specific	rules	and	VIP/SVIP
Hi	coin	multipliers,	refer	to	the	table	below:	Figure1.7:	Hi	Coin	Acquisition	Rules	There	are	mainly	two	usage	scenarios	for	Hi	coins:	1.	In	the	Cloud	Marketplace,	Cloud	Tools,	Cloud	Processes,	purchasing	memberships,	and	most	other	consumption	scenarios,	Hi	coins	can	be	used	for	deductions	at	a	ratio	of	every	10	Hi	coins	for	1	Chinese	Yuan.	2.	The
primary	ways	of	obtaining	Hi	coins	can	indicate	the	user’s	level	of	activity,	especially	for	developers,	in	terms	of	tool	usage	frequency	and	user	feedback.	Hence,	the	number	of	Hi	coins	is	an	important	metric	for	assessing	developer	levels,	where	each	Hi	coin	adds	1	experience	point	to	the	developer.	For	the	method	of	calculating	developer	experience
values	and	promotion	rules,	please	see	“Developer	Experience	and	Level	Regulations”.	Disclaimer	Hiplot	platform	is	exempt	from	any	legal	liability	in	the	following	situations:	1.Disputes	arising	from	the	use	of	third-party	payment	channels	during	the	recharge	process	by	the	user;	2.Losses	caused	to	the	user	due	to	sharing	a	password	with	others;
3.Losses	caused	by	the	user’s	intentional	misconduct	or	gross	negligence,	or	by	third	parties	outside	of	this	agreement;	4.Various	situations	and	disputes	caused	by	force	majeure	and	unforeseeable	circumstances	including	but	not	limited	to:	hacker	attacks,	government	control,	and	virus	invasion.	数据可视化在科研工作中发挥着越来越重要的作用。基于可视
化图形，我们可以更好地展示科研数据中的主要特征和规律。以生物医学为例，大多数临床医学学生和初级科研工作者一般需要花费数十天乃至数月的时间去熟悉和掌握常用的数据可视化工具，如	SPSS、Origin	和	Graphpad。之后才有可能去完成部分基础的数据统计分析和可视化。	如果是要专门从事数据分析和建模方向的相关人员则还需额外学习一门甚至数门编程语言（如	MATLAB、R	和	Python
）。而要达到能够自由探索数据的水平则还需要额外花费更多时间去深入学习和进阶。	在这种情况下，Hiplot应运而生。Hiplot是一个全面、开放、免费的一站式生物医学可视化分析平台，其具有多样的功能模块。云工具模块包含了近乎全面的科研绘图、数据分析工具。云流程模块能够实现自主定制的组学数据全流程自动化分析。云课堂模块则涵盖了从入门到精通生命科学数据分析的全体系教程。在
Hiplot你还能够学习最新的生信分析技术，了解最热的科研资讯，甚至于云市场发布您的私人订制需求，亦或者向全世界分享你自己的优秀代码。Hiplot既面向普通绘图和数据分析用户，也能为软件开发者提供合作平台，满足广大临床医学学生和科研工作者的绘图需求。此外，完善的开发者功能使得我们成为一个更加开放的平台，任何优秀的科研工具都能够面向广大的用户群体进行发布。	综合、开放的
绘图及数据分析功能库	综合、开放、免费的生命医学可视化及科研数据分析平台，现有工具200余+，涵盖生物医学数据可视化、生物统计、数据处理、临床模型等多个板块。用简单、易用的界面，和精准、可信的计算，打通从基础科研，到生命科学，再到临床医学的数字化全流程。此外，在这里您还可以申请成为开发者，作为Hiplot生态体系的一员，向全世界部署发布属于您自己的专属工具，让更多研
究者更加便捷地进行科学研究，这就是Hiplot的本质。Hiplot，让科研快人一步。	标准化、自动化的组学大数据分析路程	采用Hiplot自研组学流程分析框架，通过WDL与Docker技术，基于高性能计算集群搭建的全新组学计算平台，带来高效、便捷的用户体验。符合GA4GH社区开放标准，集成丰富的流程工具和公共数据集，实现模块化、版本化分析流程管理。内置基因组、转录组、蛋白组、代谢组、
