
寺田朋子、清水謙多郎、門田幸二*

次世代シーケンサーデータの解析手法
第15回RNA-seq解析（その3）
ウェブ資料

2019.12.28版

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 1



Contents
◼ W1：スタート地点

◼ W2：新規ヒストリー

◼ W3：データのコピー

◼ W4：解析準備完了

◼ W5：GFFの前処理

◼ W6：Extract features

◼ W7：bedtools GetFastaBed

◼ W8：Kallisto quant

◼ W9：Kallistoのマニュアル

◼ W10：定量結果の解説

◼ W11：CPM, CPK, FPKM, and TPM

◼ W12：全サンプルでKallisto quantを実行

2日本乳酸菌学会誌の連載第15回



W1：スタート地点
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前回（第14回）のW9-7と同じ画面です。



W2：新規ヒストリー
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①

前回（第14回）のW9-7と同じ画面です。①View 
all histories。



W2：新規ヒストリー
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前回（第14回）のW9-7と同じ画面です。①View 
all histories。私の場合はこんな感じになります
。



W2：新規ヒストリー
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②

前回（第14回）のW9-7と同じ画面です。①View 
all histories。私の場合はこんな感じになります
。赤枠が新規ヒストリーを作成済みの状態と同
じなので、この場合は②Switch toを押す。



W2：新規ヒストリー

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 7

前回（第14回）のW9-7と同じ画面です。①View 
all histories。私の場合はこんな感じになります
。赤枠が新規ヒストリーを作成済みの状態と同
じなので、この場合は②Switch toを押す。こん
な感じで③空のヒストリーが、④現在のヒストリ
ーになっていればOK。

③

④



W2：新規ヒストリー
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もし①View all historiesをやった時にこんな感じ
になっていた場合は、②Create newでよい。

参考

②



W2：新規ヒストリー
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①のところをtrans_mapとして、ヒストリー名を変
更。

①



W2：新規ヒストリー
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①のところをtrans_mapとして、ヒストリー名を変
更。変更後。



Contents
◼ W1：スタート地点

◼ W2：新規ヒストリー

◼ W3：データのコピー

◼ W4：解析準備完了

◼ W5：GFFの前処理

◼ W6：Extract features

◼ W7：bedtools GetFastaBed

◼ W8：Kallisto quant

◼ W9：Kallistoのマニュアル

◼ W10：定量結果の解説

◼ W11：CPM, CPK, FPKM, and TPM

◼ W12：全サンプルでKallisto quantを実行

11日本乳酸菌学会誌の連載第15回



W3：データのコピー
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①trans_mapで解析を進めていくので、ここに必
要なデータをコピーする。まずは、トランスクリ
プトーム配列の作成に必要なゲノム配列ファイ
ル（ASM2650v1.fa）とアノテーションファイル（
ASM26501v1.gff3）から。②下部に移動して探

す。

①

②



W3：データのコピー
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①trans_mapで解析を進めていくので、ここに必
要なデータをコピーする。まずは、トランスクリ
プトーム配列の作成に必要なゲノム配列ファイ
ル（ASM2650v1.fa）とアノテーションファイル（
ASM26501v1.gff3）から。②下部に移動して探

す。③発見。

②

③



W3：データのコピー
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①trans_mapで解析を進めていくので、ここに必
要なデータをコピーする。まずは、トランスクリ
プトーム配列の作成に必要なゲノム配列ファイ
ル（ASM2650v1.fa）とアノテーションファイル（
ASM26501v1.gff3）から。②下部に移動して探
す。③発見。例えば④.faファイルを赤矢印の先
にドラッグアンドドロップすると…

④



W3：データのコピー
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①trans_mapで解析を進めていくので、ここに必
要なデータをコピーする。まずは、トランスクリ
プトーム配列の作成に必要なゲノム配列ファイ
ル（ASM2650v1.fa）とアノテーションファイル（
ASM26501v1.gff3）から。②下部に移動して探
す。③発見。例えば④.faファイルを赤矢印の先
にドラッグアンドドロップすると…こんな感じにな

ります。



W3：データのコピー
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①trans_mapで解析を進めていくので、ここに必
要なデータをコピーする。まずは、トランスクリ
プトーム配列の作成に必要なゲノム配列ファイ
ル（ASM2650v1.fa）とアノテーションファイル（
ASM26501v1.gff3）から。②下部に移動して探
す。③発見。例えば④.faファイルを赤矢印の先
にドラッグアンドドロップすると…こんな感じにな

