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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
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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
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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
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解析したいファイルsample1.fastaをhoge
フォルダ中に保存(本当は既にhogeフォ
ルダ中に存在するが一般論として説明)
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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フ
ァイルの種類欄に注意すべし

解析したいファイルsample1.fastaをhoge
フォルダ中に保存(本当は既にhogeフォ
ルダ中に存在するが一般論として説明)



作業ディレクトリの変更
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① ②
③

④

⑤
⑥

⑦

④はヒトそれぞれ

「Windows(C:)」となっている
場合もあるが、気にしない



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

character(0)は何もないという意味です



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

Windowsのヒトは、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。
Macintoshはよくわかりません。

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

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
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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）

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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各項目の例題は1つとは限りません。例え
ば4.はエラーが出る例。出力ファイルを盲
目的に信じてはいけない、という典型例で
もあります。入力ファイル(sample4.fasta)を
hogeフォルダにダウンロードしてRを再起
動して実行してみましょう。
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①入力ファイルのダウンロード

②コピペで実行。実行時にエ
ラーメッセージの有無を確認
③出力ファイルを眺める



実行結果
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入力：sample4.fasta 出力：hoge4.fasta

この結果がおかしいと思えるようになりましょう。目的は翻訳
配列の取得で得られた結果は塩基配列。これが、「得られた
結果の合理的な解釈ができるようになる」の意味です。
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エラーの原因は、gene_4の17番目
のポジションがNであることに由来。
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4.のエラー対策として考えられるの
は、Nを含む配列を除くこと。5. はそ
れを実現したコードです。
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Windowsのヒトは、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。Macintoshはよくわかりません。
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4と5の違いは、5のコード中の
黒枠部分が追加されただけ。
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「基本的な利用法4と5」の中で示した条件
判定を内部的に利用していることが分かる。
(Rで)塩基配列解析中では、条件判定を
行って得られた論理値ベクトルをobjという
オブジェクト名で統一的に取り扱っています。



実行結果
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入力：sample4.fasta 出力：hoge5.fasta

エラーの原因であった17番目のポジションにNを含むgene_4が
除かれて、うまく翻訳配列を出力できていることが分かる。尚、
アスタリスク(*)は終始コドンを表すようです。ここで用いたテク
ニックは、ACGTのみからなる塩基配列のフィルタリングと翻
訳の2つ。もちろん前者のフィルタリングのみを行うことも可能。
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ACGTのみからなる塩基配列のフィ
ルタリングを行う場合。
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ACGTのみからなる塩基配列のフィ
ルタリングを行う場合。翻訳配列を
得る部分のコードがないだけです。



Tips
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①「?」のみを打ち込んでリターン。
②「+」は引き続いて打ち込まれるはず
のコマンド入力待ち状態。例えば通常
は「?log」などと?に引き続いて関数名
が打ち込まれるはず。



Tips
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①「?」のみを打ち込んでリターン。
②「+」は引き続いて打ち込まれるはず
のコマンド入力待ち状態。例えば通常
は「?log」などと?に引き続いて関数名
が打ち込まれるはず。
③例えばlogと打ち込むとhtmlマニュア
ルが開き、通常のコマンド入力待ち状
態となる。



Tips
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①「?」のみを打ち込んでリターン。
②「+」は引き続いて打ち込まれるはず
のコマンド入力待ち状態。よくわから
ないまま「+」となってしまうことがたま
にあります。そういう場合はSTOPボタ
ンを押すと通常の”>”状態になります。



Tips（Rの終了）
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右上の×ボタンを押してRを終了
させるのが一番手っ取り早いです



Tips（Rの終了）
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「作業スペースを保存しますか?」
という問いの意味がわからない
段階では「いいえ」でよい。（門田
は基本「いいえ」で終了させる）
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タブ区切りテキストファイルからの情報抽出
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入力1：アノテーションファイル（annotation.txt）

入力2：リストファイル（genelist1.txt）

出力：hoge1.txt

目的：アノテーションファイル（annotation.txt）中の第1列目
に対して、リストファイル（genelist1.txt）中の文字列と一致す
る行を抜き出して、hoge1.txtというファイル名で出力したい。
解析例：
・発現に差のある遺伝子のみのアノテーション情報抽出
・特定のGene Ontology termに含まれるもののみ抽出
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2つの入力ファイル(annotation.txtと
genelist1.txt)をhogeフォルダにダウ
ンロードして実行してみましょう。
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入力1: annotation.txt 入力2: genelist1.txt

出力: hoge1.txt

デスクトップ上にhogeという名前のフォルダがあり、フォルダ中に
annotation.txtとgenelist1.txtが存在するという前提です。メモ帳で開
くと改行コードが崩れている場合は、ワードパッドなどで開くとよい



作業ディレクトリの変更と確認
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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



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

Windowsのヒトは、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。
Macintoshはよくわかりません。



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



40Sep 8-9 2014 NGS速習コース

色についての説明
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色についての説明

4列目でキーワード検索したいときは?上記は1列目でキーワード検索する場合
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解答例
1. 目的のキーワードリストを含むファイルを作成し（例：list.txt）

