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自己紹介（アグリバイオインフォマティクス）

 学歴および職歴
 2002年3月 東京大学・大学院農学生命科学研究科 博士課程修了
 2002年4月 産業技術総合研究所・生命情報科学研究センター
 2003年11月 放射線医学総合研究所・先端遺伝子発現研究センター
 2005年2月~  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人材養成プログラム（科学技術振興調整費: 2004/10-2009/3）
アグリバイオインフォマティクス教育研究プログラム（特別教育研究経費: 2009/4~2014/3）

 アグリバイオインフォマティクス教育研究プログラム
 他大学の学生や社会人も受講できる、希少なバイオインフォ教育プログラム
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ハンズオン講義（PCを用いた実習を
含むバイオインフォマティクス講義）の
実務派。①2014（平成26年度）以降は
外部予算が切れ、カナリ厳しい状況

1科目以上
の合格者数

①
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①受講人数は増加傾向。
②スタッフはどんどん減少。
③担当講義時間は着実に
増加（20コマ×1.5hr = 30hr）。

①

②

③



ハンズオン講義風景
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講義室の後方はパイプ
椅子。約130名。①私。

①
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アグリバイオ
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ホームページ
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メンバー
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①

①メンバーページ。②プログラム代表者
は研究科長。③ほぼ専任の教員は2名。

②

③
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ほぼ専任の教員2名は、①ここに相当。
②受講生のほとんどは修士の学生。

①

②



Nov 6 2015, 第18回MBI研究発表会

教育プログラム
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大きく3つのカテゴリーに分けられる。受講人数
の多い順に①基礎、②方法論、③先端トピックス

①

②

③
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教育プログラム
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①基礎は全部で4科目

①
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教育プログラム
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①基礎の科目の平均受講者数
は98.3名。開催期間は4-5月。

生命科学系データベース（DB）、

ホモロジー検索、モチーフ解析、
Perlプログラミング、系統樹推定

統計（回帰分析、分散分析、主
成分分析、クラスター解析）、R

Rを用いた塩基配列解析の基

礎、ゲノムアセンブリ、遺伝子
予測、NGS、small RNA解析

立体構造DB、X線結晶構造
解析、NMR、構造予測

①
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教育プログラム
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②方法論の科目の平均受講者数
は42.8名。開催期間は概ね5-7月。

NGS、プロテオーム解析

（翻訳後修飾）、トランスク
リプトーム解析（GO解析）

ポテンシャルエネルギー、分
子動力学法とモンテカルロ
法、複合体構造モデリング

分子系統樹、ゲノム系統学、
分岐年代推定、集団遺伝

ニューラルネットワーク、
サポートベクターマシン、
隠れマルコフモデル

代謝DB、タンパク質の測
定、PLS分析、スケールフ

リーネットワーク、リンク解
析、生体のモジュラリティ

トランスクリプトーム
解析（マイクロアレイ
解析）、統計、R

②
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教育プログラム
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③先端トピックスの2科目の平均受講者
数は25.9名。開催期間は概ね7-9月。

NGSデータベース、アセ
ンブル、マッピング、R

バクテリアゲノム解
析、GC含量、ヌクレ
オソーム、メタゲノム

③
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Rを多くの講義で利用
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アグリバイオは、フリーソフトウェアRを使
う講義科目が多いのが特徴（といわれる）



ハンズオン講義風景
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インターネット接続は無線LAN。一回の講義
は約3時間（2コマ連続）。バッテリー駆動にす
ることでOAタップ配線の労力を省いている。



ノートPC保管場所は
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①講義室後方の小部屋（旧映写室）に、②PC
を24台収容可能なPC用キャビネットを3つ配置。
翌日の講義に備え、講義後に充電して帰宅。

①

②

②
②



出席はバーコード管理
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受講生には、バーコードつきの受講証を発行。
①受講生はこの講義室後方の小部屋にて、
②バーコードリーダーで読み取り、貸与PCと
関連づけて貸し出す。

①

②



保有PCの劣化が深刻
 Panasonic Let’s noteシリーズ（Windows 7以降）
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①2011年以前の46台は、3時間の講義
後半でぞくぞくとバッテリー切れに…