ります。⑤コピー完了後の状態。

①



W3：データのコピー
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①trans_mapで解析を進めていくので、ここに必
要なデータをコピーする。まずは、トランスクリ
プトーム配列の作成に必要なゲノム配列ファイ
ル（ASM2650v1.fa）とアノテーションファイル（
ASM26501v1.gff3）から。②下部に移動して探
す。③発見。例えば④.faファイルを赤矢印の先
にドラッグアンドドロップすると…こんな感じにな
ります。⑤コピー完了後の状態。⑥.gff3ファイ

ルについても同様にコピーする。

⑥



W3：データのコピー
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①trans_mapで解析を進めていくので、ここに必
要なデータをコピーする。まずは、トランスクリ
プトーム配列の作成に必要なゲノム配列ファイ
ル（ASM2650v1.fa）とアノテーションファイル（
ASM26501v1.gff3）から。②下部に移動して探
す。③発見。例えば④.faファイルを赤矢印の先
にドラッグアンドドロップすると…こんな感じにな
ります。⑤コピー完了後の状態。⑥.gff3ファイ

ルについても同様にコピーする。コピー完了後
の状態。



W3：データのコピー
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次は、マップする側のデータをコピー。①のあた
りまで下部に移動して、Trimmomatic実行後の

リードデータを利用する。まずは、この画面上で
見えている②と③をドラッグアンドドロップでコピ
ー。

①

②

③



W3：データのコピー
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次は、マップする側のデータをコピー。①のあた
りまで下部に移動して、Trimmomatic実行後の

リードデータを利用する。まずは、この画面上で
見えている②と③をドラッグアンドドロップでコピ
ー。コピー完了後の状態。

②

③



W3：データのコピー
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次は、マップする側のデータをコピー。①のあた
りまで下部に移動して、Trimmomatic実行後の

リードデータを利用する。まずは、この画面上で
見えている②と③をドラッグアンドドロップでコピ
ー。コピー完了後の状態。④少し上部に移動し
て、⑤最後のサンプルデータのコピー。

⑤ ④



W3：データのコピー
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次は、マップする側のデータをコピー。①のあた
りまで下部に移動して、Trimmomatic実行後の

リードデータを利用する。まずは、この画面上で
見えている②と③をドラッグアンドドロップでコピ
ー。コピー完了後の状態。④少し上部に移動し
て、⑤最後のサンプルデータのコピー。コピー
完了後の状態。

⑤
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W4：解析準備完了
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①データ解析のところを押して、いつもの3画面

の状態に戻す。

①



W4：解析準備完了
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①データ解析のところを押して、いつもの3画面
の状態に戻す。解析準備完了状態。 ②ヒストリ

ーパネルで下部に移動。

②



W4：解析準備完了
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①データ解析のところを押して、いつもの3画面
の状態に戻す。解析準備完了状態。 ②ヒストリ

ーパネルで下部に移動後。

②
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W5：GFFの前処理
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①アノテーションファイルの中身を、②中央パネ
ル上に表示。

②
①



W5：GFFの前処理
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②
①

①アノテーションファイルの中身を、②中央パネ
ル上に表示後。



W5：GFFの前処理
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②
①

①アノテーションファイルの中身を、②中央パネ
ル上に表示後。③アノテーションファイル中に
は様々なfeaturesが含まれているので、gene

領域のみの塩基配列情報を抽出するための前
処理を行う。

③



W5：GFFの前処理
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①アノテーションファイルの中身を、②中央パネ
ル上に表示後。③アノテーションファイル中に
は様々なfeaturesが含まれているので、gene

領域のみの塩基配列情報を抽出するための前
処理を行う。④Filter and Sort。

④



W5：GFFの前処理
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①アノテーションファイルの中身を、②中央パネ
ル上に表示後。③アノテーションファイル中に
は様々なfeaturesが含まれているので、gene

領域のみの塩基配列情報を抽出するための前
処理を行う。④Filter and Sort。こんな感じにな

ります。④が一番上に来るくらいまで、⑤ツール
選択パネルを下部に移動。

④

⑤



W5：GFFの前処理
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①アノテーションファイルの中身を、②中央パネ
ル上に表示後。③アノテーションファイル中に
は様々なfeaturesが含まれているので、gene