微生物组及表观组等六大组学分析版块，浓缩团队多年实战分析经验，追踪全球最新软件算法资源，并结合自研框架实现个性化定制，生成高标准化、高可信度和高自由度的分析报告。有了可信的分析流程，自然有权威、精准和有价值的分析结果。Hiplot，用数字解析生命，用大数据赋能精准医疗。	生信教程、投稿指南、科研百货	Hiplot为不同阶段的用户和开发者准备了丰富的学习资源和科研资料。授
人以鱼不如授人以渔，在这里，汇集生信分析从入门到精通的各阶段“保姆级”教程，您能够跟随行业顶尖从业人员学习生信分析技术，能够探究最前沿的科研资讯和临床研究进展，了解深度剖析的期刊信息和投稿指南。Hiplot的初心不仅是推动生命科学进步，还要催动一大批生命科学顶尖人才的培养。在这里，和大家一起，和Hiplot一起成长。Hiplot-科研无国界，你我共成长。	供需互联，发布定制需
求，购买专属服务	生物信息飞速发展，数据分析需求各异。Hiplot纵有百般本事，依然无法做到万能。为了那些有特殊绘图分析需求，却苦于找不到解决方案的人，除了购买Hiplot团队专属定制服务，您还可以登录需求市场，只要说出您的需求，即可招募全网开发者前来揭榜。基于端对端思维，培育全新的Coder	to	Customer（C2C）服务模式，这就是Hiplot新模式，供需互联，角色互动，只为推动
生命科学前进的脚步。Hiplot-集平台之力，解众人之难。	Data	visualization	is	playing	an	increasingly	important	role	in	scientific	research.	By	using	visual	representations,	we	can	better	showcase	the	main	features	and	patterns	in	scientific	data.	For	instance,	in	the	field	of	biomedicine,	most	clinical	medical	students	and	junior	research	workers	generally
need	to	spend	tens	of	days	or	even	months	to	familiarize	themselves	with	and	master	common	data	visualization	tools	such	as	SPSS,	Origin,	and	Graphpad.	Only	after	this	effort	can	they	proceed	with	some	basic	statistical	analysis	and	visualization.	For	those	wishing	to	specialize	in	data	analysis	and	modeling,	additional	learning	of	one	or	several
programming	languages	(such	as	MATLAB,	R,	and	Python)	is	required.	Reaching	a	level	where	one	can	freely	explore	data,	even	further	time	is	needed	for	in-depth	study	and	advancement.	In	light	of	this,	Hiplot	was	created.	Hiplot	is	a	comprehensive,	open,	and	free	one-stop	platform	for	biomedical	visualization	analysis	that	features	a	variety	of
functional	modules.	The	cloud	tools	module	encompasses	nearly	all	scientific	drawing	and	data	analysis	tools.	The	cloud	workflow	module	provides	customized	omics	data	analysis	automation.	The	cloud	study	module	offers	a	full	set	of	tutorials	for	mastering	data	analysis	in	the	life	sciences.	On	Hiplot,	you	can	also	learn	the	latest	bioinformatics
analysis	techniques,	keep	up	with	the	hottest	scientific	news,	and	even	publish	your	personalized	service	demands	on	the	cloud	market,	or	share	your	own	excellent	code	with	the	world.	Hiplot	aims	not	only	at	ordinary	graphing	and	data	analysis	users	but	also	offers	a	collaborative	platform	for	software	developers,	meeting	the	graphing	needs	of	a