①



ハンズオン講義風景
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講義の度にOAタップの配線を行えばどうに
かなるが…。受講人数の多い年度初めに2
回やりましたが、それだけでもヘロヘロでした。



自己紹介（アグリバイオインフォマティクス）

 学歴および職歴
 2002年3月 東京大学・大学院農学生命科学研究科 博士課程修了
 2002年4月 産業技術総合研究所・生命情報科学研究センター
 2003年11月 放射線医学総合研究所・先端遺伝子発現研究センター
 2005年2月~  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人材養成プログラム（科学技術振興調整費: 2004/10-2009/3）
アグリバイオインフォマティクス教育研究プログラム（特別教育研究経費: 2009/4~2014/3）

 アグリバイオインフォマティクス教育研究プログラム
 他大学の学生や社会人も受講できる、希少なバイオインフォ教育プログラム

19Nov 6 2015, 第18回MBI研究発表会

数名講義補助がいますが、それでも100
人以上のハンズオンはアリエナイ規模。

①

②



ビッグデータといえば
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次世代シークエンサ（Next-Generation 
Sequencer; New Generation Sequencer; 
NGS）を多くのヒトがイメージします。

Togo picture gallery by DBCLS is Licensed 

under a Creative Commons 表示 2.1 日本 (c)

PacBio RS II Illumina MiSeq Illumina HiSeq

http://creativecommons.org/licenses/by/2.1/jp/


NGSデータ解析戦略
 解析受託企業に外注：Linuxコマンドを知らなくてもよい



 クラウド（ウェブツール）：Linuxコマンドを知らなくてもよい
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

 Linuxコマンドを駆使（旧来型）
 なるべく自力で解析

 LinuxコマンドやNGS解析用プログラムのインストールなどを練習
し、スパコンを使いこなす

 NBDC/東大アグリバイオの「NGSハンズオン講習会」の方向性
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自分の置かれている環境・予算・ポリシーに
よっても異なる。どの選択肢でも正解かも…



 解析受託

NGS用カリキュラム
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①

H26年3月にNBDCによって、NGS解析に特化した
「バイオインフォマティクス人材育成カリキュラム（
次世代シークエンサ）」が策定された。



 解析受託

NGS用カリキュラム
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カリキュラムは、最低限必要とされる知識・
技術を2週間程度で身につけることを想定
した「速習」と、時間をかけて習得すること
を想定した「速習以外」に分かれている。



 解析受託

NGS速習コース講習会
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①

平成26年9月に、終日2週間ぶっ
通し（土日除く）で講習会を開催。



Nov 6 2015, 第18回MBI研究発表会

NGS速習コース講習会
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速習コース講習会の講義資料
や動画は、①こちらから公開。

①
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NGS速習コース講習会

26

①報告書はこちら。実際に受けたヒトの感
想や要望・不満をそのままコピペで掲載。
世話人が都合よくプレゼンするよりも、こ
ちらを眺めるほうがより客観的かも。

①



NGS速習コース講習会
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実施日 実施時間 項目番号および項目 レベル 形式 担当講師(所属)

9月1日 10:40-12:00 1-1. OS、ハード構成 初級 講義 中村保一(DDBJ)

13:15-14:45 1-2. ネットワーク基礎 初級 講義 中村保一(DDBJ)

15:00-18:15 1-3. UNIX I 初級 実習 仲里猛留(DBCLS)

9月2日 10:30-18:15 1-3. UNIX I 中級 実習 仲里猛留(DBCLS)

9月3日 10:30-18:15 1-4. スクリプト言語(シェルスクリプト) 中級 実習 服部恵美(Amelieff)

9月4日 10:30-18:15 1-4. スクリプト言語(Perl) 中級 実習 服部恵美(Amelieff)

9月5日 10:30-14:45 2-1. 配列解析基礎 初級 実習 坊農秀雅(DBCLS)

15:00-18:15 2-2. バイオ系データベース概論 初級 実習 小野浩雅(DBCLS)

9月8日 10:30-12:00 3-1. R基礎1 初級 実習 門田幸二(東京大学)

13:15-14:45 3-2. R基礎2 初級 実習 門田幸二(東京大学)

15:00-18:15 3-3. R各種パッケージ 中級 実習 門田幸二(東京大学)

9月9日 10:30-14:45 3-4. R Bioconductor I 中級 実習 門田幸二(東京大学)