領域のみの塩基配列情報を抽出するための前
処理を行う。④Filter and Sort。こんな感じにな

ります。④が一番上に来るくらいまで、⑤ツール
選択パネルを下部に移動。こんな感じ。

④

⑤
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W6-1：Extract features
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①アノテーションファイルの中身を、②中央パネ
ル上に表示後。③アノテーションファイル中に
は様々なfeaturesが含まれているので、gene

領域のみの塩基配列情報を抽出するための前
処理を行う。④Filter and Sort。こんな感じにな

ります。④が一番上に来るくらいまで、⑤ツール
選択パネルを下部に移動。こんな感じ。⑥
Extract featuresが、⑦GFFファイル中の、目
的のfeature（この場合はgeneという）情報のみ

抽出するときに利用するプログラム。⑥をクリッ
ク。

⑥

⑦



W6-2：Extract features
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こんな感じになります。



W6-3：Extract features
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こんな感じになります。①Select GFF dataのと

ころでは、②が見えています。これは、右側のヒ
ストリーパネル上にある利用可能な
GFFファイルがこれしかないからです。もし複数
の候補GFFファイルがある場合は、②のところ

が対象とするファイルになっているかを確認し
ておく必要があります。

①

②



W6-4：Extract features
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こんな感じになります。①Select GFF dataのと

ころでは、②が見えています。これは、右側のヒ
ストリーパネル上にある利用可能な
GFFファイルがこれしかないからです。もし複数
の候補GFFファイルがある場合は、②のところ

が対象とするファイルになっているかを確認し
ておく必要があります。③Fromのところで、ど

の列でフィルタリングを行うかを指定します。

③



W6-5：Extract features
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④

③

こんな感じになります。①Select GFF dataのと

ころでは、②が見えています。これは、右側のヒ
ストリーパネル上にある利用可能な
GFFファイルがこれしかないからです。もし複数
の候補GFFファイルがある場合は、②のところ

が対象とするファイルになっているかを確認し
ておく必要があります。③Fromのところで、ど

の列でフィルタリングを行うかを指定します。④
今は3列目（Column 3）でフィルタリングを行い
たいので、⑤Column 3 / Featureを選択する。

⑤



W6-6：Extract features
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こんな感じになります。①Select GFF dataのと

ころでは、②が見えています。これは、右側のヒ
ストリーパネル上にある利用可能な
GFFファイルがこれしかないからです。もし複数
の候補GFFファイルがある場合は、②のところ

が対象とするファイルになっているかを確認し
ておく必要があります。③Fromのところで、ど

の列でフィルタリングを行うかを指定します。④
今は3列目（Column 3）でフィルタリングを行い
たいので、⑤Column 3 / Featureを選択する。
⑥変更完了。次は、どのfeatureを抽出するか
を指定します。⑦をクリック。

⑥

⑦



W6-7：Extract features
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こんな感じになります。①Select GFF dataのと

ころでは、②が見えています。これは、右側のヒ
ストリーパネル上にある利用可能な
GFFファイルがこれしかないからです。もし複数
の候補GFFファイルがある場合は、②のところ

が対象とするファイルになっているかを確認し
ておく必要があります。③Fromのところで、ど

の列でフィルタリングを行うかを指定します。④
今は3列目（Column 3）でフィルタリングを行い
たいので、⑤Column 3 / Featureを選択する。
⑥変更完了。次は、どのfeatureを抽出するか

を指定します。⑦をクリック。こんな感じになる
ので、目的の⑧geneを指定。第14回のW8-4と
同じようなことをやっていると理解すればよい。

⑧



W6-8：Extract features
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こんな感じになります。①Select GFF dataのと

ころでは、②が見えています。これは、右側のヒ
ストリーパネル上にある利用可能な
GFFファイルがこれしかないからです。もし複数
の候補GFFファイルがある場合は、②のところ

が対象とするファイルになっているかを確認し
ておく必要があります。③Fromのところで、ど

の列でフィルタリングを行うかを指定します。④
今は3列目（Column 3）でフィルタリングを行い
たいので、⑤Column 3 / Featureを選択する。
⑥変更完了。次は、どのfeatureを抽出するか

