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W1：ENA

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 3

①ENA上で、②GSE107337を、③検索
。第13回のW18と同じです。

① ② ③



W1：ENA

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 4

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



W1：ENA

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 5

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



W1：ENA

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 6

①今回はここを利用して、ENAから直接GalaxyにFASTQフ
ァイルをアップロードする。ウェブ資料では、冗長な説明を
回避すべく、②SRR6322564、③SRR6322567、およびここ
では見えていないがSRR6322569の3サンプルに限定して
行う。

①

②

③
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W2：Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 8

①新規にタブを開いて、Galaxy上で、②ログインしておく。

①

②



W2：Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 9

ユーザ名とパスワードを入力して、①Login。

①



W2：Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 10

私のログイン直後の状態。①予めこれまでの複数のヒスト
リーを全部消去してあったのでこんな感じになっているが、
ヒトによってはここに直前に行ったヒストリーが見えている
と思います。例えば、第12回のW11-2。

①



W2：Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 11

条件を揃えるべく、①Create new history。

①



W2：Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 12

とりあえず①ヒストリー名をGSE107337_3samplesと変更。

①



W2：Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 13

とりあえず①ヒストリー名をGSE107337_3samplesと変更。
②変更完了。第12回のW5-2のおさらいでした。

②
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W3-1：ENA→Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 15

ブラウザのタブをENAのほうに変更した状態。



W3-1：ENA→Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 16

とりあえず、1つめの解析対象サンプルである、①
SRR6322564の、②File 1（paired-endの1つ目；forward側と
する）をGalaxyに送る。クリックするのは②のみ。

②
①



W3-1：ENA→Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 17

すぐにこんな感じになる。



W3-1：ENA→Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 18

すぐにこんな感じになる。そしてまたすぐにこんな感じの画
面に切り替わり、①灰色の実行待ち状態になる。

①



W3-1：ENA→Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 19

すぐにこんな感じになる。そしてまたすぐにこんな感じの画
面に切り替わり、①灰色の実行待ち状態になる。②さきほ
ど作成したGSE107337_3samplesというヒストリー上で行わ
れています。

①

②



W3-1：ENA→Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 20

①取り込み作業中…。

①



W3-1：ENA→Galaxy

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 21

①取り込み完了。②サイズがemptyから304.99 MBに増加
しました。第13回原稿の表1の結果（319.8 MB）と似ており、
妥当ですね。

①

②



W3-2：SRR6322564のFile2

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 22

①次はSRR6322564のFile 2（paired-endのreverse側）。

①



W3-2：SRR6322564のFile2

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 23

さきほどと同様に、すぐにこんな感じになる。ここまでで、ど
んどんタブが追加されていくのだと学習する。



W3-2：SRR6322564のFile2

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 24

ほどなくして、こんな感じになる。実行待ち状態。①や②の
タブは不要なので消してよい。

②①



W3-2：SRR6322564のFile2

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 25

取り込み（インポート）完了を意味する緑色になった。約3分
。ここまでで、SRR6322564のpaired-endの2つのファイルが
解析可能状態となった。



W3-3：rename

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 26

赤枠で示す部分の名前が長いので、①編集ボタンを押して
名前を変更する。

①



W3-3：rename

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 27

赤枠で示す部分の名前が長いので、①編集ボタンを押して
名前を変更する。こんな感じになります。②赤枠で見えて
いるのが、③の部分で編集可能。

②

③



W3-3：rename

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 28

赤枠で示す部分の名前が長いので、①編集ボタンを押して
名前を変更する。こんな感じになります。②赤枠で見えて
いるのが、③の部分で編集可能。ここでは、元の情報を④
Infoカラムに保持しつつ、⑤のようにrenameし、⑥Save。

④

⑤

⑥



W3-3：rename

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 29

①forward側ファイルのrename完了。②reverse側について
も同様に行う。

①

②



W3-3：rename

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 30

①forward側ファイルのrename完了。②reverse側について
も同様に行う。作業完了。



W3-4：SRR6322567

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 31

再びENAのタブ。今度は①SRR6322567。クリックしない。

①



W3-4：SRR6322567

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 32

再びENAのタブ。今度は①SRR6322567。クリックしない。
Galaxyへの送付作業は、ファイル1つの送付完了を待つ必
要はない。例えば、②File1をクリックして、0.2秒後にFile2を
クリックしてもよい。やってみる。以前示したようにすぐに新
規タブに飛ばされるが、すぐにENAに戻ってFile2をクリック
すると次のスライドのようになる。

①
②



W3-4：SRR6322567

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 33

こんな感じ。



W3-4：SRR6322567

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 34

取り込み中…。



W3-4：SRR6322567

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 35

1つ完了。



W3-4：SRR6322567

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 36

2つとも完了。



W3-5：rename

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 37

Rename（名前の変更）も完了。



W3-6：SRR6322569

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 38

最後は、①SRR6322569。

①



W3-6：SRR6322569

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 39

取り込み中…。



W3-6：SRR6322569

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 40

Renameまで完了。



W3-6：SRR6322569

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 41

①データ解析のところを押すと、中央パネルをデフォルト画
面に戻すことができます。

①



W3-7：解析準備完了

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 42

①データ解析のところを押すと、中央パネルをデフォルト画
面に戻すことができます。こんな感じ。
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W4-1：FastQC