15:00-18:15 3-5. R Bioconductor II 中級 実習 門田幸二(東京大学)

9月10日 10:30-12:00 4-1. 次世代シークエンサ基礎I 初級 講義 倉田哲也(NAIST)

13:15-14:45 4-2. 次世代シークエンサ基礎II 初級 講義 倉田哲也(NAIST)

15:00-18:15 4-3. 次世代シークエンサ実習I 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

9月11日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (ChIP-seq) 初級 実習 河岡慎平(ATR)

15:00-16:30 6. 分子生命科学 初級 講義 河岡慎平(ATR)

16:45-18:15 5-1. ゲノム情報倫理概論 初級 講義 箕輪真理(NBDC)

川嶋実苗(NBDC)

9月12日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (多型解析) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

15:00-18:15 4-4. 次世代シークエンサ実習II (RNA-seq) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

実際の講義日程、項目、内容の全貌。講
義の時間配分はほぼカリキュラム通り。



受講生の要望・不満
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実施日 実施時間 項目番号および項目 レベル 形式 担当講師(所属)
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9月5日 10:30-14:45 2-1. 配列解析基礎 初級 実習 坊農秀雅(DBCLS)

15:00-18:15 2-2. バイオ系データベース概論 初級 実習 小野浩雅(DBCLS)

9月8日 10:30-12:00 3-1. R基礎1 初級 実習 門田幸二(東京大学)

13:15-14:45 3-2. R基礎2 初級 実習 門田幸二(東京大学)

15:00-18:15 3-3. R各種パッケージ 中級 実習 門田幸二(東京大学)

9月9日 10:30-14:45 3-4. R Bioconductor I 中級 実習 門田幸二(東京大学)

15:00-18:15 3-5. R Bioconductor II 中級 実習 門田幸二(東京大学)

9月10日 10:30-12:00 4-1. 次世代シークエンサ基礎I 初級 講義 倉田哲也(NAIST)

13:15-14:45 4-2. 次世代シークエンサ基礎II 初級 講義 倉田哲也(NAIST)

15:00-18:15 4-3. 次世代シークエンサ実習I 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

9月11日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (ChIP-seq) 初級 実習 河岡慎平(ATR)

15:00-16:30 6. 分子生命科学 初級 講義 河岡慎平(ATR)

16:45-18:15 5-1. ゲノム情報倫理概論 初級 講義 箕輪真理(NBDC)

川嶋実苗(NBDC)

9月12日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (多型解析) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

15:00-18:15 4-4. 次世代シークエンサ実習II (RNA-seq) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

全部ハンズオン講義（実習）形式にして!もちろん個
別の講師への不満ではなく、カリキュラム改善要望



受講生の要望・不満
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15:00-16:30 6. 分子生命科学 初級 講義 河岡慎平(ATR)

16:45-18:15 5-1. ゲノム情報倫理概論 初級 講義 箕輪真理(NBDC)

川嶋実苗(NBDC)

9月12日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (多型解析) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

15:00-18:15 4-4. 次世代シークエンサ実習II (RNA-seq) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

計10日分を10人で担当。講師数が増
えるほど全体の連携は低下傾向に…。



 解析受託

NGSハンズオン講習会
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①

平成27年7-8月に、計14日間の講習会を開催



NGSハンズオン講習会

 7月22日（水）：Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田 透先生）

 7月23日（木）：Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口昌雄先生、後半：門田）

 8月6日（木）：NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：予備日

 8月27日（木）：予備日

 8月28日（金）：予備日
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受講生の要望に応えて…①講師数を減らし
項目間の連携強化。②Python追加。③NGS
解析部分を増加(2.5から4日分)。④統計解析
追加。⑤ハンズオンのみ。⑥予備日の確保。



申込者数（5/15締切時点）

 7月22日（水）：85名。Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田 透先生）

 7月23日（木）：93名。Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：86名。スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：94名。スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：90名。スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：96名。データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：98名。データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：113名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：110名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：113名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口先生、後半：門田）

 8月6日（木）：104名。NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：予備日

 8月27日（木）：予備日

 8月28日（金）：予備日
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最も受講希望の多かった8/3-5の
項目(113名、110名、113名)を
8/26-28の予備日に開催して分散。