を指定します。⑦をクリック。こんな感じになる
ので、目的の⑧geneを指定。第14回のW8-4と
同じようなことをやっていると理解すればよい。
⑨実行。

⑨



W6-9：Extract features
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実行中…。



W6-10：Extract features
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実行完了。



W6-11：Extract features
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実行完了。①出力結果の中身を中央パネル上
で表示。

①



W6-12：Extract features
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実行完了。①出力結果の中身を中央パネル上
で表示。確かに、②3列目のfeatureがgeneば
かりになっていて妥当ですね。

①

②



W6-13：Extract features
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実行完了。①出力結果の中身を中央パネル上
で表示。確かに、②3列目のfeatureがgeneば

かりになっていて妥当ですね。③を押して、
Filter and Sortカテゴリを閉じる。

③



W6-14：Extract features
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実行完了。①出力結果の中身を中央パネル上
で表示。確かに、②3列目のfeatureがgeneば

かりになっていて妥当ですね。③を押して、
Filter and Sortカテゴリを閉じる。閉じた後。
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W7-1：bedtools GetFastaBed
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①次はBED。

①



W7-2：bedtools GetFastaBed
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①次はBED。②bedtools GetFastaBedプログ

ラムを利用して、トランスクリプトーム配列取得
を行います。②をクリック。

①

②



W7-3：bedtools GetFastaBed

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 52

①次はBED。②bedtools GetFastaBedプログ

ラムを利用して、トランスクリプトーム配列取得
を行います。②をクリック。中央パネル上に操
作画面が表示されます。



W7-4：bedtools GetFastaBed
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①次はBED。②bedtools GetFastaBedプログ

ラムを利用して、トランスクリプトーム配列取得
を行います。②をクリック。中央パネル上に操
作画面が表示されます。③これが目に入った
瞬間に、BED形式だけでなく他の座標情報を

取り扱う形式も入力として受け入れているのだ
と判断できる。

③



W7-5：bedtools GetFastaBed
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①次はBED。②bedtools GetFastaBedプログ

ラムを利用して、トランスクリプトーム配列取得
を行います。②をクリック。中央パネル上に操
作画面が表示されます。③これが目に入った
瞬間に、BED形式だけでなく他の座標情報を

取り扱う形式も入力として受け入れているのだ
と判断できる。③の部分で選択可能なものは、
④デフォルトのヒストリー9と、⑤gene以外の
featureも含む前処理前のヒストリー2。当然デ
フォルトのままで行う。

③

④

⑤



W7-6：bedtools GetFastaBed
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①中央パネルを下部に移動していく。一番下ま
でいくと、このプログラムの文献情報が見られ
ますので、適切に引用しましょう。

①



W7-7：bedtools GetFastaBed
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①

①中央パネルを下部に移動していく。一番下ま
でいくと、このプログラムの文献情報が見られ
ますので、適切に引用しましょう。オプションっ
て読み飛ばしがちですが、②鎖の方向性が重
要となる局面もあるので、一応気にはとめてお
いた方がよいと思います。

②



W7-8：bedtools GetFastaBed
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①

①中央パネルを下部に移動していく。一番下ま
でいくと、このプログラムの文献情報が見られ
ますので、適切に引用しましょう。オプションっ
て読み飛ばしがちですが、②鎖の方向性が重
要となる局面もあるので、一応気にはとめてお
いた方がよいと思います。③実行。

③



W7-9：bedtools GetFastaBed
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実行中…



W7-10：bedtools GetFastaBed
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実行完了。①ヒストリー10の中身を中央パネル
上に表示。

①



W7-11：bedtools GetFastaBed
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実行完了。①ヒストリー10の中身を中央パネル
上に表示。②確かにmulti-FASTA形式ファイル
が作成されていて妥当ですね。

①

②



W7-12：bedtools GetFastaBed
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実行完了。①ヒストリー10の中身を中央パネル
上に表示。②確かにmulti-FASTA形式ファイル

が作成されていて妥当ですね。③の部分をクリ
ックすれば、④配列数が2,949個だとわかる。

③

④



W7-13：bedtools GetFastaBed
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実行完了。①ヒストリー10の中身を中央パネル
上に表示。②確かにmulti-FASTA形式ファイル

