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Th1 Th7R Th17
#12 0.963 -0.662 -0.787

#16+19 -0.205 0.721 -0.230
#20 -0.893 0.286 0.954

sorted Th
Th1 Th7R Th17

12 1.000 0.000 0.000
16 0.005 0.907 0.050
19 0.088 0.907 0.005
20 0.000 0.000 1.000

3 0.000 1.000 0.000
5 0.000 0.950 0.050

15 0.367 0.630 0.003
21 0.000 1.000 0.000
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UMAP(Th7R=#4+11)

• #4+11をTh7Rとした図
• Th1=#6+20、Th7R=#4+11、Th17=#14とし、#10はothersの⼀
員とした。

Fig. S3

A.

WNN UMAP

• weighted nearest neighbor (WNN)法によりRNA発現量とATAC peak countをうまく重み付けし
合わせて利⽤し、UMAPおよびclustering解析。res=1.5で27clusterに分割

• cluster番号はWNN UMAP上で計算したものをRNA UMAP、ATAC UMAPでも図⽰
• RNA UMAPとWNN UMAPは⾮常に似通っている。ATACよりもRNAの寄与が⼤きいと思われる。

• Seuratのvignetteでも同じような傾向が⾒られる。
• ラベルをなるべく重ならないように描画する機能(repel)を使うと、ATAC UMAP上で複数重なるラベルだけが

(描画するのを諦めて)都合良く消えてくれた。
• ただ消えたまま、というのもマズいので右にlegendを付けておきます。legendは共通なので、(この図を3つとも使うなら)WNN 

UMAPのlegendだけを残すのが良いと思います。

WNN UMAP

• weighted nearest neighbor (WNN)法によりRNA発現量とATAC peak countをうまく重み付けし
合わせて利⽤し、UMAPおよびclustering解析。res=1.5で27clusterに分割

• cluster番号はWNN UMAP上で計算したものをRNA UMAP、ATAC UMAPでも図⽰
• RNA UMAPとWNN UMAPは⾮常に似通っている。ATACよりもRNAの寄与が⼤きいと思われる。

• Seuratのvignetteでも同じような傾向が⾒られる。
• ラベルをなるべく重ならないように描画する機能(repel)を使うと、ATAC UMAP上で複数重なるラベルだけが

(描画するのを諦めて)都合良く消えてくれた。
• ただ消えたまま、というのもマズいので右にlegendを付けておきます。legendは共通なので、(この図を3つとも使うなら)WNN 

UMAPのlegendだけを残すのが良いと思います。
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Th1 Th7R Th17 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
#4 0.002 0.997 0.000 #4 Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R
#6 0.999 0.000 0.001 #6 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1
#11 0.037 0.963 0.000 #11 Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R Th7R
#14 0.001 0.000 0.999 #14 Th17 Th17 Th17 Th17 Th17 Th17 Th17 Th17 Th17 Th17
#20 0.994 0.000 0.006 #20 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1
#10 0.000 0.595 0.405 #10 Th17 Th7R Th17 Th17 Th7R Th7R Th7R Th7R Th17 Th7R
#24 0.007 0.389 0.604 #24 Th17 Th17 Th17 Th17 Th7R Th7R Th7R Th17 Th17 Th7R
#27 0.676 0.052 0.272 #27 Th1 Th17 Th17 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1 Th1
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Coverage plotによる可視化 (GZMB)

• GZMBなどのcytotoxicityを⽰すgeneはTh1のみで⾼いcoverageを⽰す。

Coverage plotによる可視化 (CXCR3)

• Th7R=#4+11として描き直しました。
•併せて必要な要素のみとしました。(RNA発現量とpeakのlinkは削除)

Fig. S4
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Coverage plotによる可視化 (CCR4)

• CCR4はTh1でのみ抑制的
Coverage plotによる可視化 (CCR6)

• CCR6もTh1でのみ抑制的
• Genesのtrackの縦幅をもう少し増やしたいのですが、コントロールが上⼿く⾏
きません。

Coverage plotによる可視化 (GNLY)

• GZMBなどのcytotoxicityを⽰すgeneはTh1のみで⾼いcoverageを⽰す。

Coverage plotによる可視化 (IL7R)

• IL7RはTh1でやや低い
Coverage plotによる可視化 (NELL2)

• NELL2はTSSと思われる領域より下流にsignalが⾒られ、Th1で少し低
い。

Coverage plotによる可視化 (IFNG)

• IFNGはRNA expressionは微量だが、coverageの差ははっきり⾒られ
る。

Coverage plotによる可視化 (TBX21)

• TBX21はTh1でやや⾼いcoverageを⽰す。またPeak外領域でのsignal
が⽬⽴つ。

Coverage plotによる可視化 (RORC)

• RORCはTh7RとTh17で⾼いcoverageを⽰す。



Fig. S5

Th7R Th17 Th1Th17
PB TIL PB TIL

Th1 Th17 E.D.

B. Th1 Th7R Th17
13 1.000 0.000 0.000
14 0.000 0.000 1.000
18 0.003 0.996 0.000
21 0.013 0.986 0.002
26 1.000 0.000 0.000
3 0.000 1.000 0.000
7 0.000 0.826 0.174
15 0.264 0.732 0.003
23 0.000 1.000 0.000
26 1.000 0.000 0.000
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10 Final 
Clusters

• Th7R: CD4+ CCR6+
• TPex: Granzyme K+ CD8a+
• Structural: Col+ SMA+
• Tumor: Pan-K+ E-Cad+
• B-Cells: CD20+
• Macrophage: CD68+
• Vessels: aSMA+ Vim+ CD31+
• Others: GranzB+, PNAD+, 

Low Expressing

Fig. S8
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Th1
Treg

Th17

Th7RTpex

CTL

naive/CM
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Frequency correlation
Tpex Th7R 1.000 positive
Th17 Th7R 1.000 positive
CTL Tpex 1.000 negative
CTL naive /CM 1.000 negative
Tex naive /CM 1.000 negative
Tex Treg 1.000 positive
Th1 Treg 1.000 negative
Th17 Treg 1.000 positive
Th17 naive /CM 1.000 positive

Cell type pair



Gating strategies for mass cytometry analysis

Singlets Live CD3+CD19- CD4 /CD8a 

CD4+CD8a-  CD4-CD8a+ CD3+CD19-

Fig. S9


