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日本乳酸菌学会誌の連載第4回 1



W1-1

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 2

「連載第3回のW25-2の最後」と基本的に同じ。
①pwdでカレントディレクトリを表示。②「df -h」で
dfコマンドをヒトが判読しやすい(human readable)
サイズ単位で表示。このゲストOS環境では全部
で97GB確保しており、そのうち11GB使用してい
ることがわかる。③lsコマンドをlong形式かつ
human readableな単位で表示。この作業ディレク
トリのみだと1.1GB使用していることもわかる。

①

②

③



W1-2

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 3

連載第4回の図1で示すようなbzip2圧縮ファイルのみからな
る初期状態にするには、赤枠で囲った計4ファイルを削除す
ればよい。これらはhoge_*とsubset_*のファイル群と表現可
能。ここで、アスタリスク(*)は「任意の文字の0回以上の繰
り返し」を意味する。他にも「任意の1文字」と意味するドット
(.)や、「直前の文字の1回以上の繰り返し」を意味するプラ
ス(+)など、様々なワイルドカードを利用可能。



W1-2

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 4

4つ程度であれば1つ1つファイル名を打ち込んでrm
コマンドを利用して削除すればよいが、数十～数百
のオーダーのファイルを一度に削除する局面もある
ため、それを意識した慎重なやり方を伝授します。ま
ずは「hoge_*」ファイル群（この場合hoge_1.fastqと
hoge_subset_1.fastaの2つのファイル）の削除から。い
きなり「rm –f h*」でも「rm –f hoge_*」と打ち込んでも
よいのだが、私はワイルドカードを利用して削除する
ファイル群を念のためlsで確認する。例えば①「ls –lh
ho」まで打ち込んでからTabキーを押す（タブ補完）。

①



W1-2

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 5

Tabキーを押した直後の状態。「ho」から始まるファイル群
の中で共通の文字列部分までを自動的に補完。ただの
確認でしかないものの、だいたいカレントディレクトリ中に
そのようなファイル名のものがあることを認識した上で作
業をしているので、スペルミスを防ぐ観点からも無意識に
「タブ補完」をする習慣は重要かも…。

①



W1-2

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 6

①アスタリスク(*)をつけてリターンキーを押す。これで削
除予定の「hoge_*」から始まるファイル群をリストアップし
たことになる。一気に全部を消してよいかどうかを確認。

①



W1-3

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 7

①rmコマンドを用いてファイルの削除。-fは「本当に消し
てよいか?」的なyes or noを打ち込ませる警告メッセージ
を表示させないようにするオプション。Linux環境でのrmコ
マンドの利用は、ゴミ箱への移動ではなく消滅である点
に十分注意せよ!。この意味において、-fは一般に危険な
オプションである。が、予め「ls –lh hoge_*」として確認して
いればまあいいだろう、という思想。ディレクトリ削除につ
いては連載第3回のW18-4を参照のこと。ここでは「rm –f 
h」まで打ち込んでからTabキーを押そうとしている。

①



W1-3

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 8

①Tabキーを押して「hoge_」まで表示させてから、アスタリ
スク(*)をつけたところ。この段階でリターン。

①



W1-3

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 9

①「ls -lh」。ファイル群hoge_*を
削除できていることがわかる。

①



W1-3

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 10

一連の作業をファイル群
subset_*についても実行。

①

②



W1-4

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 11

連載第4回の図1とほぼ同じ。①duでカレントディレクトリのデ
ィスク使用量が157MBであることを確認している。ドット(.)は「
カレントディレクトリ」の意味。②dfで全体のディスク使用量を
表示。赤枠部分のSizeが97GBとなっているのは100GBを割り
当てていたから。Usedは全体で11GB使っていることを示す。
この軽量版環境は、多くの読者が以後の解析が可能と期待!

①

②



W2-1：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 12

シェルスクリプトの基本形を示すべ
く、①テキストエディタgeditを起動。

①



W2-1：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 13

②

①（簡単なコマンドならなんでもよいが）3
つのコマンドを複数行にわたり書いたも
のを作成。この際、赤枠のターミナルは、
geditを起動して編集中（gedit画面がアク
ティブな状態）のため、②コマンド入力待
ち状態になっていないことがわかる。つ
まり、geditを終了しない限り他のコマンド
を受け付けない。③Saveボタンを押す。

①

③



W2-1

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 14

①保存するディレクトリのデフォルトは、geditを起動させ
たターミナルのカレントディレクトリとなっている（少なくと
も著者の環境では）。もしそうなっていなければpwd表示
結果(/home/iu/Documents/srp017156)と同じ場所を指
定。②ターミナル上で「ls -lh」した結果と同じ2つのbzip2
圧縮ファイルが見られる。