が作成されていて妥当ですね。③の部分をクリ
ックすれば、④配列数が2,949個だとわかる。
⑤を押して、BEDカテゴリを閉じる。

⑤
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W8-1：Kallisto quant

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 64

①ツール選択パネル下部に移動。

①



W8-1：Kallisto quant

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 65

①ツール選択パネル下部に移動。②RNA-seq

。

①

②



W8-1：Kallisto quant
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①ツール選択パネル下部に移動。②RNA-seq

。今回利用する③Kallisto quantはこの段階で
見えてはいますが、④一応少し下部に移動。

③

④



W8-1：Kallisto quant

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 67

①ツール選択パネル下部に移動。②RNA-seq

。今回利用する③Kallisto quantはこの段階で

見えてはいますが、④一応少し下部に移動。こ
んな感じ。⑤Salmonも有名です。

③
④

⑤



W8-1：Kallisto quant
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①ツール選択パネル下部に移動。②RNA-seq

。今回利用する③Kallisto quantはこの段階で

見えてはいますが、④一応少し下部に移動。こ
んな感じ。⑤Salmonも有名です。③をクリック。

③



W8-1：Kallisto quant
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①ツール選択パネル下部に移動。②RNA-seq

。今回利用する③Kallisto quantはこの段階で

見えてはいますが、④一応少し下部に移動。こ
んな感じ。⑤Salmonも有名です。③をクリック。
こんな感じになり、中央パネルにKallisto quant

の操作画面が表示されます。



W8-2：リファレンス
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まずはリファレンス配列の指定。デフォルトの①
Use a built-in transcriptomeから…

①



W8-2：リファレンス

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 71

まずはリファレンス配列の指定。デフォルトの①
Use a built-in transcriptomeから、②Use a 

transcriptome from historyに変更。

②



W8-2：リファレンス

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 72

まずはリファレンス配列の指定。デフォルトの①
Use a built-in transcriptomeから、②Use a 

transcriptome from historyに変更。こんな感じ
になります。



W8-2：リファレンス

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 73

まずはリファレンス配列の指定。デフォルトの①
Use a built-in transcriptomeから、②Use a 

transcriptome from historyに変更。こんな感じ

になります。③リファレンス配列の候補として、
④デフォルトのヒストリー10と、⑤ヒストリー1が
選択可能ですが、④デフォルトが正解。

③

④

⑤



W8-2：リファレンス
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まずはリファレンス配列の指定。デフォルトの①
Use a built-in transcriptomeから、②Use a 

transcriptome from historyに変更。こんな感じ

になります。③リファレンス配列の候補として、
④デフォルトのヒストリー10と、⑤ヒストリー1が

選択可能ですが、④デフォルトが正解。つまり
この状態。



W8-3：Pairedに変更
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①少しページ下部に移動。

①



W8-3：Pairedに変更

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 76

①少しページ下部に移動。②リードファイルは
ペアエンドデータなので、③Pairedに変更。

②

③



W8-3：Pairedに変更

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 77

①少しページ下部に移動。②リードファイルは
ペアエンドデータなので、③Pairedに変更後。



W8-4：Forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 78

次が、リードファイル指定の本番。まずは①
Forward側。

①



W8-4：Forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 79

次が、リードファイル指定の本番。まずは①
Forward側。ここでは計3サンプル分の指定を
行うので、②Multiple datasetsに変更。

②



W8-4：Forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 80

次が、リードファイル指定の本番。まずは①
Forward側。ここでは計3サンプル分の指定を
行うので、②Multiple datasetsに変更。こんな
感じになります。



W8-4：Forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 81

次が、リードファイル指定の本番。まずは①
Forward側。ここでは計3サンプル分の指定を
行うので、②Multiple datasetsに変更。こんな
感じになります。③を押して、Forward側に相当
するヒストリーを指定する。

③



W8-4：Forward側
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次が、リードファイル指定の本番。まずは①
Forward側。ここでは計3サンプル分の指定を
行うので、②Multiple datasetsに変更。こんな
感じになります。③を押して、Forward側に相当

するヒストリーを指定する。こんな感じになりま
す。



W8-4：Forward側

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 83

次が、リードファイル指定の本番。まずは①
Forward側。ここでは計3サンプル分の指定を
行うので、②Multiple datasetsに変更。こんな
感じになります。③を押して、Forward側に相当

