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計3回の予定講義内容
◼ バイオインフォマティクス：概論とRの基礎(1/25)

バイオインフォマティクスを学ぶ上でのRの位置づけや、基本的な利用法に関す
る本当に極初級者向けの解説

◼ バイオインフォマティクス：Rパッケージの話(2/22)
Rを利用する際によく聞くパッケージというものの概念的な話や、どのようにして
利用したいパッケージを見つけ出すかなどの話。

◼ バイオインフォマティクス：解析結果の解釈など(3/15)
ガン vs. 正常などの状態の異なるグループ間でのクラスタリングや発現変動解
析を行う実例や結果の解釈についての解説。Rを覚える時間がないヒトでもウェ
ブツールを利用して同様の解析ができる話など。

2Feb 22, 2019

予定講義内容です



資料はコチラ

3Feb 22, 2019

東大 門田 🔎 ①

②

③

①ググって、②私のホームページの、
③講義、のところにPDFがあります（の
でメモなどをとる必要はありません）。



資料はコチラ

4Feb 22, 2019

①本日分はコチラ

①



Contents
◼ R本体とRパッケージの関係

◼ Rパッケージ：BioconductorとCRAN

◼ Rの基本的な利用法のおさらい：Biostringsを用いた翻訳配列の取得
 入力ファイルのダウンロード、Rの起動を作業ディレクトリの変更

 コピペ実行、コードの解説

◼ 複数の例題を実行して理解を深める

5Feb 22, 2019



Rパッケージ

6Feb 22, 2019

パソコンを購入した直後の状態ではほとんど何もできな
いので、いろんなソフトウェアをインストールして使います。
Rも本体をインストールしただけでは大したことができな
いので、いろんなパッケージをインストールして使います。
パッケージ提供サイトとして有名なのは、①Bioconductor
と②CRAN。どういうものが存在するのか概観します。

①

②



Bioconductor
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①Bioconductorの最新リリースでは、②1,649
パッケージが利用可能なようです。②をクリック

①

②



Bioconductor

8Feb 22, 2019

ページ移動直後は、①1,649パッケージが、②ダウンロー
ド?!ランキング順になっています。③1位はパッケージのイ
ンストーラ。上位は基本パッケージが多いです。

①
②

③



Bioconductor
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①6-16位を表示。②はゲノムの座標情報を取り扱う系の
パッケージです。

①

②

②

②



Biostrings

10Feb 22, 2019

①13位の、②Biostringsパッケージは、③生物配列を効
率的に操作する上で有用な関数を多数提供しています。

②
③

①



Contents
◼ R本体とRパッケージの関係

◼ Rパッケージ：BioconductorとCRAN

◼ Rの基本的な利用法のおさらい：Biostringsを用いた翻訳配列の取得
 入力ファイルのダウンロード、Rの起動を作業ディレクトリの変更

 コピペ実行、コードの解説

◼ 複数の例題を実行して理解を深める
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翻訳配列の取得

12Feb 22, 2019

おさらい。前回の講義（2019年1月25日）で、デモを行った
「翻訳配列の取得」は、①塩基配列を入力として、②アミ
ノ酸配列を出力として得る作業でした。

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）

②①



翻訳配列の取得

13Feb 22, 2019

そのときに実行したRスクリプトは、①（Rで）塩基配列解
析の、②の、③例題1でした。

③

①

②



翻訳配列の取得

14Feb 22, 2019

①例題1は、②sample1.fastaというファイルを入力
として利用します。赤枠部分のみを拡大表示します。

①
②



翻訳配列の取得

15Feb 22, 2019

①sample1.fasta上で、右クリックで②「…リンク先を
保存」。保存先は、③Desktop上にあるhogeフォルダ。

③

①

②



翻訳配列の取得

16Feb 22, 2019

大抵の場合、デフォルトの保存先は①ダウ
ンロードになっていますが…

①



翻訳配列の取得

17Feb 22, 2019

大抵の場合、デフォルトの保存先は①ダウ
ンロードになっていますが、②デスクトップ
上にある、③hogeフォルダです！

②

②

③



翻訳配列の取得
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①

①hogeフォルダに、②保存。

②



翻訳配列の取得

19Feb 22, 2019

①ときどきファイルの種類欄がテキストファイルと自動判定され（つ
まり.txtが付加されて）しまうことがあります。sample1.fasta.txtに
なるなどしたら、sample1.fastaに戻してから②保存してください。

