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ゲノム情報解析基礎
～ Rで塩基配列解析～

東京大学大学院農学生命科学研究科

アグリバイオインフォマティクス教育研究ユニット

門田幸二（かどた こうじ）
http://www.iu.a.u-tokyo.ac.jp/~kadota/

kadota@iu.a.u-tokyo.ac.jp

講義室後ろにあるUSBメモリ
中のhogeフォルダをデスクトッ
プにコピーしておいてください。

前回（4/23）のhogeフォルダが
デスクトップに残っているかも
しれないのでご注意ください。
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fastaオブジェクトの中身

Rのほうが全体像の俯瞰が容易ですよね
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fastaオブジェクトの中身

最初の24個分を表示させたい場合

上矢印キーを押すと
直前に打ったコマンド
が出る。有効に利用し
最小限の労力で打つ。
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2連続塩基の出現確率：ヒトゲノムファイル

ヒトゲノムファイルhoge5.txtを入力
ファイルとして与えるやり方でもよい



シロイヌナズナゲノムのCpG解析
 シロイヌナズナゲノムのGC含量は36%

 A: 0.32, C: 0.18, G: 0.18, T: 0.32

 期待値
 AA, AT, TA, TTの期待値 = 0.32×0.32 = 0.1024

 CC, CG, GC, GGの期待値 = 0.18×0.18 = 0.0324

 AC, AG, CA, CT, GA, GT, TC, TGの期待値 = 0.18×0.32 = 0.0576
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バージョンが古いTAIR9でよ
ければRパッケージとして提
供されている。実習用PC中に
はないはず。120MBほどある
のでインストールしないで!!
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シロイヌナズナ（A. thaliana）の
Rパッケージがインストールさ
れている状態での実行結果
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シロイヌナズナ（A. thaliana）の
Rパッケージがインストールさ
れていない状態での実行結果



シロイヌナズナゲノムのCpG解析
 シロイヌナズナゲノムのGC含量は36%

 A: 0.32, C: 0.18, G: 0.18, T: 0.32

 期待値
 AA, AT, TA, TTの期待値 = 0.32×0.32 = 10.2%

 CC, CG, GC, GGの期待値 = 0.18×0.18 = 3.2%

 AC, AG, CA, CT, GA, GT, TC, TGの期待値 = 0.18×0.32 = 5.8%
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TAIR9のRパッケージ（BSgenome.Athaliana.TAIR.TAIR9）

を入力とした場合の結果



課題3

 シロイヌナズナのゲノム配列ファイル（TAIR10_chr_all.fas）を入力として2連続塩基の出
現頻度解析を行い、得られた結果を簡単に考察せよ。

 期待値との比較、CpGの結果、TAIR9のRパッケージ（BSgenome.Athaliana.TAIR.TAIR9）
の結果との違い、ヒトゲノムの結果との比較など数行程度でよい。
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TAIR9のRパッケージ（BSgenome.Athaliana.TAIR.TAIR9）

を入力とした場合の結果
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パッケージって何？

Rを再起動した状態で?関数名と打ち込
んでも、使用法を記したウェブページが
開かずにエラーが出ることがあります

参考
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パッケージって何？

Biostringsというパッケージをlibrary関数
を用いて読み込むことによって、
dinucleotideFrequencyのようなBiostrings
が提供する関数群を利用できるんです

参考
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パッケージを個別にイ
ンストールする場合

使い方の解説記事は
PDFのところをクリック

参考
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Biostrings中の関数を使いこなせると、他の自然言
語処理系プログラミング言語（perlやruby）を改め
て勉強しなくても必要な解析の大部分が可能です

参考



個別のパッケージのインストール
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シロイヌナズナゲノム（BSgenome.Athaliana.TAIR.TAIR9）などの
ゲノム関連パッケージに限らず、他の様々なパッケージ（TCC, 

Biostring, ShortRead, DESeq2, …）のインストール手順も同じです。

参考



エラー遭遇例とその対処法1
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ときどき必要なパッケージのインストール
に失敗していて、任意のパッケージXXX
の読み込みを行うlibrary(XXX)実行後に
エラーが出てしまうことがあります。例は
TCCパッケージが要求している
「RcppArmadilloパッケージがないからダ
メ!」と文句を言われている例です。

参考
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エラー遭遇例とその対処法1
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Update all/some/none? [a/s/n]:
と聞かれることもありますが基本
はnでいいです。

参考

基本的な対処法は、文句を言われたパッケージの
みインストールすることです。 RcppArmadilloパッ
ケージを個別にインストールするためのコマンドの
基本形は以下のとおりです：

source("http://www.bioconductor.org/biocLite.R")

biocLite("RcppArmadillo")
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エラー遭遇例とその対処法
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RcppArmadilloパッケージのインストール
後に、もう一度library(TCC)とやって、エ
ラーが出なくなることを確認しています。

参考

Apr 30 2014



ゲノム情報解析：sequence logos

 シロイヌナズナ（Arabidopsis thaliana）の上流配列解析
 ゲノム配列ファイル（TAIR10_chr_all.fas）とアノテーションファイル
（TAIR10_GFF3_genes.gff）からプロモーター配列取得（が失敗）
 TAIRから取得した転写開始点上流500bpのmulti-FASTAファイル（

TAIR10_upstream_500_20101028.fa）を入力としてsequence logosを実行
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上流配列取得
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上流配列取得
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Sequence logos

 特徴的なパターンをもつポジションを誇示させる方法

Rでsequence logosができます
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2013年7月以降のリニューアル

