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日本乳酸菌学会誌の連載第13回 1



W1：L. rhamnosus GG

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 2

①ゲノム配列決定論文。
②フルテキストを閲覧

Kankainen et al.,PNAS, 106: 193-198, 2009

①

②



W1：L. rhamnosus GG

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 3

①Table 1で、②L. rhamnosus
GGの基本情報が見られる。

①

②



W1：L. rhamnosus GG

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 4

①Materials and Methods。

①



W1：L. rhamnosus GG

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 5

①L. rhamnosus GGのAccession番号は
、②FM179322。②のリンク先をクリック

②

①



W2：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 6

①ここに飛ばされます。②赤枠部分のデ
フォルトの表示は、③GenBank形式です。

①

③
②



W2：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 7

①

①の部分を



W2：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 8

①の部分を、②FASTA(text)にすることで…

①

②



W2：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 9

FASTA形式に切り替わります。ただ、ここでは
表示がFASTA形式なだけで、右クリックで保
存できたりするわけではない。FASTA形式で
保存するやり方は次のスライドで示します。



W2：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 10

①Send to、

①



W2：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 11

①Send to、②File、

①

②



W2：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 12

①Send to、②File、③がFASTA形式になって
いることを確認して、④Create File。

①

②

③

④



W2：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 13

①Send to、②File、③がFASTA形式になって
いることを確認して、④Create File。こんな感
じになります。⑤デフォルトはsequence.fasta
なので、

⑤



W2：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 14

①Send to、②File、③がFASTA形式になって
いることを確認して、④Create File。こんな感
じになります。⑤デフォルトはsequence.fasta
なので、⑥FM179322.fastaというファイル名で
、⑦保存。

⑥

⑦



W3：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 15

①GenBank形式で再表示。原著論文のTable 1で
はゲノムサイズが3.01Mbpと書かれていたが、②

正確には3,010,111 bpであることがわかる。また、
③ATCC 53103という菌株であることもわかる。

①

②

③



W3：FM179322

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 16

①少しページ下部に移動したところ。②
FEATURESのところの、③source部分を眺めるこ
とで、Taxonomy IDが568703であることもわかる。

①

②

③



W4：注意点

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 17

Taxonomy IDを辿っていくと、別グループの原著
論文に行きついてしまい混乱する例を示します。
①568703をクリック

①



W4：注意点

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 18

こんなページに飛びます。①との
ことなので、②の部分をクリック

①②



W4：注意点

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 19

こんなページに飛びます。現在は①の論文か
ら辿ってきたFM179322 →②NCBI:txid568703

を眺めています。③ページ下部に移動。

Kankainen et al.,PNAS, 106: 193-198, 2009
①

③

②



W4：注意点

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 20

①このあたりまでページ下部に移動。②の論
文から辿ってきたはずなのに、なぜか③
Referenceとして提示されているものが、④異
なる論文であることがわかります。④をクリック

①

Kankainen et al.,PNAS, 106: 193-198, 2009
②

③

④



W5：別の論文

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 21

①同一菌株に対する別グループからのゲ
ノム配列決定論文。②フルテキストを閲覧

Morita et al., J Bacteriol., 191: 7630-7631, 2009

①

②



W5：別の論文

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 22

①ページ下部に少しスクロール。

①



W5：別の論文

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 23

①このあたりまで移動。②このゲノ
ムの基本情報が書かれている。

①

②



W5：別の論文

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 24

①また少しページ下部に移動。
②Accession番号はAP011548。

①

②



W5：別の論文

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 25

①の記述内容を眺めて事情を把握。

①



W6：AP011548.fasta

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 26

①AP011548のページにアクセス。

①



W6：AP011548.fasta

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 27

①GenBank、②FASTA(text)

①

②



W6：AP011548.fasta

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 28

全選択して、中身をAP011548.fasta
というファイル名で保存。



W7：Gepard

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 29

①Gepardプログラムの場所に移動

Krumsiek et al., Bioinformatics, 23: 1026-1028, 2007

①



W7：Gepard

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 30

①URLがちょっと変わっていますが、気にしない。

Krumsiek et al., Bioinformatics, 23: 1026-1028, 2007

①



W7：Gepard

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 31

①論文自体は若干古いですが、②バクテリアゲノム
程度ならこれで十分です。③ちょっと下に移動。

①

②

③



W7：Gepard

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 32

②このあたりまで移動。GepardはJavaプログラムな
ので、③Javaをインストールしておきましょう。

②

③



W7：Gepard

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 33

①jar fileをクリックしてダウンロードしましょう。これが
Gepardプログラムの実体です。Javaプログラムの場
合は、Javaさえ予めインストールしておけば、「ダウ
ンロード完了 = インストール完了」なのがよいところ