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 44

次はFastQC。①の中にFastQCがあるので、クリック。

①



W4-1：FastQC

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 45

次はFastQC。①の中にFastQCがあるので、クリック。②
FastQC。

②



W4-1：FastQC

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 46

次はFastQC。①の中にFastQCがあるので、クリック。②
FastQC。こんな感じになる。第11回のW9でもFastQCをや
っています。



W4-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 47

デフォルトは①Single datasetだが、ここでは②計6ファ
イル全てについてFastQCを実行したいので、③
Multiple datasetsに切り替える。

①

②

③



W4-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 48

こんな感じになる。現状では、まだヒストリーパネル上
で実行可能な入力データがリストアップされているだけ
なので、この中からどれをFastQCの入力として実行す
るのかを指定せねばならない。①でそれを行う。

①



W4-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 49

こんな感じになって、ヒストリーパネル上で実行可能な
FASTQファイルがリストアップされる。実行したいのは
全てなので①全てのファイルをクリックして選択する。

①



W4-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 50

こんな感じになって、ヒストリーパネル上で実行可能な
FASTQファイルがリストアップされる。実行したいのは
全てなので①全てのファイルをクリックして選択する。
つまりこういう状態にして、②Ok。

②

①



W4-3：FastQC実行

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 51

こんな感じになる。①下部に移動して、実行ボタンを
探す。

①



W4-3：FastQC実行

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 52

こんな感じになる。①下部に移動して、実行ボタンを
探す。②Execute。

①

②



W4-4：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 53

こんな感じになる。①下部に移動して、実行ボタンを
探す。②Execute。ボタンを押した直後。



W4-4：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 54

こんな感じになる。①下部に移動して、実行ボタンを
探す。②Execute。ボタンを押した直後。すぐにこん
な感じに画面が切り替わる。灰色なので実行待ち状
態。



W4-4：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 55

こんな感じになる。①下部に移動して、実行ボタンを
探す。②Execute。ボタンを押した直後。すぐにこん
な感じに画面が切り替わる。灰色なので実行待ち状
態。いくつか実行が始まりました。



W4-4：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 56

こんな感じになる。①下部に移動して、実行ボタンを
探す。②Execute。ボタンを押した直後。すぐにこん
な感じに画面が切り替わる。灰色なので実行待ち状
態。いくつか実行が始まりました。2つ実行完了しま
した。



W4-5：実行完了

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 57

こんな感じになる。①下部に移動して、実行ボタンを
探す。②Execute。ボタンを押した直後。すぐにこん
な感じに画面が切り替わる。灰色なので実行待ち状
態。いくつか実行が始まりました。2つ実行完了しま
した。全部完了したようです。このときは約5分。



W4-5：実行完了

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 58

①中央のパネルを一番上まで移動させただけ。

①



W4-6：解説

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 59

①FastQCの入力は、ヒストリー番号1-6のFASTQフ
ァイル。②出力は計12個。例えば画面上で見えてい
るヒストリー17と18は、③data 6（つまりヒストリー6）
の実行結果であることがわかる。④ヒストリー17は
htmlファイル版で、⑤ヒストリー18は生データ版だと
読み解く。

①

②

③

④

⑤



W4-7：htmlを保存

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 60

①を例として、Webpageのほうを保存。第11回W10-4
と同じです。

①



W4-7：htmlを保存

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 61

①を例として、Webpageのほうを保存。第11回W10-4
と同じです。②を押す。

②



W4-7：htmlを保存

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 62

①を例として、Webpageのほうを保存。第11回W10-4
と同じです。②を押す。③のような感じのzip圧縮ファ
イルを、④保存できます。

③

④



W4-8：元に戻す

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 63

①を押す。

①



W4-8：元に戻す

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 64

①を押す。②を押す。

②



W4-8：元に戻す

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 65

①を押す。②を押す。このあたりはただの趣味なの
で馬鹿正直にトレースしなくてもよいw。
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W5-1：Trimmomatic

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 67

次は、Trimmomatic。画面左側のツール選択パネ
ル上で、①少し下部に移動したのち、②FASTQ 
Quality Control。

①

②



W5-1：Trimmomatic

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 68

次は、Trimmomatic。画面左側のツール選択パネ
ル上で、①少し下部に移動したのち、②FASTQ 
Quality Control。③Trimmomaticを選択。

③



W5-2：paired-end

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 69

こんな感じになる。



W5-2：paired-end

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 70

わかりづらいが、①Trimmomaticと書いています。
Paired-endなので、②のところを変更する。

①

②



W5-2：paired-end

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 71

わかりづらいが、①Trimmomaticと書いています。
Paired-endなので、②のところを変更する。今取り
扱っているのはforward側とreverse側に2分割され
たものなので、③を選択する。

