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ゲノム情報解析基礎
～バイオインフォマティクス基礎知識～

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プログラム

門田幸二（かどた こうじ）
kadota@iu.a.u-tokyo.ac.jp

http://www.iu.a.u-tokyo.ac.jp/~kadota/



講義日程
 4月 7日火曜日（17:15-20:30）PC使用

 嶋田透：ゲノムからの遺伝子予測

 門田幸二：バイオインフォマティクス基礎知識

 4月14日火曜日（17:15-20:30）PC使用
 門田幸二：Rで塩基配列解析1

 4月21日火曜日（17:15-20:30）PC使用
 嶋田透：ゲノムアノテーション、遺伝子の機能推定、EST、RNA-seqなどによる発

現解析

 門田幸二：Rで塩基配列解析2

 4月28日火曜日（17:15-19:00頃）PC使用
 勝間進：非コードRNA、小分子RNA、エピジェネティクス

 講義後、小テスト

2Apr 7 2015

全てPC使用予定です



各講義科目へのアクセス

3Apr 7 2015

「ゲノム情報解析基礎」の場合

① ②

③



バイオインフォ関連情報

4Apr 7 2015

前半はこのページを使います。



学会

5Apr 7 2015

バイオインフォマティクスの
名前を冠した学会があります

②

②

①



学会

6Apr 7 2015

今年の年会は京都
で10月29-31日です



相談窓口

7Apr 7 2015

せっかくなので有効利用して
はいかが?質問しづらい場合
は、門田が代理で質問します
のでお気軽にご相談ください。



相談窓口

8Apr 7 2015

気軽に質問してい
ることが分かります



講習会など

9Apr 7 2015

通称「NGS速習コース」。昨
年9月に実施。平均80名程度
が2週間朝から晩まで受講。



NGS速習コース
 120名以上でも対応可能なアグリバイオ所有の無線LANを利用
 「速習」コースで必要な環境構築済みのアグリバイオ所有PCを60台準備
 2週間連続であることを考慮し、受講人数を最大80名程度に限定

10Apr 7 2015

昨年度は「全日程受講
申込者」のみで実施。

アグリバイオ講義風景(約120名) 「速習」コース講義風景(約80名)