①



W7：Gepard

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 34

基本どこでもよいと思いますが、ここでは①デスクトップ
上に、②Gepard-1.40.jarファイルを、③保存しました。

①

②

③



W8：Gepard実行

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 35

①保存した場所にあるGepard-1.40.jar
をダブルクリックして起動。②Close

①

②



W8：Gepard実行

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 36

①予め作成しておいた比較したい2つ
のファイル（FM179322.fastaと
AP011548.fasta）をそれぞれ指定。

①

①



W8：Gepard実行

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 37

ここでは、①FM179322.fastaと②
AP011548.fastaのように指定しました。

①

②



W8：Gepard実行

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 38

①Create dotplotを押して、
数秒経過したところ。

①



W8：Gepard実行

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 39

遅くとも、20秒ほどで描画されると思います。



W8：Gepard実行

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 40

①のあたりをクリックしたら、②その座標付近のアラ
インメントが下のほうに表示されることが分かります。

①

②



W8：Gepard実行

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 41

①クリックする場所を変えると、②その座標付近のア
ラインメントが下のほうに表示されます。このような青
線が出ないようにしたい場合は、③を押すとよい。

①

②

③



W9：Advanced mode

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 42

①Advanced mode。

①



W9：Advanced mode

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 43

①

①Export imageで、ファイルに保存す
ることができます。ここでは、②
Fig1a.pngとして保存しました。③OK

②

③



W9：Advanced mode

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 44

① Fig1a.pngの中身。

①



W9：Advanced mode

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 45

①Plotタブで、任意の描
画領域を指定可能です。

①



W9：Advanced mode

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 46

①ここでは2つの配列ともに、領域
[610000, 640000 bp]としました。②
Update dotplot。

①

②



W9：Advanced mode

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 47

①確かに逆位になっている
領域がありました。



W9：Advanced mode

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 48

①

②

③

①Export image、②Fig1b.png
として保存。③OK



W10：ずれの理由

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 49

①メインの直線が若干右上側にずれている理
由は、FM179322にはあるがAP011548にはな
い領域が存在するためだと解釈すればよい。

①



W10：ずれの理由

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 50

ここではいろいろと領域を試行錯誤して、右上
にずれ始めた箇所を探しました。結果として、
領域[238000, 244000 bp]で説明がつけられる
箇所が見つかりました。



W10：ずれの理由

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 51

①FM179322中に存在する赤矢印の長さに相
当する部分の塩基配列が…

①



W10：ずれの理由

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 52

①FM179322中に存在する赤矢印の長さに相
当する部分の塩基配列が…、②AP011548に
は存在しない、という風に解釈します。こういう
領域があると、非常に類似した配列のドットプ
ロットでもずれてくるのです。

①

②



W11：Fig. 2a

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 53

①赤枠内のコマンドを、Rでコピペ実行

①



W11：Fig. 2a

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 54

こんな感じ。①作業ディレクトリ上に、
②Fig2a.pngができているはずです。

①

②



W11：Fig. 2a

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 55

実物です。同一配列同士のドットプロットなので
、左下端から右上端にかけて、①キレイに直線
状のドットが描かれていることがわかります。

①



W12：Fig. 2b

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 56

このコードも実行して、①Fig2b.pngも作成。

①

①



W12：Fig. 2b

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 57

赤枠内が反転させた領域のドットプロット。



W12：Fig. 2b

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 58

確かに反転させることで、赤枠の領域内のドッ
トが「左下端から右上端」ではなく「左上端から
右下端」に切り替わっていることがわかる。

①



W13：Ensembl Bacteria

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 59

①Ensembl Bacteriaの、②L. 
rhamnosus GGのページ。③と④から
得られるファイルと同じものが…

①

②

③
④



W13：Ensembl Bacteria

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 60

③
④

①

②

⑤

①Ensembl Bacteriaの、②L. 
rhamnosus GGのページ。③と④から
得られるファイルと同じものが⑤です



W14：SRA

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 61

公共DBの1つである①SRA上で、②「
Lactobacillus RNA-seq」で、③キーワード検索。

①

② ③



W14：SRA

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 62

①688個もリストアップされているが、②プロジェク
トとしては14個しかないようだ。②をクリック

①

②



W14：SRA

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 63

①確かに14個になった。②プロジェクト数は、実質的
にsubmission数ということなのだろう。③データの種
類が発現データ(Transcriptome or Gene expression)
であることが明記されている、④をクリックしてみる。