するヒストリーを指定する。こんな感じになりま
す。④下のほうに移動して、リードファイル群に
相当するヒストリーの全貌が見られるようにして
おいて、⑤Forward側に相当する3つのR1 

pairedを選択して、⑥Ok。

④

⑤

⑤

⑤

⑥



W8-4：Forward側
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次が、リードファイル指定の本番。まずは①
Forward側。ここでは計3サンプル分の指定を
行うので、②Multiple datasetsに変更。こんな
感じになります。③を押して、Forward側に相当

するヒストリーを指定する。こんな感じになりま
す。④下のほうに移動して、リードファイル群に
相当するヒストリーの全貌が見られるようにして
おいて、⑤Forward側に相当する3つのR1 

pairedを選択して、⑥Ok。こんな感じになりま
す。



W8-5：Reverse側
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次は①Reverse側を指定すべく、②少しページ
下部に移動したところ。

①

②



W8-5：Reverse側
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次は①Reverse側を指定すべく、②少しページ
下部に移動したところ。③Multiple datasets。

③



W8-5：Reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 87

次は①Reverse側を指定すべく、②少しページ
下部に移動したところ。③Multiple datasets。
④Browse Datasets。

④



W8-5：Reverse側

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 88

次は①Reverse側を指定すべく、②少しページ
下部に移動したところ。③Multiple datasets。
④Browse Datasets。⑤Reserve側に相当する
3つのR2 pairedを選択して、⑥Ok。

⑤

⑤

⑤

⑥



W8-5：Reverse側
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次は①Reverse側を指定すべく、②少しページ
下部に移動したところ。③Multiple datasets。
④Browse Datasets。⑤Reserve側に相当する
3つのR2 pairedを選択して、⑥Ok。



W8-6：実行
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様々なオプションを眺めながら、①下部に移動
。②ブートストラップのサンプリング回数のデフ
ォルトは0、つまりブートストラップは行わないと
いうことのようです（本文中で言及あり）。

①
②



W8-6：実行

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 91

③

様々なオプションを眺めながら、①下部に移動
。②ブートストラップのサンプリング回数のデフ
ォルトは0、つまりブートストラップは行わないと
いうことのようです（本文中で言及あり）。 ③さ
らに下部に移動。④Execute。

④



W8-7：実行中…
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実行中…。



W8-7：実行中…

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 93

実行中…。数分後の状態。①入力は全部で7

つ。②リファレンス配列、③forward側リード、④
reverse側リード。

②

③

④

①



W8-8：実行完了
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①実行完了。このときは約5分。

①



W8-8：実行完了
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①実行完了。このときは約5分。②中央パネル
下部に移動。

②



W8-8：実行完了

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 96

③

①実行完了。このときは約5分。②中央パネル
下部に移動。③出力は全部で6つ。計3サンプ
ルのデータをジョブに投げているので、④1つの
サンプルにつき2種類の出力（HDF5とtabular）
となっているのだと解釈できます。

④

④

④



W8-9：tabular
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①tabularのほうのデータを、②中央パネル上
に表示させた状態。

②

①



W8-9：tabular
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①tabularのほうのデータを、②中央パネル上

に表示させた状態。③のように見えた段階で、「
tabularってタブ区切りのことなのだろう」と解釈
します。

③



W8-9：tabular
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①tabularのほうのデータを、②中央パネル上

に表示させた状態。③のように見えた段階で、「
tabularってタブ区切りのことなのだろう」と解釈

します。忘れてるかもしれませんが、④をクリッ
クすることで、ファイルをダウンロードできます。

④

参考



W8-9：tabular
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①tabularのほうのデータを、②中央パネル上

に表示させた状態。③のように見えた段階で、「
tabularってタブ区切りのことなのだろう」と解釈

します。忘れてるかもしれませんが、④をクリッ
クすることで、ファイルをダウンロードできます。
⑤2,950行からなる。⑥下のほうに移動。

⑤

⑥

参考



W8-9：tabular

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 101

①tabularのほうのデータを、②中央パネル上

に表示させた状態。③のように見えた段階で、「
tabularってタブ区切りのことなのだろう」と解釈

します。忘れてるかもしれませんが、④をクリッ
クすることで、ファイルをダウンロードできます。
⑤2,950行からなる。⑥下のほうに移動。この
あたりで、⑦で保存。

⑥

⑦

参考



W8-9：tabular
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①tabularのほうのデータを、②中央パネル上