broad	spectrum	of	clinical	medical	students	and	scientific	researchers.	Additionally,	our	comprehensive	developer	functions	make	us	a	more	open	platform	where	any	excellent	research	tool	can	be	published	to	a	wide	user	audience.	Comprehensive	and	Open	Library	of	Graphing	and	Data	Analysis	Functions	Hiplot	is	a	comprehensive,	open,	free
platform	for	visualization	and	scientific	data	analysis	in	life	medicine,	featuring	more	than	200	tools	that	cover	biomedical	data	visualization,	biostatistics,	data	processing,	clinical	models,	and	more.	With	its	simple	and	user-friendly	interface,	alongside	precise	and	reliable	calculations,	it	connects	the	digital	full	process	from	basic	scientific	research	to
life	science	and	then	to	clinical	medicine.	Additionally,	you	can	apply	to	become	a	developer,	join	the	Hiplot	ecosystem,	and	deploy	your	exclusive	tools	to	the	world,	facilitating	scientific	research	for	many	researchers	more	conveniently-that	is	the	essence	of	Hiplot.	Hiplot,	advancing	research	one	step	faster.	Standardized	and	Automated	Omics	Big
Data	Analysis	Journey	Using	Hiplot’s	self-developed	omics	workflow	analysis	framework	combined	with	WDL	and	Docker	technology,	built	on	a	high-performance	computing	cluster,	we	provide	an	efficient	and	convenient	user	experience.	Conforming	to	the	GA4GH	community’s	open	standards	and	integrating	a	wealth	of	process	tools	and	public
datasets,	Hiplot	achieves	modular	and	versioned	workflow	management.	It	includes	built-in	genomic,	transcriptomic,	proteomic,	metabolomic,	microbiomic,	and	epigenomic	analysis	modules,	embodying	years	of	hands-on	experience	from	our	team,	tracking	the	latest	global	software	algorithms,	and	supporting	personalized	customization	through	our
self-developed	framework,	leading	to	standardized,	reliable,	and	flexible	analysis	reports.	With	a	trusted	analysis	process	comes	authoritative,	precise,	and	valuable	analysis	results.	Hiplot,	deciphering	life	through	numbers,	empowering	precision	medicine	through	big	data.	Bioinformatics	Tutorials,	Submission	Guides,	Scientific	Supplies	Hiplot
prepares	a	wealth	of	learning	resources	and	scientific	materials	for	users	and	developers	at	different	stages.	“Give	a	man	a	fish	and	you	feed	him	for	a	day;	teach	a	man	to	fish	and	you	feed	him	for	a	lifetime.”	Here,	one	can	find	comprehensive	“nanny-level”	tutorials	on	bioinformatics	analysis	from	beginner	to	expert.	Users	can	join	top-tier