②

①



翻訳配列の取得

20Feb 22, 2019

①こんな感じに見えていれば無事ダウ
ンロードができているはずです。②×。

①

②



翻訳配列の取得

21Feb 22, 2019

①hogeフォルダ内に、②sample1.fastaが見え
ていればOK。②の中身は③のような感じです。

①

②

③



翻訳配列の取得

22Feb 22, 2019

目的をおさらい。①hogeフォルダ内にある、②
sample1.fasta中の③塩基配列に対応する翻訳
配列（アミノ酸配列）を得るのが目的。

①

②

②

③



目的をおさらい

23Feb 22, 2019

実際には、プログラム実行結果として、①で指
定した名前の翻訳配列を含む出力ファイルが、
②hogeフォルダ中に保存されます。

②

①
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◼ R本体とRパッケージの関係

◼ Rパッケージ：BioconductorとCRAN

◼ Rの基本的な利用法のおさらい：Biostringsを用いた翻訳配列の取得
 入力ファイルのダウンロード、Rの起動を作業ディレクトリの変更

 コピペ実行、コードの解説

◼ 複数の例題を実行して理解を深める

24Feb 22, 2019



25Feb 22, 2019

Rの起動
①getwd()と打ち込んで、リターンキーを押す。

①



26Feb 22, 2019

Rの起動
①こういうことです。 R起動直後のデフォルトの
作業ディレクトリは、②ユーザ名kadotaの環境
では、「C:/Users/kadota/Documents」です。

①

②



27Feb 22, 2019

Tips：文字サイズ変更
文字サイズを変更したい場合は、①
編集、②GUIプリファレンス

②

①



28Feb 22, 2019

Tips：文字サイズ変更
文字サイズを変更したい場合は、①
編集、②GUIプリファレンス。③sizeの
ところを14とかにしてご利用ください。

②

①

③



29Feb 22, 2019

getwd()
「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。その一方で、②今解析したいファ
イルは、③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。

①

③

②



30Feb 22, 2019

作業ディレクトリの変更
①ファイル、②ディレクトリの変更

②

①



31Feb 22, 2019

作業ディレクトリの変更

①

②

ユーザkadotaの環境ではこのように見え
ている。デフォルトは①ドキュメントなの
で、②の位置がハイライトされている。す
ぐ上の③デスクトップを選択すると…

③



32Feb 22, 2019

作業ディレクトリの変更

①

②

①の部分がDesktopに切り替わる。
②目的のhogeフォルダを選択



33Feb 22, 2019

作業ディレクトリの変更
①の部分がhogeに切り替わる。②OK

①

②



34Feb 22, 2019

もう一度getwd()
一見すると、何も変わってなさそうですが、①
もう一度getwd()を実行すれば、作業ディレク
トリが変更されていることが確認できます。

①



35Feb 22, 2019

もう一度getwd()
さきほどと同様にgetwd()とベタ打ちしてもよいが、キーボー
ドの②上矢印キーを一回押すと、直前に打ち込んだコマンド
（この場合はgetwd()）が表示される。これは打ち込んだのと
同じ意味なので、そのままリターンキーを押せばよい。いくつ
か入力したコマンドがあれば、上矢印キーを押していけば見
られます。行き過ぎたら下矢印キーを押していけば戻れます

①

②



36Feb 22, 2019

確認
①こんな感じで、作業ディレクトリが「…/Desktop/hoge」であれ
ばOK。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。