に表示させた状態。③のように見えた段階で、「
tabularってタブ区切りのことなのだろう」と解釈

します。忘れてるかもしれませんが、④をクリッ
クすることで、ファイルをダウンロードできます。
⑤2,950行からなる。⑥下のほうに移動。この

あたりで、⑦で保存。⑧上に戻って、⑨をもう一
度クリックすると元に戻ります。

⑧

⑨

参考



W8-9：tabular

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 103

①tabularのほうのデータを、②中央パネル上

に表示させた状態。③のように見えた段階で、「
tabularってタブ区切りのことなのだろう」と解釈

します。忘れてるかもしれませんが、④をクリッ
クすることで、ファイルをダウンロードできます。
⑤2,950行からなる。⑥下のほうに移動。この

あたりで、⑦で保存。⑧上に戻って、⑨をもう一
度クリックすると元に戻ります。こんな感じ。

参考



W8-10：HDF5
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①HDF5はバイナリデータなので、②中央パネ
ル上に表示させようとしても…。

参考

②

①



W8-10：HDF5
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①HDF5はバイナリデータなので、②中央パネ
ル上に表示させようとしても…③ダウンロードに
なってしまいます。

参考

③
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W9-1：マニュアル

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 107

①Kallistoのページ。②Manual。

②

①



W9-1：マニュアル

日本乳酸菌学会誌の連載第15回 108

③

①Kallistoのページ。②Manual。③ページ下部
に移動。



W9-1：マニュアル
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①Kallistoのページ。②Manual。③ページ下部
に移動。このあたり。④KallistoのHDF5形式フ

ァイルには、ブートストラップの結果が格納され
ているようだ。

③
④



W9-1：マニュアル
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①Kallistoのページ。②Manual。③ページ下部
に移動。このあたり。④KallistoのHDF5形式フ

ァイルには、ブートストラップの結果が格納され
ているようだ。HDF5の中身を見るためには専
用のViewerが必要だが、⑤ブートストラップ結
果の有効な利用法は、sleuthという発現変動解
析プログラム上で用いること。

⑤



W9-2：HDF5 binary
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①を眺めることで、HDF5形式というものがよく

わからなくても、バイナリファイルだということは
これを見た段階でわかる。

①



W9-2：HDF5 binary
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①を眺めることで、HDF5形式というものがよく

わからなくても、バイナリファイルだということは
これを見た段階でわかる。②を眺めることで、
③.h5ファイルのみがbootstrap estimates情報
を含んでいるのだと認識する。

②

③



W9-2：HDF5 binary
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①を眺めることで、HDF5形式というものがよく

わからなくても、バイナリファイルだということは
これを見た段階でわかる。②を眺めることで、
③.h5ファイルのみがbootstrap estimates情報

を含んでいるのだと認識する。また、④を眺め
ることで、気合をいれてHDF5ファイルの中身を
見なくてもよいと判断する。ましてやW8-6で
Number of bootstrap samplesをデフォルトの
0で実行しているので、実質的に⑤.tsvのタブ区

切りテキストファイルと同じ中身なのだろうと判
断する。

②

③
④

⑤
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W10-1：結果の解説
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W8-9と同じく、①タブ区切りテキストファイル（
.tabular）の中身を、②中央パネル上に表示さ
せた状態。

②

①



W10-2：1列目
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①1列目（target_id）は配列名。

①



W10-3：2-3列目
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①1列目（target_id）は配列名。②2列目（
length）は配列長、③3列目（eff_length）は有
効配列長（effective length）。この有効配列長
については、Kallistoのマニュアル中に説明が
あります。

② ③



W10-4：eff_length
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④

①1列目（target_id）は配列名。②2列目（
length）は配列長、③3列目（eff_length）は有
効配列長（effective length）。この有効配列長
については、Kallistoのマニュアル中に説明が
あります。W9-2で示したKallistoのマニュアル
中の、④のリンク先です。
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（リンクをクリックすると）こんな感じになります。



W10-4：eff_length
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（リンクをクリックすると）こんな感じになります。
①「effec」でページ内検索したところ。

①



W10-4：eff_length
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（リンクをクリックすると）こんな感じになります。
①「effec」でページ内検索したところ。effective 

lengthに関する記述が②など赤下線部分に確
かにあります。

①

②



W10-4：eff_length
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（リンクをクリックすると）こんな感じになります。
①「effec」でページ内検索したところ。effective 

lengthに関する記述が②など赤下線部分に確
かにあります。この②effective lengthは、③実

際の配列長と、④マップされたリードの平均フラ
グメント長から算出できるようです。

②②

③

④



W10-5：4列目
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①4列目（est_counts）は、カウント数の推定値
（estimated counts）。