①

②



W2-1

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 15

ここでは①ファイル名をhoge_JSLAB3.shとして、
②Saveボタンを押している。シェルスクリプトの場
合は、拡張子を.shにするのがおそらく一般的。

①

②



W2-1

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 16

Saveボタンを押した後の状態。①ファイル名が
hoge_JSLAB3.shに変更されていることが分かる。②ファ
イルを保存しただけなので、まだgeditは起動中のまま。
そのため、コマンドプロンプトは出ておらず、コマンド入
力待ち状態ではない。③×ボタンを押してgeditを終了。

①②

③



W2-1：Tips

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 17

①「応答なし」という類のフリーズは頻繁に起こります
（爆）。こういうときは、数分待って反応がなければ②
右上の×ボタンを押す以外の選択肢はありません

②
①



W2-1：Tips

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 18

気をとりなおしてBioLinux8を①再起動

①



W2-2：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 19

①lsで確認。geditで作成し保存した
hoge_JSLAB3.shで見られることがわかる。

①



W2-2：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 20

hoge_JSLAB3.shの中身を①moreコマンドや②
lessコマンドで確認しているだけ。lessコマンドか
ら抜けるにはqキーを押す。③hoge_JSLAB3.sh
中に書き込んだコマンド群（pwd, date, ls）を実
行するための最も簡単なやり方は、shコマンド
の利用。赤枠内が実行結果。確かにファイル中
のコマンド群と対応している。

①

③
②



W2-3：シバン

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 21

（ヒトにもよるが）著者らは、shコマンドを普段利用しな
い。代わりにhoge_JSLAB3.shファイルがシェルスクリプ
トであることをファイル中の最初の一行目に明示し、フ
ァイルそのものを実行コマンドのようにして取り扱う。こ
のあたりは何故?と疑問に思うよりは、そういう人達（宗
派）も存在するという程度の理解でよい。①「gedit ファ
イル名」で任意のファイルを開くことができる。

①



W2-3：シバン

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 22

シェルスクリプトの場合は、「#!/bin/sh」と書く。ちなみに
Perlプログラムの場合は、「#!/usr/bin/perl」や(システム
によっては) 「#!/usr/local/bin/perl」と書く。最初の「#!」は
共通であり、シバン(shebang)と呼ぶ。「#!/bin/sh」は、使
い方によってはなくても動くので、動かなければつけると
いう程度の理解でもいいだろう。尚、「#!/bin/bash」などと
書くことで動くこともあるので、こうやれば動くという経験を
積んでおくとよい。W9-9でも触れる。

①

②

③



W3-1：Permission

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 23

geditで編集後に、①moreで確認しているだけこ
れで基本的にはOKだが、もうひと手間必要。シェ
ルスクリプトに限らず、NGS解析用プログラムな
ども赤枠部分の実行権限（パーミッション；
permission）を適切に変更してやる必要がある。
連載第3回のW9-2-5と9-2-6にも言及あり。

①



W3-1：Permission

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 24

実行権限が与えられている状態でうまくいくコマンド
は「./hoge_JSLAB3.sh」。まずは、このファイルに対
して実行権限が与えられていない状態でエラーメッ
セージを出してみる。①もし実行権限が与えられて
いたら、「./hoge」まで打ち込んでからTabキーを押
してタブ補完できるはずだができない。慣れればこ
の段階でPermissionを変更する必要があることに
気づく。ここではうまくいかないことが分かっている
状態だが、めげずに手入力で「./hoge_JSLAB3.sh」
と打ち込んでリターンキーを押す。

①



W3-1：Permission

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 25

①手入力で「./hoge_JSLAB3.sh」と打ち込んでリタ
ーンキーを押した結果。 「実行権限が与えられてい
ない(permission denied)」と文句を言われる。

①



W3-1：Permission

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 26

「./」が無駄なのだろうと思い、②ファイル名のみを
指定してもダメ（このあたりはキーボードの上下キー
を上手に利用せよ）。「そんなコマンドはない
(command not found)」と文句をいわれている。③「
/home/iu/Documents/srp017156/hoge_JSLAB3.sh
」とやってみても、①と同じ結果になる。