professionals	in	learning	the	latest	techniques,	delve	into	cutting-edge	scientific	and	clinical	research,	and	understand	in-depth	journal	information	and	submission	guides.	Hiplot’s	original	intent	is	not	only	to	advance	life	science	but	also	to	foster	a	cohort	of	top	talent	in	the	field.	Together	with	everyone	here,	we	grow	with	Hiplot.	Hiplot	-	with	no
boundaries	in	science,	we	grow	together.	Supply	and	Demand	Connection,	Post	Customized	Needs,	Purchase	Exclusive	Services	With	the	rapid	development	of	bioinformatics,	data	analysis	needs	are	diverse.	Even	with	Hiplot’s	capabilities,	it	is	impossible	to	be	all-encompassing.	For	those	with	special	graphing	and	analysis	needs	who	struggle	to	find
solutions,	in	addition	to	purchasing	Hiplot’s	exclusive	customization	services,	one	may	also	visit	the	demand	market.	Simply	by	articulating	one’s	needs,	developers	from	across	the	web	can	be	recruited	to	take	up	the	challenge.	Based	on	an	end-to-end	mentality,	we	foster	a	new	Coder	to	Customer	(C2C)	service	model-that	is	the	new	Hiplot	mode,
connecting	supply	and	demand,	interacting	roles,	all	to	push	the	progress	of	life	science	forward.	Hiplot	–	harnessing	the	power	of	the	platform,	solving	difficulties	for	everyone.	Hiplot是一个全面、开放、先进的一站式生物医学可视化分析平台，包括了云工具、云流程、云课堂、云市场四大模块。云工具模块包含了近乎全面的科研绘图、数据分析工具。云流程模块能够实现自主
定制的组学数据全流程自动化分析。云课堂模块则涵盖了从入门到精通生命科学数据分析的全体系教程。在Hiplot你还能够学习最新的生信分析技术，了解最热的科研资讯，甚至于云市场发布您的私人订制需求，亦或者向全世界分享你自己的优秀代码。Hiplot-聚焦科研，服务健康。	采用Hiplot自研组学流程分析框架，通过WDL与Docker技术，基于高性能计算集群搭建的全新组学计算平台，带来高效、
便捷的用户体验。符合GA4GH社区开放标准，集成丰富的流程工具和公共数据集，实现模块化、版本化分析流程管理。内置基因组、转录组、蛋白组、代谢组、微生物组及表观组等六大组学分析版块，浓缩团队多年实战分析经验，追踪全球最新软件算法资源，并结合自研框架实现个性化定制，生成高标准化、高可信度和高自由度的分析报告。有了可信的分析流程，自然有权威、精准和有价值的分析结
果。Hiplot，用数字解析生命，用大数据赋能精准医疗。	Hiplot云流程分为转录组(RNA)、基因组(DNA)、蛋白组、代谢组、微生物、表观组6个大类，此外为了查找方便，还将常用工具集中于一个分类。选择需要的工具并点击进入平台即可进入详情页面。在详情页面，可以查看该流程的产品介绍、应用领域、案例、版本记录和计费标准，常见的计费标准为基础费用+数据量费用。在实际使用之前，您可
点击中间的DEMO演示按钮，即可在您的任务中心中添加一个DEMO任务供查看，DEMO任务并不具备正常任务的全部功能，不能进行绘图修改、不能应用修改到报告，仅供查看报告格式和流程列表。查看DEMO任务后，点击开始分析即可开始提交数据并进行云流程分析。	点击开始分析即可开始提交一个云流程任务。提交过程共分四步，分别为项目信息-数据导入-分析流程-开始运行。	项目信息	填写项
目相关信息，主要包括如下内容：	项目名称：根据项目内容自行填写	项目描述：根据项目内容自行填写	物种：选择物种	实验平台：选择实验平台	实验类型：选择其他即可	数据导入	数据导入页面分为两个选项卡，分别是样本数据和样本信息，在页面左上角可以进行切换。	样本数据选项卡中，左侧方框内为项目文件，右侧方框内为您上传的所有文件(关于上传文件的方法，请参阅文件上传方法一节)。通过
在右侧勾选需要的文件，并点击两个方框之间的左箭头按钮即可将文件添加到项目中。在完成项目文件的添加后，进入样本信息选项卡填写样本信息。	样本信息选项卡中只有一个样本信息表格，每一行对应着您添加的样本数据文件，第一列为文件名，第二列为样本名，其他列均为分组。通过添加/删除分组按钮可以修改分组数目，最少一种分组，最多支持五种分组。样本名、分组都可以按照实际情况随意