申込者数（5/15締切時点）

 7月22日（水）：85名。Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田 透先生）

 7月23日（木）：93名。Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：86名。スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：94名。スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：90名。スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：96名。データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：98名。データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：87名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：84名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：85名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口先生、後半：門田）

 8月6日（木）：104名。NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：26名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月27日（木）：26名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月28日（金）：28名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口先生、後半：門田）
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最も受講希望の多かった8/3-5の
項目(113名、110名、113名)を
8/26-28の予備日に開催して分散。



申込者数（7/22開催時点）

 7月22日（水）：81名。Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田 透先生）

 7月23日（木）：86名。Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：80名。スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：84名。スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：83名。スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：80名。データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：85名。データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：82名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：77名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：78名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口先生、後半：門田）

 8月6日（木）：95名。NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：24名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月27日（木）：25名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月28日（金）：28名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口先生、後半：門田）
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講習会開催当日までに一
定数がキャンセル連絡。



申込者数→受講者数

 7月22日（水）：81→59名。Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田先生）

 7月23日（木）：86→67名。Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：80→69名。スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：84→67名。スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：83→64名。スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：80→68名。データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：85→68名。データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：82→71名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：77→59名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：78→65名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（アメリエフ 山口先生、門田）

 8月6日（木）：95→71名。NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：24→32名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月27日（木）：25→29名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月28日（金）：28→33名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（アメリエフ 山口先生、門田）
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実際の受講者数。B日程での受講人
数増加は、追加募集を行ったため。

B日程

A日程



講習会では1日だけだが…

 7月22日（水）：81→59名。Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田先生）

 7月23日（木）：86→67名。Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：80→69名。スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：84→67名。スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：83→64名。スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：80→68名。データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：85→68名。データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：82→71名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：77→59名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：78→65名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（アメリエフ 山口先生、門田）

 8月6日（木）：95→71名。NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：24→32名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月27日（木）：25→29名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月28日（金）：28→33名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（アメリエフ 山口先生、門田）
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受講希望者には、一週間程度はか
かるかなり厳しい事前準備や予習
を要求し、Linuxコマンドがある程度
使えることを前提として①7/23のハ
ンズオン講義を行った。

①

①



まとめ1
 時代はハンズオン

 受講生の多くは、聞くだけの講義を必要とはしていない。

 講義映像の公開を前提としていても、エラー遭遇時にその場で質問できるのがあ
りがたいらしい。

 受講人数規模によって教えられる内容は異なる
 受講人数が多いと、クラウド（ウェブツール）系実習は困難。悩ましいところ

 講義補助員(TA)の確保は必須

 アグリバイオ大学院講義では、TAが数名のみなのでRを中心として教えざるをえない

 NGSハンズオン講習会では、TA数名のみでLinuxを教えられたが、やる気があり且つ
予習をきっちり行ってきた受講生の割合が多かったため。

 設備（ノートPC）の劣化は深刻
 スタッフを増やすか、4年で完全にリプレイス可能な予算規模の確保
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実務担当者の私見としては、来
年度の実施体制が非常に不安。



まとめ2
 理想的な講義体制

 少人数の講師

 講義内容の重複を避けられる

 一貫した講義のノリ

 研究と教育（講義）のバランス
 教育の比重を高くせざるを得ないため、研究できる状況にない

 H26年度のNGS速習コース講習会（10日間）

 自分の担当は2日間。

 全体統括（事前準備や他の講師の補助）、報告書の作成などで実質的
に3か月分ほどを費やす。

 H27年度のNGSハンズオン講習会（14日間）

 自分の担当は4日間。NGS分野の進展に合わせてほぼ新規作成。

 ポスドクさんがいなくなった分の仕事（PC関連作業）も担当。
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「講義や講習会などのアウトリーチも(手を抜い
て)やった実績（だけ）を増やす → 研究時間
確保 → 業績増加 → 研究費獲得 → …」
とは対極の方向性で（やらざるを得ない状況な
ので）、行けるところまで行くのみ！



Rで…
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①と②のウェブページは、よりよいデータ解析の
ための指南書、ノウハウ集、リンク集のようなも
の。③講義や講演資料などの各種教材も含む。

①

②

③
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