①

③

②

④



W14：SRA

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 64

①原著論文がある場合は、ここに表示
されるようだ。②ページ下部に移動。

①

②



W14：SRA

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 65

①サンプル数は36ということなのだろう。のちに
Galaxy上で実行するにはちょっと多すぎるので
、他を探すこととする。1つ前のページに移動。

①

①



W15：L. rhamnosus GG

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 66

①少しページ下部に移動。

①



W15：L. rhamnosus GG

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 67

①このあたりまで移動。②L. rhamnosus GGの、③
RNA-seqデータを発見したのでクリック。実際にはこ
のRNA-seqデータに着目した後に、リファレンスゲノム
配列を取得しているのだが、細かいことは気にしない

①

③

②



W15：L. rhamnosus GG

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 68

こんな感じのページに飛びます。先ほ
どの例では①のあたりに原著論文情
報があったが、ここでは見当たらない。

①



W15：L. rhamnosus GG

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 69

①このGSE107337というIDを頼りにして
、のちに原著論文の確認を行いました。

①



W15：L. rhamnosus GG

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 70

①この部分をみて、実験デザインがシン
プルで、発現変動遺伝子検出まで行う
ことができるデータセットであることを知
り、詳細に調べていく決断をしました。

①



W16：GSE107337

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 71

①ページ下部に移動。

①



W16：GSE107337

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 72

①このあたりまで移動。②実験数も③サ
ンプル数も9。とりあえず②のほうを見る

①②

③



W16：GSE107337

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 73

赤枠内の、①と②の情報から、トータル9サンプル
からなるこのデータセットは、全部で3状態の比較
（3群間比較）を行っており、各群につき3反復のデ
ータを取得しているのだろうと判断できる。また、
③Illumina MiSeqが用いられていることもわかる。

① ②

③



W16：GSE107337

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 74

全9サンプル分を表示。ここでも大まかに全体像
を理解することができる。これは①通常のpH環
境と、酸性ストレス環境下（pH = 4）の比較を行っ
ている。②酸性ストレス条件で1h経過後と、③
24h経過後のデータを取得していることがわかる

②

③

①



W17：原著論文を探す

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 75

①GSE107337の原著論文はここでは見られないが
、②Registrationから1年以上経過しているため、もし
かしたらPubMedで見つかるかもという視点で探す。

②

①



W17：原著論文を探す

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 76

①まずはこれで検索し、②2件ヒット
したが、違う論文でした。

①
①

②



W17：原著論文を探す

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 77

①GSE107337でも、②No hit。

①

①

②



W17：原著論文を探す

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 78

論文著者情報の手がかりを得るため、①
ページ下部に移動して、②GEO DataSets
のリンク先にいく。このやり方でなくても、
GSE107337で単純にググるのでもよい。

①

②



W17：原著論文を探す

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 79

①をクリック

①



W17：原著論文を探す

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 80

①GEOの、②GSE107337のページ。こ
こでもまだ③原著論文情報はない。

GEO：Clough and Barrett, Methods Mol Biol., 1418: 93-110, 2016

①

②

③



W17：原著論文を探す

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 81

①と②の情報を用いて
PubMed検索することで…

①

②



W17：原著論文を探す

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 82

それっぽい論文を発見！



W17：原著論文を探す

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 83

GSE107337中の記述内容と同じ。
①Full-Text中でも、GSE107337と
明記されていることを確認済み。

①



W18：ENA

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 84

①ENA上で、②GSE107337を、③検索

① ② ③



W18：ENA

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 85

③

①

②

GSE107337で検索しているはずですが、検索結果は①
PRJNS419802や②SRP125628となっていることがわか
ります。結論としては問題ない。③ページ下部に移動



W18：ENA

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 86

①このあたりまで移動すると、②全9サンプルに付随する様
々なID情報を一覧できる。原著論文には明記されていない
が、③このデータがpaired-endであることもわかる。

①

②③



W19：ダウンロード

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 87

①赤枠内のリンク先からもFASTQファイルをダウンロ
ードできるが、②Bulk Download Filesを利用すること
で一括ダウンロードもできる。ここでは②をクリック。

①

②



W19：ダウンロード

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 88

①Java Web Launcherを開く

①



W19：ダウンロード

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 89

①実行

①



W19：ダウンロード

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 90

全部ダウンロードしたいので、①Select All

①

①



W19：ダウンロード
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①全部ダウンロードしても約6GBです。
次は、②ダウンロードする場所を指定。