①
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W11-1：5列目
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①5列目（tpm）は、いわゆるTPM（Transcripts 

per million）値と呼ばれるもの。

①



W11-2：マニュアル
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W10-4のKallistoマニュアルの少し下のほうに
移動して、①TPMの説明が見える状態。このマ
ニュアル中では、②のように説明されている。

①

②



W11-3：2行目の転写物
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①FM179322:1523-2663の、②カウント数は
79で、③TPM値は306.541。

① ② ③



W11-4：4列目
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①4列目（est_counts）の数値を全部足すと、
1,758,959となる。100万よりも1.759倍ほど大
きい数字であるというところがポイント。

①



W11-5：3列目
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①4列目（est_counts）の数値を全部足すと、
1,758,959となる。100万よりも1.76倍ほど大き
い数字であるというところがポイント。

③



W11-6：ヒストリー16
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①ヒストリー16の、②FPKM値の、③総和は
3,435,847.75。④CPK値の総和は
6,043,515.33。

①

②

③④



W11-7：ヒストリー14
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①

②

③

①ヒストリー14の、②FPKM値の、③総和は
4,005,980.92。 ④CPK値の総和は
4,714,290.42。

④



W11-8：ヒストリー12
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①

②

③

①ヒストリー12の、②FPKM値の、③総和は
5,275,181.61。④CPK値の総和は
5,659,410.02。

④
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W12-1：9サンプル
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①Kallisto_9samples.xlsx。②今回用いたリフ

ァレンストランスクリプトーム配列中の
description情報が転写物領域の座標情報の
みなので、試行錯誤して③gene_IDと対応づけ
ている。

①

②③
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①Kallisto_9samples.xlsx。②今回用いたリフ

ァレンストランスクリプトーム配列中の
description情報が転写物領域の座標情報の
みなので、試行錯誤して③gene_IDと対応づけ

ている。④の列は、②の領域で座標順に並べ
ようとしてもうまくいかないので、それを実現し
たいときに用いるための情報。

④ ②
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①Kallisto_9samples.xlsx。②今回用いたリフ

ァレンストランスクリプトーム配列中の
description情報が転写物領域の座標情報の
みなので、試行錯誤して③gene_IDと対応づけ

ている。④の列は、②の領域で座標順に並べ
ようとしてもうまくいかないので、それを実現し
たいときに用いるための情報。⑤の部分のみ
座標が順番に並んでいないことがわかる。これ
はカウントデータをマージした後に、②と③を対
応づけていく過程で、「あれ、なんかおかしいぞ
」と気づき、アノテーションファイル中で、⑤の遺
伝子群に対して、②と③の情報の対応関係を
を一つ一つ丁寧にチェックして、④のSerial番

号を手作業で割り当てるなどしてこのファイル
を完成させている。このあたりの作業はわりと
泥臭いです。

④ ②

⑤

③



W12-1：9サンプル
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赤枠内が9サンプル分のカウント情報をマージ
した結果。黄色部分が第15回のGalaxy上で実
際に行ったものに対応する。⑥ヒストリー16、⑦
ヒストリー14、⑧ヒストリー12。

⑥⑦⑧



W12-1：9サンプル
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赤枠内が9サンプル分のカウント情報をマージ
した結果。黄色部分が第15回のGalaxy上で実
際に行ったものに対応する。⑥ヒストリー16、⑦
ヒストリー14、⑧ヒストリー12。例えば⑥のヒス
トリー16のカウント情報はW10-5でも見られる

。但し、⑨アノテーションファイル中の並びはこ
こからなので、⑩の部分から見ていくと、確かに
一致していると納得できる。

⑥

⑨ ⑩



W12-2：Table1の前説
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①が反復データをマージした結果。

①



W12-2：Table1の前説
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①が反復データをマージした結果。例えば②
558という数値は、③21 + 262 + 275の和。原

著論文では平均と書いてありましたが、和をと
ったほうがその値に近いこともあり、気分的に
そうしています。また、一般には和をとるものだ
と思います。①の情報が表1で示されています
。

①

②③