①

②

③



W5-2：paired-end

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 72

こんな感じになる。



W5-2：paired-end

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 73

こんな感じになる。①の部分でforward側（R1側）
のファイル群を、そして②の部分でreverse側（R2
側）のファイル群をそれぞれ指定する。作業のノリ
はW4-2とほぼ同じ。まずは①のforward側から。

①

②



W5-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 74

①Multiple datasets。

①



W5-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 75

①Multiple datasets。②Browse Datasets。

②



W5-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 76

こんな感じになる。ヒストリーの最新のものから表
示されるようですね。入力として用いたいのは
forward側のFASTQファイルなので、①下部に移
動。

①



W5-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 77

こんな感じになる。ヒストリーの最新のものから表
示されるようですね。入力として用いたいのは
forward側のFASTQファイルなので、①下部に移
動。

①



W5-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 78

こんな感じになる。ヒストリーの最新のものから表
示されるようですね。入力として用いたいのは
forward側のFASTQファイルなので、①下部に移
動。forward側に相当するのは、②ヒストリー名の
最後が_1となっているものたちなので、それをクリ
ックして、③Ok。

②

②

②

③



W5-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 79

こんな感じになる。次はreverse側なので、①中央
パネルを少し下部に移動。

①



W5-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 80

こんな感じになる。次はreverse側なので、①中央
パネルを少し下部に移動。こんな感じ。

①



W5-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 81

①Multiple datasets。

①



W5-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 82

①Multiple datasets。②Browse Datasets。

②



W5-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 83

入力として用いたいのはreverse側のFASTQファイ
ルなので、①下部に移動。

①



W5-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 84

入力として用いたいのはreverse側のFASTQファイ
ルなので、①下部に移動。移動後。

①



W5-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 85

入力として用いたいのはreverse側のFASTQファイ
ルなので、①下部に移動。移動後。reverse側に相
当するのは、②ヒストリー名の最後が_2となってい
るものたちなので、それをクリックして、③Ok。

②

②

②

③



W5-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 86

こんな感じになる。



W5-5：アダプター除去

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 87

入力データはIlluminaのRNA-seqリードなので
、そのアダプター配列除去も行ってもらいたい
。デフォルトはNoなので、①Yesに変更。

①



W5-5：アダプター除去

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 88

入力データはIlluminaのRNA-seqリードなので
、そのアダプター配列除去も行ってもらいたい
。デフォルトはNoなので、①Yesに変更。変更
後の状態。

①



W5-5：アダプター除去

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 89

入力データはIlluminaのRNA-seqリードなので
、そのアダプター配列除去も行ってもらいたい
。デフォルトはNoなので、①Yesに変更。変更
後の状態。①が上部にくるように、少しページ
下部に移動

①



W5-6：配列を指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 90

アダプター配列のデフォルトは①single-endの
TruSeq2になっている。

①



W5-6：配列を指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 91

アダプター配列のデフォルトは①single-endの
TruSeq2になっている。入力データはMiSeqの
paired-endだと分かっているので、②を選択。

②



W5-6：補足説明

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 92

補足説明。①ENAに戻っています。②Illumina 
MiSeqの、③paired-endデータです。例えば④
のリンク先を眺めると、バージョン番号までは
分かりませんがTruSeqが用いられていること
がわかります。

①

② ③④



W5-6：配列を指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 93

①無事変更されたことを確認。実際問題として
は、どれを選択していいかわかりかねる場合
があります。しかし、とりあえずTrimmomaticを
やってみた結果を、もう一度FastQCにかけて、
無事アダプター配列除去が行われていれば実
用上は問題ないはずです。

①



W5-7：実行

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 94

残りのオプションは特に変更せず、①下部に
移動して、②実行。

①

②



W5-8：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 95

実行中…。



W5-8：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 96

実行中…。



W5-9：実行完了

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 97

無事実行完了したようです。このときは約10分
かかりました。①サイズが3.47 GBに増えてい
ますね。

①



W5-10：解説

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 98

①Trimmomaticの入力は、ヒストリー1から6の
FASTQファイル。②出力は計12個。ヒストリー
19から30に相当します。

①

②



W5-10：解説

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 99

例えば、①SRR6322569の入力はヒストリー5と
6、②出力はヒストリー27から30。このうち、そ
の後の解析に用いるのは通常、③ペアで生き
残ったリードからなるヒストリー27と28のデータ
。unpairedではなくpairedのほうだということ。

①

②

③
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W6-1：FastQC

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 101

Trimmomatic実行結果の妥当性を確認すべく
、再度①FastQCを実行。第11回のW13とノリは
同じ。

①



W6-1：FastQC

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 102

こんな感じになる。



W6-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 103

こんな感じになる。①Multiple datasets。

①



W6-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 104

こんな感じになる。①Multiple datasets。②
Browse Datasets。

①



W6-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 105

こんな感じになる。①Multiple datasets。②
Browse Datasets。こんな感じになる。実行した
いのはTrimmomatic実行後のpairedのデータ
のみなので…