填写，注意此处推荐使用英文命名。此外，在右上方可以下载表格模板文件，在本地通过EXCEL等软件填写好后再上传，自动完成样本信息填写工作。	分析流程	此处为流程专属参数设置，可能会影响到流程的运行，请参阅页面右侧的使用说明进行设置。	开始运行	此页面左侧为流程图，右侧为任务计费界面。若为免费工具，则可以直接点击开始分析提交分析。否则请先点击去支付，完成费用支付，随后
再点击开始分析。	提交任务后，可在任务中心查看任务实时进度,通过点击任务列表最右侧的下拉箭头即可展开各步骤的运行过程和状态，并下载中间过程结果。	若任务失败后，可点击铅笔按钮编辑参数后重新提交，但不能修改样本数据文件(因为涉及到计费问题)，若有问题可联系客服解决。	流程任务全部运行完成后，即可查看结果并下载报告。若对报告中的结果作调整，可参考下一节查看并修改结果。
云流程任务运行成功后，即可点击任务列表中的查看按钮进入结果查看页面。结果查看页面包括以下几部分：1、结题报告页面；2、项目概览页面；3、分析指南页面；4、分组信息页面；5、结果修改页面。	其中前三个页面固定不变，分组信息页面可修改样本分组并批量执行分析任务，将在下节详细介绍，而结果修改页面可能包含多个大分类下的数个子任务，由流程工具自身决定。若需修改报告中的某绘
图，即可在本页面中找到对应部分，修改参数并提交，直至获得了满意的结果为止，此时点击存入报告即可将当前绘图存入结题报告中，在点击存入报告之前，报告不会有任何变化。	分组信息页面可以修改样本分组、删除部分样本并批量执行后续分析任务。样本信息页面共分三部分：	1、样本信息：可义修改样本名、分组信息，并增删样本。您可通过添加分组、删除分组增删分组信息并修改分组内容，此
任务可通过下载模板编辑后上传来完成。通过最右侧的勾选框可以增删样本。注意：此处不推荐修改样本名。	2、参数设置：设置本次批量执行任务的参数。	3、分析内容：设置要执行的任务。注意此处部分子任务必须执行或不可再次执行。在样本信息和参数设置中设定的内容，只有在这里勾选并重新执行后方可生效。此处执行的任务ID以BATCH开头，区分于单次修改的EDIT开头，可在各子任务详情中
切换查看。	全部设置完成后，点击提交按钮即可修改分组信息并批量执行任务。	对于体积比较小的文件，可以直接在网页上传。对于体积较大的文件，Hiplot提供了FTP的方式进行上传，使用方式如下。	首先在下图所示界面下载对应版本客户端，并点击获取用户名及密码按钮。此处提供的是Filezilla客户端，您也可以选用其他FTP软件。	图1.3:	ftp上传文件方法	点击获取用户名及密码按钮后，得到您的
用户名和密码，请妥善保管。	图1.4:	ftp账号	打开FTP客户端，按照如下方式输入地址、用户名和密码，点击快速连接。	图1.5:	ftp登录	初次连接时可能会有如下提示，确认即可。随后就可以开始上传文件了。需要注意的是，Hiplot提供的FTP文件服务只能用于云流程任务，上传文件后不能下载、删除、重命名，长时间不使用的文件有可能会被清理。	图1.6:	ftp确认	云市场由服务商城和需求市场两部分
组成。服务商城主要出售Hiplot网站相关的商品及其他服务内容，详细信息及使用方法请参考商品内容详情说明。	需求市场则提供了一个开放的信息交换平台，您可以提出您的需求以解决特定问题，或接受来自他人的委托。对于网站中的自营工具若有改进意见需求，也可以在这里提出，即使没有悬赏也完全没问题。	在网站右侧中央位置设有意见反馈按钮，若您有宝贵的意见和建议，可向网站提出。一经
采纳还会有Hi币赠送。	Hi币是Hiplot平台上的特有虚拟货币，用户通过注册申请、积分奖励等模方式可以获取Hi币，并在购买服务是进行抵扣、换取优惠。需要注意的是，Hi币不等同于真实货币，不可通过现金购入，不可在平台内进行买卖，仅作为用户活跃程度及开发者等级评定的度量。此外，当用户违反平台规定时，扣除一定数额Hi币将作为处理违规行为的方式之一，具体违规行为处理制度请参见
《平台违规行为及处理制度》。	用户可以通过多种方式获取Hi币，其中VIP会员及SVIP会员在某些获取规则中拥有翻倍权限，具体规则及VIP/SVIP获取Hi币倍率参见下表：	图1.7:	Hi币获取规则	Hi币的使用场景主要有两个：	1.在云市场、云工具、云流程、购买会员等多数消费场景中，可以支持Hi币抵扣，具体规则为：每10个Hi币抵扣现金人民币1元。	2.从Hi币的主要获取方式中可以判断用户的活跃
程度，尤其是作为开发者用户的工具使用热度及用户反馈，因此Hi币数量是评定开发者等级的重要度量标准，具体规则为：每1个Hi币可为开发者新增1个经验值。开发者经验值计算方式及晋级规则，请详见《开发者经验等级规则》。	免责声明	发生下列情况时，Hiplot平台免于承担任何法律责任：	1.用户因使用第三方支付渠道充值过程中发生的相关争议；	2.由于用户将密码告知他人导致的用户损失；	3.
因用户个人故意或重大过失，或本协议之外的第三方所造成的用户损失；	4.由不可抗力及不可预见的情势导致的各种情况和纠纷；不可抗力和不可预见情势包括但不限于：黑客攻击、政府管制、病毒侵袭。	VIP：{{	personalinformationList.member_enddate	}}	到期	权益	{{	userType()	===	1?'机构中心':'个人中心'	}}	{{	isDeveloper	?	'开发者工作台'	:	'我的云盘'	}}	Biomedical	AI