2. 該当箇所を変更し、R Console画面上でコピペ

一連の作業手順を記述したスクリプトを1
つのファイルとして保存することをお勧め
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ありがちなミス1

作業ディレクトリの変更を忘れて
いるため、in_f1で指定した最初の
ファイルの読み込み段階でエラー
が出る。つまり、実際に行った
フォルダ中にはannotation.txtとい
うファイルは存在しないということ。
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ありがちなミス2

必要な入力ファイルが作業ディレクトリ
中に存在しない。この場合、in_f2で指
定したgenelist1.txtが存在しないため、
それの読み込み段階でエラーが出て
いる。それゆえ、その情報を用いてい
るコマンド部分でエラーが出ている。
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ありがちなミス3

出力予定のファイル名と同じものをエクセルなど別のプログラムで開
いているため、最後のwrite.table関数のところでエラーが出る。対処法
は、出力ファイル名を変更するか、開いている別のプログラムを閉じる。
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ありがちなミス4

実行スクリプトをコピーする際、最後の行のところで改行
を含ませずにR Console画面上でペーストしたため、最後
のコマンドが実行されない（出力ファイルが生成されない）。
これも比較的ありがちなパターンです。コピペ後に無意識
にリターンキーを押すことを心がけるだけでもよいでしょう。
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改行を入れておいたほうが警告が出ない

list.txtファイル作成時に、membraneと打った後に改行を入れた場合（左）と入
れない場合（右）の挙動の違いを把握し、後学のために警告メッセージの意
味を理解しておくとよい。この場合は結果には影響していないことがわかる。
Rは警告メッセージ後の記述内容が比較的分かりやすいのでよく読むべし
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読み込み

①in_f1で指定したファイルを読み込め
②読み込むファイルの最初の行はヘッダー部分です
③ファイルの区切り文字はタブです

① ②

③
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行列data

入力ファイルの中身を正しく
読み込めていることがわかる
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オブジェクトdataの行数と列数は11と4。
webpage中の表記が灰色なのは、特に
やらなくてもいいコマンドだから。
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行列の要素へのアクセス

data[行 , 列]

paramには1という数値
が代入されていたから
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やりたかったことをおさらい

論理値ベクトルobjを用いてTRUEの
要素に対応する行を抽出している
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論理値ベクトルを理解

疑問に思ったら、自分の理解で
きるところから試す。本コード作
成当時はas.character関数を用
いてデータの型を文字列ベクト
ルに揃えていた。

当時as.character関数を用いる
必要があったかどうかは定か
ではないが、少なくとも現在(R 
ver. 3.1.0)はas.character関数
がなくても大丈夫なようだ。
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is.element関数は、 1番目の引
数で指定したベクトル(この場
合x)の要素が2番目の引数で
指定したベクトル(この場合y)の
要素として含まれるか否かを
TRUEまたはFALSEで返す。

論理値ベクトルを理解
ファイル名：rcode_20140908.txt
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論理値ベクトルを理解
ファイル名：rcode_20140908.txt

is.element関数は、 1番目の引
数で指定したベクトル(この場
合x)の要素が2番目の引数で
指定したベクトル(この場合y)の
要素として含まれるか否かを
TRUEまたはFALSEで返す。全
遺伝子から特定の遺伝子群の
位置情報を取得したい場合な
どによく用います。
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1と12は手順が異なるだ
けで実質的に同じです

genelist1.txt
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このコードはヘッダー行
がある場合のものです

入力: annotation.txt

出力: hoge12.txt
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このコードはヘッダー行
がない場合のものです

入力: annotation2.txt

出力: hoge13.txt
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ヘッダー行がない場合

ヘッダー行がある場合
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共通遺伝子を得る作業などは
集合演算用関数を内部的に駆
使します。

Tips（集合演算）
ファイル名：rcode_20140908.txt
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Tips（集合演算）
ファイル名：rcode_20140908.txt 共通遺伝子を得る作業などは

集合演算用関数を内部的に駆
使します。
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table関数も、リードの種類ごと
の出現回数やベクトルの要素
の重複度合いなどを調べる目
的でよく利用されます。

Tips（その他）
ファイル名：rcode_20140908.txt
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is.element関数は大文字と小文
字を区別する点に注意が必要
です。アノテーション情報と対
応付けしたい場合などに、この
ようなことが起こりうることを認
識しておく必要があります。X中
の計5つの要素のいずれもyに
含まれないので、全てFALSEと
なっています。

Tips（その他）
ファイル名：rcode_20140908.txt
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一つの対策は、全部を大文字
に変換してから対応付けを行う
ことです。toupperはベクトル中
の文字を大文字に変更する関
数です。

Tips（その他）
ファイル名：rcode_20140908.txt
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もう一つの対策は、全部を小文
字に変換してから対応付けを
行うことです。tolowerはベクト
ル中の文字を小文字に変更す
る関数です。

Tips（その他）
ファイル名：rcode_20140908.txt