W6-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 106

こんな感じになる。①Multiple datasets。②
Browse Datasets。こんな感じになる。実行した
いのはTrimmomatic実行後のpairedのデータ
のみなので、①これら4つと…

①

①



W6-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 107

こんな感じになる。①Multiple datasets。②
Browse Datasets。こんな感じになる。実行した
いのはTrimmomatic実行後のpairedのデータ
のみなので、①これら4つと、②少し下に移動し
て、③残りの2つを選択して、④Ok。

①

①

②

③

④



W6-3：FastQC実行

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 108

こんな感じになる。①下部に移動して、実行ボタンを
探す。

①



W6-3：FastQC実行

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 109

こんな感じになる。①下部に移動して、実行ボタンを
探す。②Execute。

①

②



W6-4：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 110

実行中。



W6-5：実行完了

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 111

実行完了。



W6-6：htmlを保存

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 112

W4-7と同様の手順で、①htmlを保存。②中央パネ
ルをリフレッシュ。

①

①

②
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W7-1：Bowtie2

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 114

次は、Bowtie2プログラムを用いてマッピング。①ツ
ール選択パネル下部に移動して、②Mapping。

②

①



W7-1：Bowtie2

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 115

次は、Bowtie2プログラムを用いてマッピング。①ツ
ール選択パネル下部に移動して、②Mapping。③
Bowtie2。

③



W7-1：Bowtie2

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 116

次は、Bowtie2プログラムを用いてマッピング。①ツ
ール選択パネル下部に移動して、②Mapping。③
Bowtie2。こんな感じになる。



W7-2：オプション

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 117

①デフォルトはSingle-endなので…。

①



W7-2：オプション

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 118

①デフォルトはSingle-endなので…②Paired-endに
変更。

①

②



W7-2：オプション

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 119

①デフォルトはSingle-endなので…②Paired-endに
変更。こんな感じになる。



W7-2：オプション

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 120

①がpaired-endのforward側（1つめ）、②がreverse
側（2つめ）のリードに相当するデータのヒストリー番
号を指定するところなので。1つ1つやっていく。

①

②



W7-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 121

①Multiple datasets。

①



W7-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 122

①Multiple datasets。②Browse Datasets。

②



W7-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 123

①Multiple datasets。②Browse Datasets。こんな感
じになる。③下部に移動して、入力として与えたい
Trimmomatic実行後のデータを探す。

③



W7-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 124

①Multiple datasets。②Browse Datasets。こんな感
じになる。③下部に移動して、入力として与えたい
Trimmomatic実行後のデータを探す。④forward側の
R1 pairedを選択して、⑤Ok。

③

④

④

④
⑤



W7-3：forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 125

①Multiple datasets。②Browse Datasets。こんな感
じになる。③下部に移動して、入力として与えたい
Trimmomatic実行後のデータを探す。④forward側の
R1 pairedを選択して、⑤Ok。こんな感じになる。これ
でforward側データの指定完了。次は、⑥reverse 
(R2 paired)側。

⑥



W7-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 126

①Multiple datasets。②Browse Datasets。こんな感
じになる。③下部に移動して、入力として与えたい
Trimmomatic実行後のデータを探す。④forward側の
R1 pairedを選択して、⑤Ok。こんな感じになる。これ
でforward側データの指定完了。次は、⑥reverse 
(R2 paired)側。

⑥



W7-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 127

①Multiple datasets。

①



W7-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 128

②

①Multiple datasets。②Browse Datasets。



W7-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 129

①Multiple datasets。②Browse Datasets。③下部に
移動して、④reverse側のR2 pairedを選択して、⑤
Ok。

④

④

④

⑤

③



W7-4：reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 130

①Multiple datasets。②Browse Datasets。③下部に
移動して、④reverse側のR2 pairedを選択して、⑤
Ok。こんな感じになる。



W7-5：オプション

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 131

他のオプションとして、①paired-end optionsがNoに
なっているので…

①



W7-5：オプション

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 132

他のオプションとして、①paired-end optionsがNoに
なっているので…②Yesに変更しておく。

①

②



W7-5：オプション

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 133

他のオプションとして、①paired-end optionsがNoに
なっているので…②Yesに変更しておく。変更後。

②



W7-6：リファレンス

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 134

中央パネル下部に移動して、リファレンスゲノム配
列を指定するところ。①デフォルトはGalaxy上で指定
可能なもののみ。

①



W7-6：リファレンス

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 135

中央パネル下部に移動して、リファレンスゲノム配
列を指定するところ。①デフォルトはGalaxy上で指定
可能なもののみ。ここでは、Ensembl Bacteria から
提供されているASM2650v1 のゲノム(ASM2650v1.fa
）を利用する（第13回のW13）。ついでに後に利用す
るアノテーションファイル（ASM2650v1.gff3）もアップ
ロードしておく。そしてそれをヒストリーから選択でき
るように…