Platform	Hiplot	Pro	生物医学智算平台	Hiplot	Pro是一个全面、开放的一站式生物医学可视化分析平台。云工具包含全面的绘图、分析工具。云流程支持自主定制组学数据全流程自动分析。云课堂涵盖了生命科学数据分析的全体系教程。您还能在云市场发布私人订制需求，或者向全世界分享你自己的优秀代码。Hiplot-聚焦科研，服务健康。	云工具	快速、全面、易用、开放的生物医学可视化分析平台
云流程	采用WDL与技术构建的流程计算平台，实现报告私人定制	云课堂	学习生信分析技术，查看期刊投稿指南，了解科研最新进展	云市场	发布你的独家需求，全网开发者帮你解决；还能购买Hiplot团队定制服务	Hiplot致力于构建一个开放、易用的绘图工具分享平台，通过友好的拖拽生成组件，只需简单的几步即可将绘图代码转换为高可用的图形化工具，配合完善的代码执行框架，让所有Hiplot用户
都能分享您的成果。	您可以在Hiplot网站分享的工具主要分为两种：	云工具，采用前端UI界面设置参数	+	后端程序执行计算代码（目前仅支持R语言，后续将逐步扩展）。	Shiny应用，使用R语言编写的Shiny应用，以独立网站的形式呈现。	不论上传哪种应用，您都必须先申请成为开发者，随后在个人中心-开发者工作台可以完成工具的编辑和上传，以下将重点介绍云工具的开发及上传。在此之前，您
可以通过这个视频对Hiplot工具开发进行一些初步的认识。	在上传任何工具之前，您必须先申请成为开发者。在个人中心-开发者工作台中即可完成开发者权限的申请。申请成为开发则必须绑定手机及微信号，并填写一些相关信息，其中的个人信息仅用于提现转账用途。您还可以上传一份pdf格式简历（非必须）介绍您的相关工作，便于我们审核申请及可能的后续合作。	云工具由前端界面+后端计算代码
组成。在工具执行过程中，用户通过工具前端界面上传数据文件或加载示例，并通过输入、下拉等控件设置执行参数，点击提交后，数据和参数会以文件及json的格式传递到后台，并调用Hiplot工具执行框架，执行框架会解析各类参数并调用计算代码，同时负责前端与后端的通信。在计算代码执行完毕后，执行框架会将输出结果、日志反馈给前端用以展示或下载。此时，R进程并不会立刻结束，若用户仅
修改参数而非修改输入文件，则计算代码会在同一个R进程中重复执行以节约时间。	其中，前端UI界面由Hiplot网站自动生成，整个过程不需要编写任何代码，只需要设置参数并使用所见即所得的UI拖拽组件，即可设计您设想的工具样式。后端代码由执行框架及计算代码组成，执行框架由Hiplot提供，您能够在计算代码中方便地获取输入文件及参数，并向前端反馈输出文件，使您能够专注于计算代码的
开发，节约精力。	接下来将分别介绍前端界面设计方法及后端代码规范，并会提供工具模板及本地调试方法，您可以先下载并尝试使用模板工具，然后再详细阅读本篇说明。	云工具前端界面的主要组成部分如下图所示。	图2.1:	云工具详情页面	其中第一部分包括工具名称、使用指南、结果展示等内容；第二部分为数据输入，包括了示例、上传数据和数据预览三部分；第三部分为参数设置，包括1至3个参
数折叠菜单，每个菜单中由若干控件负责参数设置。以上所有内容均在开发者工作台页面中完成设计，不需要编写代码。	前往个人中心-开发者工作台，点击新建工具-提交源代码按钮，进入前端界面设计页面。在该过程中，您需要输入工具的基本信息并设计②、③中所包含的用户界面，整个过程包括两步：1、信息填写；2、自定义参数，在每一步完成后都可点击下方的临时保存按钮保存进度。详细说明如
下。	在第一步信息填写中，需要完善如下内容：	工具名称：请输入中英文工具名称，其中英文名称只能输入英文、数字、下划线，多个单词请以下划线分隔。中文及英文工具名皆唯一，您可以通过添加下划线及后缀的形式避免与其他工具重复。	一句话简介：请输入中英文一句话简介（其中英文并非必填项，若空缺的话在使用英文显示时会显示中文简介），其内容会在工具列表页面显示，且能够被搜索工
具检索。	上传封面：请上传封面图片，建议分辨率110*140，建议体积100kb以下。	分类设置：选择工具所在的一级分类，即左侧菜单栏中显示的分类。	子分类设置：选择工具所在的二级分类，即列表页最上方显示的分类。若不包含您需要的分类，可在页面右侧反馈意见。	标签选择：为工具添加标签，最多支持三个，用户可通过标签筛选工具。若不包含您需要的标签，可在页面右侧反馈意见。	编程语
言：请选择您的工具所使用的编程语言，目前仅支持R语言。	输出结果类型：请选择您想要在工具详情页面展示的计算结果，目前支持图片（jpg、jpeg、gif及png）、表格（xlsx、xls及csv）、html文件及pdf文件展示，也可以不展示输出结果。同时，您需要上传一份对应格式的默认展示文件。对于这四种类型以外的结果文件，暂时无法展示，可提供给用户下载。	是否收费：工具收费与否。若收费，可
定义免费试用次数及Hi币抵扣比例（使用工具的部分费用可于开发者工作台提现，而获得的Hi币可以提高开发者等级）。	使用指南：撰写中英文版本的使用指南（其中英文并非必填项，若空缺的话在使用英文显示时会显示中文指南），其内容可于工具详情页查看。不推荐使用过多大体积的图片，若想上传视频，推荐先上传到其他平台并嵌入到使用说明中，下图以bilibili为例，点击分享-嵌入代码，复制嵌
入代码，在使用指南编辑器中点击视频-插入视频，粘贴刚才复制的代码并插入即可。	图2.2:	分享第三方视频	图2.3:	插入第三方视频	是否代部署：若对UI设计及代码规范感到棘手，可以于云市场-服务商城中购买我们的代部署服务。若选择这一选项，则您仅需上传您的计算代码，Hiplot团队会根据您填写的信息完成工具部署工作。在部署完成后，您可随时修改基本信息，只要不修改计算代码，不会重复