①

②



W19：ダウンロード
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ここでは、デスクトップ上に予め作成して
おいた①GSE107337を、②選択しました。

①

②



W19：ダウンロード
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①Start Download

①



W19：ダウンロード
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ダウンロード中…



W20：成功例
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成功例の途中経過です



W20：成功例
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無事ダウンロードが完了すると、①指定したフォルダ内
に、gzip圧縮FASTQファイル群が計18個分できます。

①



W20：成功例

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 97

こんな感じです。自宅の光無線LAN環境で
4時間弱かかっていることが分かります。



W21：失敗例
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①

③
②

①こんな感じで、②失敗することもありますが、めげ
ずに③を押してリトライ。この日は何度トライしても同
じ失敗が繰り返されました。あまり失敗しまくるようだ
と、諦めて個別にダウンロードでもよいと思います。



W22：失敗した場合の対応策1
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①ここから個別にダウンロード

①



W22：失敗した場合の対応策2
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SRAdbパッケージを利用して
、①SRP125628を与えてgzip
圧縮FASTQファイルをダウ
ンロードすることができます

SRAdb：Zhu et al., BMC Bioinformatics, 14: 19, 2013



W22：失敗した場合の対応策2
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①の部分でSRAmetadb.sqliteと
いうファイルをダウンロードする
際に結構時間がかかります。

①



W23：DRA
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①DRASearch画面上で、②Accession
の場所でGSE107337で、③Search

②

③

①



W23：DRA
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①何もヒットしません。

①



W24：DRA
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①Keywordの場所でGSE107337で、②Searchす
ると、③3つヒットします。④SRP125628をクリック

①

②③

④



W24：DRA
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①こんな感じでSRP125628のページに飛びます。

①



W25：DRA
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①Accessionの場所でSRP125628で、②Search。

①

②



W25：DRA
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①

①こんな感じでSRP125628のページに飛びます。
②FASTQおよびSRAファイルともにまだ提供され
ていないことが分かります。

②



W26：実験デザイン
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①GEOの、②GSE107337のページ。③下部に移動

①

②

③



W26：実験デザイン

日本乳酸菌学会誌の連載第13回 109

①このあたりまで移動。②More
を押してサンプル全ての表示。

①

②



W26：実験デザイン
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原著論文の記載内容と、①の名前の付け方
から、実験デザインの全体像がわかる。

①



W27：表1
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表1です。



W27：表1
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①リード数最大と、②最小の間
には、10倍以上の違いがある。

①

②



W28：GSM2864941
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W26で見ているものと同じ。
①GSM2864941をクリック

①



W28：GSM2864941
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①GSM2864941のページに移動しました。
②少しページ下部に移動。

②

①



W28：GSM2864941
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①このあたりまで移動すると、②Data processing
情報が見つかります。リファレンスゲノムとして、③
NC_013198.1が利用されていることがわかります。

①

②

③



W29：BowtieとRPKM
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①mapping (alignment)にはBowtieが使われてお
り、②RPKMの作成にはedgeRが用いられてい
ると書かれています。ここではDESeqも書かれ
ていますが、別のところではedgeRのみしか書
かれていなかったのでDESeqは無視しています

①

②



W30：CountとRPKM
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W26と同じく、①GSE107337のページ。
②RPKMデータファイルと、③カウントデ
ータファイルをダウンロードしておく。

①

③

②



W31：カウントデータ
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①raw countデータファイルのほう。②
averageと書かれていることからもわかるよ
うに、3状態間比較で、反復データの平均
値になっている。だから3列分しかない。①

②②②



W32：記載内容と一致
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①1列目が遺伝子名、②2列目がpH4.5の酸ス
トレスを1時間与えた平均のカウント、③3列目
がpH4.5の酸ストレスを24時間与えた平均のカ
ウント、④4列目がpH7のコントロールの平均
のカウント、であることを覚えておく。

④③②①



W32：記載内容と一致
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原著論文のp1608の左上のほうでは、①
LGG_02240（GroES gene）の②24時間ストレス
の発現が、③コントロールに比べて、2.53倍変
化したと記載されている。

① ③②



W32：記載内容と一致
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原著論文のp1608の左上のほうでは、①
LGG_02240（GroES gene）の②24時間ストレス
の発現が、③コントロールに比べて、2.53倍変
化したと記載されている。倍率変化なので、④
5.79倍変化したと書くべきだとは思われるが、
⑤log2変換した結果と確かに一致する。論文の
Table S2の脚注部分で、確かにlog2変換したも
のをFold changeと表現している…まあ、妥当

① ③②

④
⑤