①



W7-6：リファレンス

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 136

①

②

中央パネル下部に移動して、リファレンスゲノム配
列を指定するところ。①デフォルトはGalaxy上で指定
可能なもののみ。ここでは、Ensembl Bacteria から
提供されているASM2650v1 のゲノム(ASM2650v1.fa
）を利用する（第13回のW13）。ついでに後に利用す
るアノテーションファイル（ASM2650v1.gff3）もアップ
ロードしておく。そしてそれをヒストリーから選択でき
るように…②に変更しておく。



W7-6：リファレンス

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 137

中央パネル下部に移動して、リファレンスゲノム配
列を指定するところ。①デフォルトはGalaxy上で指定
可能なもののみ。ここでは、Ensembl Bacteria から
提供されているASM2650v1 のゲノム(ASM2650v1.fa
）を利用する（第13回のW13）。ついでに後に利用す
るアノテーションファイル（ASM2650v1.gff3）もアップ
ロードしておく。そしてそれをヒストリーから選択でき
るように…②に変更しておく。変更後。

②



W7-6：リファレンス

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 138

まだヒストリーから選択可能な状態ではないので、
①No fasta datasetとなっている。ASM2650v1 のゲ
ノムファイル(ASM2650v1.fa）とアノテーションファイ
ル（ASM2650v1.gff3）をアップロードすべく、②を押す
（第11回のW5-3）。

①

②



W7-7：Upload

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 139

こんな感じになる。



W7-7：Upload

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 140

こんな感じになる。2つのファイルをドラッグ&ドロップ
で置いたところ。①Start。

①



W7-7：Upload

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 141

こんな感じになる。2つのファイルをドラッグ&ドロップ
で置いたところ。①Start。アップロード中…。



W7-7：Upload

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 142

こんな感じになる。2つのファイルをドラッグ&ドロップ
で置いたところ。①Start。アップロード完了。②Close

②



W7-8：確認

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 143

こんな感じになる。



W7-8：確認

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 144

こんな感じになる。①アップロードした2つのファイル
が、ヒストリーに追加されているのがわかる。②リフ
ァレンスゲノムの候補として、W7-6の「No fasta
dataset」だった状態から、ヒストリー43のものに切り
替わっていることもわかる。

②
①



W7-9：実行

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 145

中央パネル下部に移動して、①実行。

①



W7-10：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 146

中央パネル下部に移動して、①実行。実行中…。



W7-10：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 147

中央パネル下部に移動して、①実行。実行中…。



W7-11：実行完了

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 148

実行完了。このときは、約10分かかりました。
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W8-1：htseq-count

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 150

次はカウント情報取得。htseq-countというプログラ
ムを用いる。①を押してヒストリーパネル以外をリフ
レッシュした後の状態。

①



W8-1：htseq-count

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 151

W7で行っていたのは、①Mapping。カウント情報取
得を行うhtseq-countプログラムは、②RNA-seqのカ
テゴリー内に存在する。そのことを知っているからそ
うしています。もしプログラム名しかわからない場合
は、③の検索窓でhtseq-countで探してもよい。

①

②

③



W8-1：htseq-count

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 152

②をクリックした結果。実は③featureCountsというプ
ログラムでもカウント情報取得という目的を達成する
ことはできる。がここではhtseq-countを利用すべく、
④下部を少しずつ眺めながらhtseq-countを探す。

②

③

④



W8-1：htseq-count

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 153

①htseq-countを発見したのでクリック。

①



W8-1：htseq-count

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 154

こんな感じになる。



W8-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 155

計3つのBAMファイルを一度に取り扱いたいので、
①Multiple datasets。

①



W8-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 156

計3つのBAMファイルを一度に取り扱いたいので、
①Multiple datasets。②Browse Datasets。

②



W8-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 157

こんな感じになる。入力はBAMファイルなので…



W8-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 158

こんな感じになる。入力はBAMファイルなので…そ
れらを選択して、①Ok。

①



W8-2：複数個指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 159

こんな感じになる。ここまででマッピング結果ファイ
ルの指定は完了。



W8-3：GFFファイル

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 160

次は、どの領域のカウント情報を取得するかを指定
する。①で見えているgff3ファイルを、②の部分で認
識させるべく、②をクリック。

①
②



W8-3：GFFファイル

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 161

次は、どの領域のカウント情報を取得するかを指定
する。①で見えているgff3ファイルを、②の部分で認
識させるべく、②をクリック。②の部分ではヒストリー
番号しか表示されてなかったので不安だったが、③
無事認識されているようだ。

①
②

③



W8-3：GFFファイル

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 162

次は、どの領域のカウント情報を取得するかを指定
する。①で見えているgff3ファイルを、②の部分で認
識させるべく、②をクリック。②の部分ではヒストリー
番号しか表示されてなかったので不安だったが、③
無事認識されているようだ。ここまででアノテーショ
ンファイル（ヒストリー44）を認識させるところが完了



W8-4：Feature type

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 163

①少し下部に移動。次は何の情報をカウントしたい
のかを指定する。②デフォルトはexonだが、ここでは
原著論文と同じくgeneのカウント情報を取得したい
ので、geneに変更。