收取部署费用。若需要代部署，请在工具包信息中详细介绍您的代码的用法，包括输入数据的格式、输出结果的格式及所需要的参数，方便我们进行代部署。	工具包信息：请简要介绍您所提交工具的作用、软件版本及重要依赖包版本等信息。	在第二步自定义参数中，需要制作工具详情页右侧栏的所有内容，包括数据输入及参数设置两部分。	数据文件及示例上传：该部分定义了工具的输入数据文件。
Hiplot支持0至3个输入数据文件（通过右上角的回收站图标或下方的添加数据按钮增删），系统会将每个用户上传的数据文件的路径传递给您的计算代码（示例文件与正常上传的数据文件采用相同的处理方式），每个数据文件需要设置如下内容：	数据字段：传递数据文件路径时所使用的变量名，会在计算代码中用到	中文名称：工具详情页中该数据显示的中文标签，仅作显示用途	英文名称：工具详情页中
该数据显示的英文标签，仅作显示用途	文件类型：请选择支持上传的文件后缀（若不包含您需要的文件，可在页面右侧反馈意见），仅用于筛选用户上传文件后缀	上传示例：请上传一个支持格式的示例文件，用于演示工具效果，推荐使用体积较小的数据，方便用户查看。该示例文件会在用户点击“示例”按钮时载入，其路径会按照普通数据的方式传递。	注意：工具的使用次数是按输入文件计算的，在不改
变输入文件的情况下，不论如何修改参数，都当作同一次使用对待，不会多次计费，并且使用示例也不会计费。	自定义参数：该部分定义了工具的计算参数设置及UI。为保持界面的简洁美观，Hiplot会将参数按照功能分类，每个参数集合显示在一个折叠菜单中。Hiplot支持1至3个折叠参数菜单（通过右上角的回收站图标或下方的添加数据按钮增删），系统并会将所有参数传递给您的计算代码，每个参数
集合包含以下部分：	中文标签：工具详情页中该折叠菜单显示的中文标签，仅作显示用途	英文标签：工具详情页中该折叠菜单显示的英文标签，仅作显示用途	字段名：传递参数集合时所使用的变量名，会在计算代码中用到	编辑：使用可视化UI界面设计工具编辑参数输入页面，详细使用说明见下一节。	在自定义参数界面，每个参数集合会有一个编辑按钮，点击后就会出现UI设计工具，可以对每个参数集
合的UI进行单独设计，如下图所示。	图2.4:	UI设计工具介绍	该页面包含四个主要部分，其中①为控件选择区域；②为功能按钮区域；③为详细设置区域；④为控件操作区域。在使用过程中，首先从①选择您需要的控件，在④中可以预览并对其位置进行拖动，并在③中设置控件的属性，同时②中提供了多种丰富的功能。以下将对这四个部分进行详细介绍。	首先是控件选择区域，其中包含了基础控件、其他
组件及布局控件。以下是各控件对应的参数种类：输入框、下拉选择器、单选框对应了字符串；数字输入框、滑动输入条对应数值；多选框对应字符串数组；开关对应布尔变量（true或false）；颜色选择器对应以#开头的六位数字字符串；文字、HTML和布局控件不对应参数，用于美化界面及提供额外功能。以上控件可根据您需要的参数及交互类型进行自由选取。	其次是功能按钮区域，其中从左至右分
别为：预览，按照实际界面宽度预览UI效果，并且可以修改其内容并获取修改后的参数json文件；导入，根据导入的UI	json文件生成界面，可以和下面的生成json按钮配合使用；生成json，根据当前的UI设定生成UI	json文件，可以手动修改或用于导入；清空，清空页面内内容；撤销及重做。同时提供了三个UI模板可供参考。	再次是详细设置区域，包含表单属性设置和控件属性设置。表单属性设置可设
置表单整体属性，如布局、标签宽度等。控件属性设置因控件而异，具体内容可自行尝试。其中通用内容包括标签（界面显示文字）、数据字段（该参数传递时所用变量名，会在代码编写中用到）、默认值、帮助信息等。每个控件必须要设置标签、数据字段、默认值三项内容。	最后是控件操作区域，在该部分可对控件进行拖拽等操作，以可视化和所见即所得的方式设计UI布局。每个控件可以进行复制和
删除操作，搭配栅格布局控件能够设计出简洁美观使用的UI界面。	以上设计完成后，前端界面设计正式完成，可进入后端代码的修改步骤。除此以外，前端界面设计过程中尚有部分可选功能可供使用，将在下面介绍。	对设置了试用次数的收费工具，若只想为试用用户提供部分功能而非全部功能，可为试用用户设计专门的参数UI文件。在满足条件时，自定义参数最下方会出现试用版参数文件上传，使用方
法如下：	首先正常设计数据文件及自定义参数部分，设计完成后，点击下一步按钮，此时弹出下图所示的对话框。	图2.5:	设计试用界面	若不需要此功能，则可以直接点击继续。若想设计试用UI，请先下载试用文件，此时会下载一个与正式UI文件相同的json文件，您可在此基础上修改，修改后将其重命名为ui_trial.json并在上传试用文件中上传该文件即可。以下将介绍该json文件结构及推荐修改方式。
{	"data":	{	"data1":	{	"type":	"hiplot-textarea",	"label":	{	"US":	"test",	"CN":	"测试"	},	"required":	true,	"fileType":	[	"txt",	"csv"	]	}	},	"param":	{	"var":	{	"label":	{	"US":	"test",	"CN":	"测试"	},	"ui":	{	"list":	[	{	"type":	"number",	"label":	"数字输入框",	"options":	{	"width":	"100%",	"defaultValue":	50,	"min":	null,	"max":	null,	"precision":	null,	"step":	1,