①



list.files()でフォルダ内を見る

37Feb 22, 2019

①list.files()は、作業ディレクトリの
中身を表示するコマンドです。

①



list.files()でフォルダ内を見る

38Feb 22, 2019

①hogeフォルダの②中身が対応
づいているのがわかりますね。

②

②

①

①



list.files()でフォルダ内を見る

39Feb 22, 2019

①

②

もし①フォルダの中身が何もないときは、
②のように見えるので覚えておきましょう
。character(0)は何もないという意味
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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。

①

②



基本はコピペ

42Feb 22, 2019

エラーなく実行できた場合の全貌。多
少見栄えが異なっていても、エラーと
いう文字が見えていなければOK。



実行結果

43Feb 22, 2019

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



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

①list.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

45Feb 22, 2019

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
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コードの解説

47Feb 22, 2019

一通り入出力の関係が分かったら、中でどのような
ことが行われているのかが気になります。それを解
説していきます。まず、①の行は、入力ファイルの
名前をin_fという名前で取り扱うという宣言です。

①



コードの解説

48Feb 22, 2019

一通り入出力の関係が分かったら、中でどのような
ことが行われているのかが気になります。それを解
説していきます。まず、①の行は、入力ファイルの
名前をin_fという名前で取り扱うという宣言です。な
ので、②R Console画面上で、③in_fと打ち込んでリ
ターンキーを押すと、①と同じ文字列が見られます

①

③

②



コードの解説

49Feb 22, 2019

④

一通り入出力の関係が分かったら、中でどのような
ことが行われているのかが気になります。それを解
説していきます。まず、①の行は、入力ファイルの
名前をin_fという名前で取り扱うという宣言です。な
ので、②R Console画面上で、③in_fと打ち込んでリ
ターンキーを押すと、①と同じ文字列が見られます。
ちなみに④は、コピペ実行後の⑤hogeフォルダの
⑥中身を表示しているだけなので意味合いが異な
ります。

⑤

⑥



コードの解説
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①in_fと同じノリで、②の行は、出力ファイル名を
out_fとして取り扱うという宣言です。③確かに
hoge1.fastaが表示されていますね。ちなみに④二
重クォーテーション(“”)は、中身が文字列という意
味です。

②

③

①

④



コードの解説
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①は、Biostringsというパッケージを使うよ、という
宣言です。「Biostringsパッケージのロード」とか、
「パッケージの読み込み」などと表現します。
PowerPointを使うためにはソフトを起動しないとい
けないようなものだと思えばよいです。

①



Biostrings

52Feb 22, 2019

おさらい。①Biostringsは、Bioconductorが提供
する②13位のパッケージで、結構有名です。

① ②



コードの解説

53Feb 22, 2019

①Biostringsパッケージをロードしたおかげで、②こ
れらの関数が利用可能となるのです。

①

②

②

②



コードの解説
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①readDNAStringSetという名前の関数は、②の入力ファ
イル名に相当するin_fを、③の部分で利用しています。つ
まりreadDNAStringSetは、readという名前からイメージで
きるように、DNA塩基配列を読み込むときに用います。

①

②

③



コードの解説

55Feb 22, 2019

④は、③の入力ファイルの中身がfasta形式だと明示的に指定
していることに相当します。本当はfasta形式がデフォルトなの
で書かなくてもよいのですが、書いてもよいので書いています。
②の中身が⑤であり、これがfasta形式（or FASTA形式）という
ものです。FASTQ形式というNGS生データファイルも、④の部
分をformat=“fastq”とすることで読み込むことができます。

④

⑤

③

②



コードの解説

56Feb 22, 2019

①赤枠内をもう一度コピペ実行し、②readDNAStringSet
関数を用いて読み込んだ結果を格納したfastaという名前
のオブジェクトを表示させます。

①

②③



コードの解説

57Feb 22, 2019

①赤枠内をもう一度コピペ実行し、②readDNAStringSet
関数を用いて読み込んだ結果を格納したfastaという名前
のオブジェクトを表示させます。表示結果。