①②



W8-4：Feature type

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 164

①少し下部に移動。次は何の情報をカウントしたい
のかを指定する。②デフォルトはexonだが、ここでは
原著論文と同じくgeneのカウント情報を取得したい
ので、geneに変更。③変更後。

③



W8-5：実行

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 165

それ以外は特に変更せずに、①Execute。

①



W8-6：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 166

実行中…。



W8-6：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 167

実行中…。



W8-7：実行完了

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 168

実行完了。約30分かかりました。



W8-8：解説

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 169

計6ファイルの結果のうち、①no featureが付加され
たもの（ヒストリー49, 51, 53）は、ほしいカウントデー
タ以外の統計情報に相当するものなので基本無視
でよい。残りのヒストリー48, 50, 52が、指定した
featureに対するカウント情報を含むものです。

①

①

①
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W9-1：Column join

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 171

次はカウントデータ取得結果の連結。①を押してヒ
ストリーパネル以外をリフレッシュした後の状態。

①



W9-1：Column join

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 172

次はカウントデータ取得結果の連結。①を押してヒ
ストリーパネル以外をリフレッシュした後の状態。②
Collection Operations。

②

①



W9-1：Column join

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 173

次はカウントデータ取得結果の連結。①を押してヒ
ストリーパネル以外をリフレッシュした後の状態。②
Collection Operations。③Column join。

③



W9-1：Column join

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 174

次はカウントデータ取得結果の連結。①を押してヒ
ストリーパネル以外をリフレッシュした後の状態。②
Collection Operations。③Column join。こんな感じに
なる。



W9-2：連結対象指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 175

①Browse Datasets。

①



W9-2：連結対象指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 176

①Browse Datasets。連結したいものはヒストリー
48, 50, 52なので…。



W9-2：連結対象指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 177

①Browse Datasets。連結したいものはヒストリー
48, 50, 52なので…それらを指定して、②Ok。

②



W9-2：連結対象指定

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 178

①Browse Datasets。連結したいものはヒストリー
48, 50, 52なので…それらを指定して、②Ok。こん
な感じになる。



W9-3：実行

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 179

①下部に移動して、②実行。

①②



W9-4：実行中

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 180

①下部に移動して、②実行。実行中。



W9-5：実行完了

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 181

①下部に移動して、②実行。実行中。実行完了。



W9-6：解説

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 182

出力結果は、①1つ（ヒストリー54）。

①



W9-6：解説

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 183

出力結果は、①1つ（ヒストリー54）。②データを中
央パネル上で表示させて、大まかに眺める。

②



W9-7：行列

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 184

こんな感じになる。①1列目はgene ID情報。②2列
目は、③ヒストリー48の情報。ヒストリー48の名前
が④で見えているものになります。

① ②

③

④



W9-7：行列

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 185

こんな感じになる。①1列目はgene ID情報。②2列
目は、③ヒストリー48の情報。ヒストリー48の名前
が④で見えているものになります。ちなみに、⑤ヒ
ストリー45は、SRR6322564 (pH4.5_1h_rep3)

のマッピング結果のBAMファイルに相当します。

⑤



W9-7：行列

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 186

①中央パネルを右のほうに移動させたところ。②
3列目が、③ヒストリー50の情報。

①

③

②



W9-7：行列

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 187

①中央パネルを一番右まで移動させたところ。②
4列目が、③ヒストリー52の情報。

①

③

②



W9-8：保存

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 188

①をクリックして保存する。

①



W9-8：保存

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 189

①をクリックして保存する。②（ヘッダー行を除く）
行数は2,949。つまり、2,949遺伝子からなるカウ

ントデータだということがわかる。

②



W9-8：保存

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 190

①をクリックして保存する。②（ヘッダー行を除く）
行数は2,949。つまり、2,949遺伝子からなるカウ

ントデータだということがわかる。③ダウンロード。

③



W9-9：Excelで概観

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 191

①Excelで眺めるとこんな感じになります。これは

最初のほう。



W9-9：Excelで概観

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 192

①Excelで眺めるとこんな感じになります。これは

最後のほう。



W9-10：サンプル名

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 193

①私はこの段階で、後の解析結果を解釈しやすく
するため、サンプル名などを手動で変更しておく。

①



W9-11：確認

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 194

得られたカウントデータ行列の行数（= 2,949）が
、Ensembl Bacteria中のL. rhamnosus GGの統

計情報と一致するか調べるべく、①をクリック。結
果的に同じ情報なので、②をクリックしてもよい。

①

http://bacteria.ensembl.org/Lactobacillus_rhamnosus_gg/Info/Index

②



W9-11：確認

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 195

得られたカウントデータ行列の行数（= 2,949）が
、Ensembl Bacteria中のL. rhamnosus GGの統

計情報と一致するか調べるべく、①をクリック。結
果的に同じ情報なので、②をクリックしてもよい。
③2,944個であることがわかります。

③

http://bacteria.ensembl.org/Lactobacillus_rhamnosus_gg/Info/Annotation/#assembly
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W10-1：行名情報

