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講義予定
 4月17日月曜日（17:15-20:30）

 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、Rのイントロダクション

 4月18日火曜日（17:15-20:30）
 門田幸二：Rで塩基配列解析1、multi-FASTAファイルの各種解析

 4月24日月曜日（17:15-20:30）
 嶋田透：ゲノムアノテーション、遺伝子の機能推定、RNA-seqなどによ
る発現解析、比較ゲノム解析

 門田幸二：Rで塩基配列解析2、Rパッケージ、k-mer解析の基礎

 5月01日月曜日（17:15-19:00頃）
 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 17 2017

全てPC使用予定です



各講義科目へのアクセス
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①教育プログラム、②各講義のペー
ジ、③「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
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①「ゲノム情報解析基礎」のページ。
②前半はこのページを使います

②

①



学会
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①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今年の年会は2017年9月末

②

①



相談窓口
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せっかくなので有効利用してはいかが?

①



相談窓口
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気軽に質問してい
ることが分かります

①



NGS用カリキュラム

8Apr 17 2017

①

①2014年3月に策定されたNGS用カリキュラム。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「速習以外」に分かれている



NGS速習コース講習会
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①「速習」コースのほうを2014年9月に
試行実施。平均約80名が10日間受講

①



NGSハンズオン講習会
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①ハンズオンに特化した講習会を実施。
2015年は約60名で計14日間、
2016年は約60-90名が12日間受講

①



NGSハンズオン講習会
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①

①NGSハンズオン講習会の公式サイ
トはNBDCから提供。②ほぼ完全な
講義資料や映像をフリーで視聴可能

②



ゲノム情報解析=NGS解析
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①「ゲノム情報解析基礎」で教えら
れる内容は全体のごく一部。この科
目では、フリーソフトRで塩基配列解
析を行う基本スキルの伝授のみ

アグリバイオの教育プログラム

①



講習会関連
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①（おそらくこれ以外にも）各自の事情や感性に
合った講習会があると思います。教え方はヒトそれ
ぞれなので色々出られてみてはいかがでしょうか

①



自習用教材
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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

①
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(Rで)塩基配列解析

15

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している。
この手順通りにやれば、以降は基本的
に持込PCで受講可能。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
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起動直後は画面いっぱいに開くので…

①



Rの起動
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黒点線で囲まれた部分
が「Rコンソール画面」



基本的な利用法
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数値計算ができます



Rの終了
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①

①通常のソフトウェアと同様、右
上の×ボタンを押せばよい。②
「作業スペースを保存しますか?」
というダイアログが出るが、最初
のうちは「いいえ」でよい。（「は
い」を押してしまっても.Rdata
と.Rhistoryという2つのファイルが
作業ディレクトリ上に作成される
だけなので特に問題ない）

②



(Rで)塩基配列解析
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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



(Rで)塩基配列解析
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練習として①の項目を行います

①



解析基礎1：翻訳配列取得

22Apr 17 2017

①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

①



23Apr 17 2017

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。
①デスクトップ上にhogeフォルダを作成

①
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ファイルの保存

②

③

④

⑤

①解析したいsample1.fastaのファイル名部分で
右クリックして②対象をファイルに保存。③デス
クトップ上に作成した④hogeフォルダに⑤保存

①



25Apr 17 2017

ファイルの保存
ときどき拡張子が*.txtなどと勝手に変わってい
ることがあるので①ファイルの種類欄に注意。
ここでは②FASTA形式ファイルであることを示
す.fastaになっていることを確認して③保存

②

③

①



作業ディレクトリの変更
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R起動直後のデフォルトの作業ディレクトリは、
①ユーザ名kadotaのWindows環境では、
「C:/Users/kadota/Documents」。その一方で、
今解析したいディレクトリ（フォルダ）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

①



作業ディレクトリの変更

27Apr 17 2017

④

⑤

⑥
⑦

①ファイル、②ディレクトリの変更。
③「Windows(C:)」となっている場合
もあるが、気にしない。⑤ヒトに
よって異なり、 貸与PCの場合はiu

①

② ③

⑧



getwd()と打ち込んで確認
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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
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ファイル保存前 ファイル保存後

①character(0)は何もないという意味

①



基本はコピペ
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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。ブラウザがInternet Explorerの場合は、
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。トリプルクリックでもよい。
全選択の場合はできるかぎりこのやり方にしましょう

①

②



基本はコピペ
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エラーなく実行できた場合の全貌



実行結果
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実行前のhogeフォルダ

実行後のhogeフォルダ

①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

①



入出力の関係
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①入力はsample1.fasta、
②出力はhoge1.fasta

②

①



実行結果
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実行前のhogeフォルダ

実行後のhogeフォルダ

①「list.files()で表示される結果」と②「実
行後のhogeフォルダの中身」は当然同じ

① ②



実行結果
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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
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http://ja.wikipedia.org/wiki/%E3%82%B3%E3%83%89%E3%83%B3
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(Rで)塩基配列解析

37

①の手順に従ってインストールを行えば、以降
は持込PCでも講義を受けることができます。貸
与PC利用のヒトも一通り眺めておきましょう

① ①



パッケージインストール確認
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キーボードの上矢印キーを1
回押すと直前に打ち込んだコ
マンドが表示される。もう一度
リターンキーを押して実行す
ると、何のメッセージも表示さ
れなくなる。これもエラーが出
ていないのでOK



パッケージインストール確認
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キーボードの上矢印キーなど
を利用して、次にShortRead
パッケージの確認を行う。エ
ラーメッセージが出ていない
ことがわかる。



パッケージインストール確認
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スペルミスに注意



おまけ1：Biostrings
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①Biostringsというパッケージは、②この
部分でロードして使っていますが…同じ結
果が得られる別のやり方も存在します

①

②



おまけ1：seqinr
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これです。①seqinrというパッケージを、
②この部分でロードして使っています

①

②



おまけ2
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①平成27年度NGSハンズオン講習会では、②R
のパッケージについてや、バージョンの違いに
起因する問題など、より詳細な情報が7/29およ
び7/30分の講義資料として提供されています

②

①