コードの解説

58Feb 22, 2019

①fastaというオブジェクト（←「もの」という意味）の中身は、
②こんな感じ。

①

①

②



コードの解説

59Feb 22, 2019

①fastaというオブジェクト（←「もの」という意味）の中身は、
②こんな感じ。③入力ファイルの、④中身とよく対応して
いるのがわかりますね。

①

③

①

②

④



コードの解説
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①namesという列の情報が、②FASTA形式ファイル中の
③description行部分（行頭が>で、その後にいろいろ書か
れている部分；ここではkadotaに相当）の情報に相当しま
す。

③

①

②

③



コードの解説
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①seqという列の情報が、②塩基配列部分に相当します。

①

②

②



コードの解説

62Feb 22, 2019

①seqという列の情報が、②塩基配列部分に相当します。
③widthという列の数値情報が、②の塩基配列の長さに
相当します。

①

②

②

③



readDNAStringSet

63Feb 22, 2019

①長ったらしい関数名ですが、意味が分かると納得でき
ます、という話。

①

①



readDNAStringSet

64Feb 22, 2019

①長ったらしい関数名ですが、意味が分かると納得でき
ます、という話。まず、②DNAStringは塩基配列という意
味で、それを③読み込む（read）関数だということ。

③

② ③

②



readDNAStringSet

65Feb 22, 2019

③

②

④

①長ったらしい関数名ですが、意味が分かると納得でき
ます、という話。まず、②DNAStringは塩基配列という意
味で、それを③読み込む（read）関数だということ。④Set
は、集合という意味。DNAStringSetで、塩基配列集合だ
と解釈すればよい。ヒトだって22本の染色体（塩基配列の
集合）からなります。実際にこの関数で読み込めます。

③

②

④



DNAStringSet形式

66Feb 22, 2019

この①readDNAStringSet関数を用いて読み込んだ
②fastaオブジェクトは…

①

② ①



DNAStringSet形式

67Feb 22, 2019

この①readDNAStringSet関数を用いて読み込んだ
②fastaオブジェクトは、③DNAStringSetという形式で
格納されています。実用上は、深く考える必要はなく、

②

③



DNAStringSet形式

68Feb 22, 2019

この①readDNAStringSet関数を用いて読み込んだ
②fastaオブジェクトは、③DNAStringSetという形式で
格納されています。実用上は、深く考える必要はなく、
④こんな感じの見え方なら、「DNAStringSet形式」だ
と判断できればそれで十分です。ちなみに⑤は配列
数は1個ですよ、という意味です。実際そうですね。

④

⑤



translate関数

69Feb 22, 2019

次の①translate関数は、

①



translate関数

70Feb 22, 2019

次の①translate関数は、②さきほどのDNAStringSet
形式のfastaオブジェクトを、③入力としています。

①

② ③

②



translate関数

71Feb 22, 2019

次の①translate関数は、②さきほどのDNAStringSet
形式のfastaオブジェクトを、③入力としています。赤
枠内コピペ実行。④出力情報も同じfastaというオブ
ジェクト名にしています。別の名前（例：hoge）とかで
もいいのですが、特に以前のDNAStringSet形式の
情報を残しておく必要もないのでそうしています。

④
④

②

①

③



translate関数

72Feb 22, 2019

①translate関数実行②前と④後のfastaオブジェクト。

②

④

②

④ ①
①



translate関数

73Feb 22, 2019

①translate関数実行②前と④後のfastaオブジェクト。
違いは赤枠部分。DNA配列を入力として、アミノ酸配
列（Amino Acids）を出力としているので妥当ですね。

②

④

②

④ ①
①



translate関数

74Feb 22, 2019

①translate関数実行②前と④後のfastaオブジェクト。
違いは赤枠部分。DNA配列を入力として、アミノ酸配
列（Amino Acids）を出力としているので妥当ですね。
このことから、Biostringsパッケージが提供する
translateという関数は、入力がDNAStringSet形式で、
出力がAAStringSet形式なのだということを学ぶ。

②

④
①

①

②

④



writeXStringSet

75Feb 22, 2019

最後の①writeXStringSet関数は、DNA塩基配列の
DNAStringSet形式のオブジェクトや、アミノ酸（Amino 
Acids）配列のAAStringSet形式のオブジェクトを、②
formatオプションで指定して形式（デフォルトはfasta）
で、③fileオプションで指定したファイル名で出力して
くれます。