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 197

GFFファイル（ASM2650v1.gff3）をExcelで開い
て、EBG00001128470で検索した結果。



W10-1：行名情報

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 198

W8-4で見られるFeature typeをgeneに変更した
ということは、GFFファイル中の①3列目が②
geneとなっている行の座標情報を用いてカウント

データを取得したということ。

①

②

②

②

②



W10-2：4,5,7列目

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 199

W8-4で見られるFeature typeをgeneに変更した
ということは、GFFファイル中の①3列目が②
geneとなっている行の座標情報を用いてカウント
データを取得したということ。座標は、[③start, ④
end]の範囲が用いられる。⑤ストランド情報も。

③ ④ ⑤



W10-3：9列目

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 200

W8-4の画面上でID Attributeのところで指定した
gene_idが、カウントデータを取得した際に、用い

る行名情報に相当。



W10-3：9列目

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 201

指定したgene_idは、GFFファイル中の①9列目（
attribute列と呼ばれる）に存在します。例えば、
EBG00001128470の検索結果としてハイライトさ

れている②のセルの場合は、③のところにある。

③

①

②



W10-3：9列目

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 202

③

①

②

④

指定したgene_idは、GFFファイル中の①9列目（
attribute列と呼ばれる）に存在します。例えば、
EBG00001128470の検索結果としてハイライトさ

れている②のセルの場合は、③のところにある。
ゆえに④がカウントデータの行名として使われる



W10-4：情報提供元

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 203

①

この画面上では、①EBG00001128470と…



W10-4：情報提供元

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 204

①

この画面上では、①EBG00001128470と②
EBG00001128509が見られる。

②



W10-4：情報提供元

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 205

①

この画面上では、①EBG00001128470と②
EBG00001128509が見られる。2列目に記載さ
れている、③これらの情報提供元（source）は、
いずれもRfamであることがわかる。その一方で、
LGGから始まるIDのもののsourceはena。

②

③
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W11-1：GSE107337

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 207

原著論文著者らがGEO上で公開している、①
GSE107337のページ。②下部に移動。

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE107337
①

②



W11-1：GSE107337

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 208

原著論文著者らがGEO上で公開している、①
GSE107337のページ。②下部に移動。③をクリ
ックして得られたのが、次のスライドのファイル。

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE107337
①

②

③



W11-1：GSE107337

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 209

原著論文著者らがGEO上で公開している、①
GSE107337のraw countデータ。

ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/geo/series/GSE107nnn/GSE107337/suppl/GSE107337_RawCounts.csv.gz
①



W11-2：平均値

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 210

② ② ②

原著論文著者らがGEO上で公開している、①
GSE107337のraw countデータ。②各群につい
て3反復の平均値だということがわかる。



W11-2：列名変更

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 211

原著論文著者らがGEO上で公開している、①
GSE107337のraw countデータ。②各群につい
て3反復の平均値だということがわかる。平均値
だということはわかったので、列名を短くしておく。



W11-3：倍率変化

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 212

①コントロール（中性状態）に対する、②短期（1h

なのでshort-term）の酸性ストレスの倍率変化を
計算したのが③。④LGG_00001の場合は、
286/545 = 0.5248。

② ③①

④



W11-3：倍率変化

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 213

①コントロール（中性状態）に対する、②長期（
24hなのでlong-term）の酸性ストレスの倍率変化
を計算したのが③。④LGG_00001の場合は
676/545 = 1.2404。

② ③①

④



W11-4：log比

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 214

「①コントロール（中性状態）に対する短期（1hな
のでshort-term）の酸性ストレスの倍率変化」の、
②対数（底は2）。LGG_00001の場合は、③
0.5248のlog2をとるということ。つまり、④
log2(0.5248) = -0.9302。

① ②

④③



W11-4：log比

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 215

「①コントロール（中性状態）に対する長期（24hな
のでlong-term）の酸性ストレスの倍率変化」の、
②対数（底は2）。LGG_00001の場合は、③
1.2404のlog2をとるということ。つまり、④
log2(1.2404) = 0.3108。

① ②

④③



W11-5：LGG_02240

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 216

おさらい。今眺めているものは、著者らがGEO上
で公開しているGSE107337のraw countデータ
から、我々が倍率変化やlog2（倍率変化）を再計
算したもの。①LGG_02240の結果。

①



W11-5：LGG_02240

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 217

おさらい。今眺めているものは、著者らがGEO上
で公開しているGSE107337のraw countデータ
から、我々が倍率変化やlog2（倍率変化）を再計
算したもの。①LGG_02240の結果。原著論文中
で、②2.53-fold、③1.39-foldと書かれていた数値
は、我々が再計算した結果中の、log2（倍率変化
）の数値と完全に一致。

①

③ ②



W11-5：LGG_02372

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 218

おさらい。今眺めているものは、著者らがGEO上
で公開しているGSE107337のraw countデータ
から、我々が倍率変化やlog2（倍率変化）を再計
算したもの。①LGG_02473の結果。原著論文中
で、②3.34-fold、③1.34-foldと書かれていた数値
は、我々が再計算した結果中の、log2（倍率変化
）の数値と完全に一致。