で、コードのコピーがやりずらく
なっています。CTRLとALTキー

を押しながらコードの枠内で左ク
リックすると、全選択できます。

実行後のhogeフォルダ

hoge5.png
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33,602配列からなり、見
えている範囲では500 
bpであることがわかる
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上流500 bpの配列セット
であるはずなのに、2つ
の配列長が500bpではな
かったことがわかる



25Apr 30 2014

全部で500bpからなる
配列の最後のほうがと
れていることがわかる
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consensusMatrix関数は
ポジションごとの塩基組
成を計算しているだけ
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makePWM関数実行結
果のoutオブジェクトは
行列形式ではなさそう
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str関数を用いて、ど
ういう情報が含まれ
ているかを眺める
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他の解析例
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Sequence logos：計算手順

Sequence logos

positionごとの情報量(IC)を計算
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

N
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N

j ijiji xxpppH
11 2 /     where),(log)(x

)()(log 2 ii HNIC x
N：塩基の種類数= 4

Hの取りうる範囲： 0≦ H ≦log2N

2

エントロピー

data_seqlogo1.txt

Position 1の計算手順
を詳細に解説します



Sequence logos：計算手順
 position iの情報量 )()(log 2 ii HNIC x
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2
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IC
0*log(0)は計算できな
いので0と定義したい
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R-Tipsというウェブページは有用



Sequence logos：計算手順
 position iの情報量 )()(log 2 ii HNIC x
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IC
これ（=0.4689956）が、
この数値ベクトルの
エントロピーです



Sequence logos：計算手順
 position iの情報量 )()(log 2 ii HNIC x
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IC

p5,3 = 50%

p5,1 = 50%

p1,4 = 90%
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Sequence logosは、あるポジ
ションに特定の塩基が濃縮され
ている状態をうまく表したい、と
いう思想だが、エントロピーの数
値分布はそうなっていない



Sequence logos：計算手順
 position iの情報量 )()(log 2 ii HNIC x

35

2
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IC

length関数はベクトルの要素数を計算。
p1はA, C, G, Tの出現確率からなるた

め、要素数N = 4。
したがって、20種類からなるアミノ酸配
列のsequence logosの場合はN = 20と
なり、ICの最大値は約4.32となる。
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配列長が500bpのものの
み抽出するための演算子



課題4
1. TAIRから取得した転写開始点上流500bpのmulti-FASTAファイル（

TAIR10_upstream_500_20101028.fa）中には500 bpでない配列が2つ含まれている
。この2つの配列のみを抽出するためには以下のテンプレートコードのどこをどう変更
すればよいか示せ（ここをこう変えるとよい、などでよい）。
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課題4
2. TAIRから取得した転写開始点上流500bpのmulti-FASTAファイル（

TAIR10_upstream_500_20101028.fa）中には500 bpでない配列が2つ含まれている
。この2つの配列の配列長を示せ。

3. このコードは、上流500bpのファイルを読み込んで461番目から500番目の範囲を切り
出して、sequence logosを行っている。この目的を達成するために、subseq関数のデ
フォルトオプションの「start=461とend=500」を利用している。一方、これは上流40bp、
つまり最後から40bpを切り出していることと同義であるため、「end=500と何か」という
オプションで表現することもできる。この何かを示せ。
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課題4のヒント



プロモーター解析とRのバージョン周辺
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バージョンによってできることと
できないことがあるという話



プロモーター解析とRのバージョン周辺
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バージョンによってできることと
できないことがあるという話



プロモーター解析とRのバージョン周辺
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R ver. 3.0.3での実行例を示します。
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R ver. 3.0.3では、特に何の問題もなく上流配
列を取得できます。理由は、param2で指定し
たupstream1000情報が存在するからです。

2013年7月以降のリニューアル

で、コードのコピーがやりずらく
なっています。CTRLとALTキー

を押しながらコードの枠内で左ク
リックすると、全選択できます。



プロモーター解析とRのバージョン周辺
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R ver. 3.1.0でやってみます。



プロモーター解析とRのバージョン周辺
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R ver. 3.1.0でやってみると、
警告メッセージが出ます…。



プロモーター解析とRのバージョン周辺
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R ver. 3.1.0でやってみると、
警告メッセージが出ます…
が一応上流1000bpの配列
は取得できているようです。
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ヒトゲノム最新版パッケージには、
上流配列情報はない(R ver. 3.1.0)



バージョンの違いに気をつけよう
 R本体、パッケージ、データ取得先のデータベース…

 ヒトゲノム（）
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基本的には半年ごとにRの最新版をインストールして利用



バージョン情報取得
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バージョン情報取得手段



プロモーター解析とRのバージョン周辺
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R ver. 3.1.0で出た警告メッセー
ジを要約すると…
・upstreamの情報は使うな
・TranscriptDbオブジェクトを使え
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推奨手順に従った記述法。確か
に上流配列の塩基数を自在に
設定できるので便利ではある。

ヒトゲノムの最新版（hg38）や他
の生物種はどう取り扱うのか？
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利用可能な生物種のアノテーショ
ンデータ関連パッケージを概観。
「三角」のところをクリック。

Gentleman et al., Genome Biol., 5: R80, 2004
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様々な生物種のアノテーションパッ
ケージがあることがわかります。
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ヒトゲノムの最新版(hg38)

ヒトゲノムの最新版(hg38)に対
応したアノテーションパッケージ
はまだ提供されていない…



プロモーター解析とRのバージョン周辺
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ヒトゲノムの最新版(hg38)
パッケージ中には上流配列
データが含まれていない。



プロモーター解析とRのバージョン周辺
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3, 4, 5のいずれもう
まくいかない例です