"hidden":	false,	"disabled":	false,	"placeholder":	"请输入"	},	"model":	"number",	"key":	"number_1652841157303",	"help":	"",	"rules":	[	{	"required":	false,	"message":	"必填项"	}	]	}	],	"config":	{	"layout":	"horizontal",	"labelCol":	{	"xs":	4,	"sm":	4,	"md":	4,	"lg":	4,	"xl":	4,	"xxl":	4	},	"labelWidth":	100,	"labelLayout":	"flex",	"wrapperCol":	{	"xs":	18,	"sm":	18,
"md":	18,	"lg":	18,	"xl":	18,	"xxl":	18	},	"hideRequiredMark":	false,	"customStyle":	""	}	}	}	}	}	UI	json文件包含data及param两部分。data中可能包含0至3个数据输入，其字段名为自主设置的数据字段，内容中的label是自主设置的中英文标签，fileType为自主设置的允许文件后缀，其余内容不需要修改。param中包含1至3个参数集合，其字段名为自主设置的字段名，内容中的label为自
主设置的中英文标签，ui为UI编辑器输出的json文件，可直接替换为UI编辑器中导出的json文件，以下详细介绍单个UI界面的json格式。	UI编辑器中导出的json主要包含两部分，list和config。list为一个数组，每个控件对应其中一个元素，其中type对应控件类型、model对应数据字段、label对应标签，其余内容均对应控件属性中的设置。比较特殊的是key，是编辑器自带的，不需要修改，不影响使
用。	推荐的修改方法：若您想针对试用用户设计特殊的参数，Hiplot推荐您不要增删控件的种类，避免工具运行出现问题，而是将关键参数设置为禁用状态，并设置适用于所有清空的默认值。在这种情况下，试用用户无法修改特定控件内容，只能使用默认参数。修改方法为：在list数组中想要设置禁用控件的options中将disable设置为true，如下所示。	{	"list":	[	{	"type":	"number",	"label":	"数字输
入框",	"options":	{	"width":	"100%",	"defaultValue":	50,	"min":	null,	"max":	null,	"precision":	null,	"step":	1,	"hidden":	false,	"disabled":	true,	"placeholder":	"请输入"	},	"model":	"number",	"key":	"number_1652841157303",	"help":	"",	"rules":	[	{	"required":	false,	"message":	"必填项"	}	]	}	],	"config":	{	…	}	}	在新建工具的最后一步-上传代码包中，您需要将您的计
算代码打包为zip格式并上传。在完成提交审核的最后一步之前，您需要对代码进行修改以符合Hiplot规范，不要担心，Hiplot同时提供了本地测试环境供您测试，使用方法将在本节最后进行介绍。	Hiplot提供的代码执行框架实现了绝大部分的参数解析、通信、控制功能，能够让开发者尽可能专注于数据计算和分析，然而，为适配Hiplot框架，您仍然要对计算代码进行最小限度的修改和规范。接下来将介
绍后端代码修改方法，并在最后提供一个参考和调试的模板。	Hiplot的代码执行框架提供了丰富的功能，但是若您只想尽快上架工具、熟悉系统的使用，您可参考该部分最小实现方法，这里只提供了使工具能够正常运行的最小限度修改。	1、在自定义参数部分定义的数据文件，会以普通文件形式上传，并可在工具代码中获取其路径。请使用conf$data$[您定义的数据文件字段名]来获取文件的路径，如下
图中数据文件可通过conf$data$ExpMatrix获取	图2.6:	数据设置界面	随后您可使用任意函数读取该文件，如	read.table(file	=	conf$data$ExpMatrix)	2、在自定义参数部分定义的输入参数，请使用conf$param$[您定义的参数折叠菜单字段名]$[在UI编辑界面定义的控件字段名]来获取，如下图中参数可通过conf$param$general$title获取，您将得到用户在该控件中输入的字符串	图2.7:	折叠菜
单设置界面	图2.8:	参数设置界面	3、任何您想展示或提供给用户下载的输出文件，必须使用get_file_path(filename)函数获取输出文件路径，这样做有两个目的：1、统一输出目录；2、将所有输出文件反馈给前端。其中filename是文件名字符串，可随意指定，该函数返回一个输出路径（包含文件名）字符串，您可使用任何方式输出该文件，如	save(list	=	c("data"),	file	=
get_file_path("test.Rdata"))	save_plot(p,	filename	=	get_file_path("nonsense.pdf"))	file_path
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