①

③ ②
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219Aug 28, 2019



W12-1：9 samples

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 220

W9-10までと同様の手順で、9サンプル分のカウ
ントデータ取得まで行った結果。



W12-1：9 samples

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 221

W9-10までと同様の手順で、9サンプル分のカウ
ントデータ取得まで行った結果。赤枠の3サンプ
ル分のみのカウントデータ（W9-10）も表示。



W12-1：9 samples

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 222

W9-10までと同様の手順で、9サンプル分のカウ
ントデータ取得まで行った結果。赤枠の3サンプ
ル分のみのカウントデータ（W9-10）も表示。対応
する列の数値は、確かに一致している。

② ③①

② ③①



W12-2：sum

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 223

同一群内の3反復の和（sum）をとった結果。



W12-2：sum

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 224

同一群内の3反復の和（sum）をとった結果。赤枠
の原著論文のほうはaverage countであったが（
W11-2）、averageとsumは数学的に等価と考え
てよいので、似た数値分布になるsumのほうを採
用した。



W12-3：倍率変化

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 225

赤枠が倍率変化算出部分。



W12-4：log2（倍率変化）

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 226

赤枠がlog2（倍率変化）算出部分。



W12-5：LGG_02240

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 227

①LGG_02240の計算結果。

①



W12-5：LGG_02372

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 228

①LGG_02372の計算結果。

①
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◼ W15：2つのカウントデータから共通遺伝子の情報を用いて類似度を計算
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W13-1：LGG_00113

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 230

原著論文のp1608-1609にかけての文で述べら
れている、①LGG_00113の酸ストレス条件下に
おける発現量低下を②公共データで確認。

①

②



W13-1：LGG_00113

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 231

①

②

原著論文のp1608-1609にかけての文で述べら
れている、①LGG_00113の酸ストレス条件下に
おける発現量低下を②自分らのデータで確認。



W13-2：LGG_00115

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 232

原著論文のp1608-1609にかけての文で述べら
れている、①LGG_00115の酸ストレス条件下に
おける発現量低下を②公共データで確認。

①

②



W13-2：LGG_00115

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 233

①

②

原著論文のp1608-1609にかけての文で述べら
れている、①LGG_00115の酸ストレス条件下に
おける発現量低下を②自分らのデータで確認。



W13-3：LGG_00108

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 234

原著論文のp1608-1609にかけての文で述べら
れている、①LGG_00108の酸ストレス条件下に
おける発現量低下を②公共データで確認。

①

②



W13-3：LGG_00108

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 235

①

②

原著論文のp1608-1609にかけての文で述べら
れている、①LGG_00108の酸ストレス条件下に
おける発現量低下を②自分らのデータで確認。



W13-4：LGG_00109

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 236

原著論文のp1608-1609にかけての文で述べら
れている、①LGG_00109の酸ストレス条件下に
おける発現量低下を②公共データで確認。

①

②



W13-4：LGG_00109

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 237

①

②

原著論文のp1608-1609にかけての文で述べら
れている、①LGG_00109の酸ストレス条件下に
おける発現量低下を②自分らのデータで確認。



W14-1：LGG_01064

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 238

原著論文のp1611の左中央付近で述べられてい
る、①LGG_01064の酸ストレス条件下における
発現量上昇を②公共データで確認。

①

②



W14-1：LGG_01064

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 239

①

②

原著論文のp1611の左中央付近で述べられてい
る、①LGG_01064の酸ストレス条件下における
発現量上昇を②自分らのデータで確認。



W14-2：LGG_02032

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 240

原著論文のp1611の左中央付近で述べられてい
る、①LGG_02032の酸ストレス条件下における
発現量低下を②公共データで確認。

①

②



W14-2：LGG_02032

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 241

原著論文のp1611の左中央付近で述べられてい
る、①LGG_02032の酸ストレス条件下における
発現量低下を②自分らのデータで確認。

①

②



W14-3：LGG_00418

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 242

原著論文のp1611の左中央付近で述べられてい
る、①LGG_00418の酸ストレス条件下における
発現量低下を②公共データで確認。

①

②



W14-3：LGG_00418

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 243

原著論文のp1611の左中央付近で述べられてい
る、①LGG_00418の酸ストレス条件下における
発現量低下を②公共データで確認。

①

②
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◼ W9：カウント情報の連結（Column join）
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◼ W13とW14：原著論文中の記載事項を確認

◼ W15：2つのカウントデータから共通遺伝子の情報を用いて類似度を計算
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W15-1：data_original.txt

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 245

同一サンプル間の類似度が最も高いことを確認。



W15-2：data_galaxy.txt

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 246

同一サンプル間の類似度が最も高いことを確認。



W15-3：類似度計算

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 247

同一サンプル間の類似度が最も高いことを確認。



W15-4：総カウント数

日本乳酸菌学会誌の連載第14回 248

公開カウントデータのほうで、総カウント数の最大
と最小の間には、①2.18倍もの差がある！

①