NGS速習コース

11Apr 7 2015

通称「NGS速習コース」。昨
年9月に実施。平均80名程度
が2週間朝から晩まで受講。



ウェビナー

12Apr 7 2015

Youtube版とPDF版
をダウンロード可能

①

②



Slideshare

13Apr 7 2015

Slideshareにも
豊富な情報あり



HPCI人材養成プログラム

14Apr 7 2015

アグリバイオと
相補的な関係

②

①

②



HPCI人材養成プログラム

15Apr 7 2015

アグリバイオと
相補的な関係



(Rで)塩基配列解析

16Apr 7 2015

アグリバイオの講
義で利用します



Biopapyrus

17Apr 7 2015

検索でよく引っかかります



NGS現場の会

18Apr 7 2015

7月に研究会があるようです



NBDCとDBCLS

19Apr 7 2015

様々な情報が統
合されています



NBDCとDBCLS

20Apr 7 2015

①年に5-6か所で講習

会が開催されているよう
です。②NGS速習コー
スはNBDCとアグリバイ
オの共同事業です。

①

②



NBDCとDBCLS

21Apr 7 2015

①年に5-6か所で講習会

が開催されているようで
す。②NGS速習コースは、
主にNBDCとアグリバイ
オの共同事業です。



NBDCとDBCLS

22Apr 7 2015

例えば、「silkbase」
で検索してみると…



統合TV

23Apr 7 2015

Integbioデータベースカ

タログの使い方を紹介し
た解説動画もあります



統合TV

24Apr 7 2015

①クリックすると動画が始まり
ます。②「TOGO TV curated」
というのもあります。

①

②



統合TV

25Apr 7 2015

統合TVを有効利用して、

様々なウェブサイトや
ツールを使いこなそう。

②



(Rで)塩基配列解析

26Apr 7 2015

後半は、「(Rで)塩基配列解析」
の基本的な利用法を紹介します。



(Rで)塩基配列解析

27Apr 7 2015

①貸与PCは、基本的にこのウェ
ブページの推奨手順通りにR本

体および必要なパッケージのイ
ンストールを行っています。この
手順に沿ってインストールを行え
ば、来週以降は持込PCで講義

を受けることができます。講義の
後半は、②「基本的な利用法」の
一部を行います。

① ①

② ②



Rの起動

282015.04.03版

起動直後の状態です



基本的な利用法

292015.04.03版

数値計算ができます



Rの終了

302015.04.03版

通常のソフトウェアと同様、左上
の赤丸ボタンを押せばよい。



Rの終了

312015.04.03版

「ワークスペースのイメージファイルを保存し
ますか?」というダイアログが出るが、最初の
うちは「保存しない」でよい。（間違って「保
存」を押してしまっても.Rapp.historyというドッ
トから始まる隠しファイルが作成されるだけ
なので特に問題はない。ユーザ名kadotaの
環境では、/Users/kadota/.Rapp.historyにイ
メージファイルが自動作成される。尚、隠し
ファイルは通常は表示されない。



(Rで)塩基配列解析

322015.04.03版

基本的な塩基配列解析から、NGS

データ取得、マッピング、統計解析、
作図などができます。このウェブ
ページは、サンプルデータと解析例
を徹底的に充実させています。項目
数が非常に多いですが、慣れです。



解析基礎1：翻訳配列取得

332015.04.03版

塩基配列を入力として、そ
の翻訳されたアミノ酸配列
を取得することができます



342015.04.03版

hogeフォルダの作成
デスクトップにあるhogeフォル
ダ中のファイルを解析するや
り方として説明します



352015.04.03版

ファイルの保存
①解析したいファイル
sample1.fastaをhogeフォルダ中
に保存。②勝手に.txtという拡張
子が追加されてしまいますので、
戻しておきましょう。

①

②



362015.04.03版

ファイルの保存
基本Rで取り扱うので、エ
ディタもRのものを利用した
ほうが無難です。



作業ディレクトリの変更

372015.04.03版

R起動直後のデフォルトの作業
ディレクトリは、ユーザ名kadota
の環境では、「/Users/kadota」で
す。その一方で、今解析したい
ファイルはデスクトップ上にある
hogeなので、作業ディレクトリをそ
こに変更する必要があります。
「getwd()」は、現在の作業ディレク
トリを表示させるコマンドです。



作業ディレクトリの変更

382015.04.03版

①

②

③

デスクトップのhogeを指
定して「開く」を押す。



getwd()と打ち込んで確認

392015.04.03版

当たり前ですが、解析したいディレ
クトリ（またはフォルダ）を正しく指
定できていなければエラーに遭遇
します。また、解析したいファイル
が存在しない状態でもエラーが出
ます。



実際のhogeフォルダとR操作画面の関係

402015.04.03版

ファイル保存前 ファイル保存後

character(0)は何もないという意味



基本はコピペ

412015.04.03版

①一連のコマンド群をコピーして
②R Console画面上でペースト。

①

②



基本はコピペ

422015.04.03版

ペースト直後の状態。「リ
ターンキー」を押す。



基本はコピペ

432015.04.03版

「リターンキー」を押すとコピ
ペしたコードが実行される。
無事実行が終わると、このよ
うな画面になる。



実行結果

442015.04.03版

実行前のhogeフォルダ

実行後のhogeフォルダ

出力ファイル名として指定
したhoge1.fastaが生成さ
れていることが分かります



実行結果

452015.04.03版

実行前のhogeフォルダ

実行後のhogeフォルダ

「list.files()で表示される結果」と
「実行後のhogeフォルダの中身」
は当然同じです



実行結果

462015.04.03版

入力：塩基配列ファイル（sample1.fasta） 出力：アミノ酸配列ファイル（hoge1.fasta）

入力ファイル中の塩基配列は、3
の倍数の12塩基長、ACGTのみ
からなるので何のエラーも出ない



コドン表

47Mar 5-6 2015, HPCI講習会

http://ja.wikipedia.org/wiki/%E3%82%B3%E3%83%89%E3%83%B3