① ③ ②



writeXStringSet
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最後の①writeXStringSet関数は、DNA塩基配列の
DNAStringSet形式のオブジェクトや、アミノ酸（Amino 
Acids）配列のAAStringSet形式のオブジェクトを、②
formatオプションで指定して形式（デフォルトはfasta）
で、③fileオプションで指定したファイル名で出力して
くれます。④DNA or AAどちらでもよいので、
writeXStringSetという名前なのだと理解すればよい。

① ③ ②

④



writeXStringSet
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① ③ ②

④

⑤

⑤

最後の①writeXStringSet関数は、DNA塩基配列の
DNAStringSet形式のオブジェクトや、アミノ酸（Amino 
Acids）配列のAAStringSet形式のオブジェクトを、②
formatオプションで指定して形式（デフォルトはfasta）
で、③fileオプションで指定したファイル名で出力して
くれます。④DNA or AAどちらでもよいので、
writeXStringSetという名前なのだと理解すればよい。
⑤の出力ファイル名情報を格納したout_fは、①
writeXStringSet関数の③fileオプション部分で利用さ
れています。
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複数の例題
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おさらい。これまではずっと、①（Rで）塩基配列解析の、②
の、③例題1の解説を行ってきました。しかし、例題が1つだ
けだと自分のデータを実行する際に、どこをどう変更すれ
ばよいのか理解しづらいのが現実。それゆえ、一般に1つ
の項目内に複数の例題を提供しています。

③

①

②



複数の例題
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①の項目の場合も、②例題2が提供されています。

②

①



例題2
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①の項目の場合も、②例題2が提供されています。
②例題2は、③入力ファイルが、④のような中身と
なっています。計5個の塩基配列ですので、
DNAStringSetの意味が実感できます。

②

③

④



例題2
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①の項目の場合も、②例題2が提供されています。
②例題2は、③入力ファイルが、④のような中身と
なっています。計5個の塩基配列ですので、
DNAStringSetの意味が実感できます。赤枠の結果。

②

③



例題2
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①入力ファイル読み込み後のfastaオブジェクトの中
身。配列長が一定以上の長さになると、②R Console
画面上で1配列1行分で表示しきれなくなるため、③
「…」で表現される。④5配列なので、5になります。

①

①

②

③

④



Tips（小ネタ）
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①や②のようにすれば、任意の配列を抽出すること
ができます（例えばヒトのChr19とChr21の配列のみ
抽出するなど）。他にも一定の長さ以上のものを抽
出することなどもできます。

①

②
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Biostrings
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①（Rで）塩基配列解析において、Biostringsが提供する
関数を利用した項目としては、例えば②などもあります。
もちろんBiostringsパッケージが提供する全ての関数につ
いて紹介しているわけではありません。①

②



Biostrings
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Biostringsが他にどのような関数を提供しているかは、①のリン
ク先（単純にBiostringsでググっても辿れます。）でも見られます。

①



Biostrings
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②

① ③

ここがパッケージ提供サイト①Bioconductor内の、
②Biostringsのページ。③少しページ下部に移動。



Biostrings
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①Documentationのあたりまでくると、②赤枠内に
PDFファイルのリンク先が見られます。例えば③
Biostrings Quick OverviewのPDFをクリックすると…

①

②

③



Biostrings
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こんな感じになります。①ページ下部に
移動しながら、記述内容をみていくと…

①



Biostrings
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①Table 3で、さきほど利用した②translate関数を発見しました。③そ
れがどういう役割を果たすものかに関する記述。こんな感じで挙動が
分かっているものを眺めて、少しづつ使える関数を増やしていくとよい。

①

③
②



Biostrings
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例えば、①これらの関数は…

①



Biostrings
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①ここでも示しています。②のウェブページだけでも
相当な項目数がありますので、まずはBioconductor
のパッケージリストなどを眺めずに、②の様々な興味
ある項目の例題をやって慣れていくとよいと思います。

①

②