①

②

③



W3-1：Permission

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 27

パーミッションの変更は①chmodコマンドを利用。連載
第3回ウェブ資料のMac版ではW9-2-6で説明。chmod
コマンドのオプションで「755」とすると赤枠部分が「
rwxr-xr-x」になる。最初の3文字分は自分の権限に関
する部分。「読み込み(r)、書き込み(w)、実行(x)」の全
てを許可するという意味でrwxとなっている。②テキス
トエディタ実行後には、よくこのようなファイルの最後
に「~（にょろ）」がついたバックアップファイルが勝手に
作成されますが、悪さはしないので気にしなくてよい。

①

②



①

W3-1：Permission

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 28

赤枠部分の真ん中のr-xは、自分も属するグ
ループ（研究室や研究プロジェクト単位など）
の他のヒトに対する権限。読み込みと実行
は許可するが書き込み権限は与えていない
（グループ内の他のヒトに自分のファイルを
勝手に書き換えられるのは嫌、ということ）。



①

W3-1：Permission

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 29

赤枠部分の一番右側のr-xは、自分が所属するグ
ループ以外の全てのユーザに対する権限設定。こ
こではグループ内と同じく、読み込みと実行のみ
許可している。一般に、自分のファイルは何をやっ
てもよい(rwx)と設定して、それ以外には一定の制
限をかける。門田は基本的に「chmod 755 ファイル
名」とする。自分以外のユーザに実行権限を与え
ることで、自分がインストールして使っているNGS
用プログラムを他のユーザも利用可能となる。



W3-1：Permission

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 30

例えば、逆パターンとして、他のユーザから「①のよ
うに指定すればプログラムを実行できるよ」とアドバ
イスを受ける。で、実際にやってみるとpermission 
deniedになることもあるが、単純に提供側が許可を
忘れているだけだったりします。正しく状況を把握し
て、正しく問題点を指摘することが重要。

①



W3-2：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 31

①～③は全貌のおさらい。④で「./ho」
まで打ち込んでからTabキーを押すと
タブ補完できることがわかる。できるよ
うになった理由は、hoge_JSLAB3.shに
対して実行権限を与えたから（赤枠
rwxの最後がxとなるようにしたから）。①

②

③

④



W3-2：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 32

タブ補完してリターンキーを押したあと
の状態。③でファイルの中身を示して
いるが、正しくコマンド群(pwd, date, ls)
を実行できていることがわかる。

④



W3-2：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 33

①と③は同じ結果。②はhoge_JSLAB3.sh
に実行権限を与えてもだめだということを
示している。必要最小限③のやり方で結
果を得られるものの、教えるヒトによって
やり方が異なるということは肝に銘じるべ
き（教わる側中心に世の中回っているわ
けではない!）。重要なのは様々なやり方を
知り、対応する能力を身につけること。

①

②

③



W3-3：その他

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 34

①小なり(<)記号をつけるやり方もある。これは
、「hoge_JSLAB3.shファイルの中身をshコマンド
で受けて実行する」みたいな捉え方でよい。入
力ファイルの読み込み時に小なり記号を使う流
派も一定数存在。「sh hoge_JSLAB3.sh」と「sh < 
hoge_JSLAB3.sh」は実質的に同じという理解で
よい。②実行結果をリダイレクト(>)でhoge1.txt
というファイル名で保存。③moreで中身を確認

①

②

②



W3-3：その他

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 35

大きな複数ファイルのダウンロードで1つだけ成
功し、大部分で失敗したときなど、一時的に特定
の行のみ実行したくない局面もある。そのような
場合は、①目的行の先頭に#をつけてコメントア
ウトし、②実行すればよい。例では日付情報を返
すdateコマンドを実行させないようにしている。

①

②



W4-1：wget

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 36

①

ホストOS(Windows)上にダウンロードしたファイル
(JSLAB4_1.sh)をEmEditorというWindows用のエディ
タで眺めているところ。①コメントアウトされている最
初の2行分は、約1.35億の全リードファイルをダウン
ロードするときに用いるコマンド。ここに書かれてい
るようなものが実務者がよく使っているシェルスクリ
プトファイル（の一部）。これをwgetで取得する。



W4-1：wget

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 37

wgetコマンドで以下のURLより取得可能：
http://www.iu.a.u-tokyo.ac.jp/~kadota/book/JSLAB4_1.sh

①



W4-1：wgetの成功例

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 38

①「wget -c 任意のURL」で基本的にはダウン
ロード可能。これはうまくいったときの見え方

①



W4-1：wgetの失敗例

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 39

失敗例を示すために、①一旦JSLAB4_1.shを
削除。尚、デフォルトで本当に削除するかを聞
いてくるのは、Bio-Linuxを含む少数派のようで
す。つまり、システムによっては「-fをつけなけ
れば必ず聞いてくる」とは限らないので注意さ
れたい。（私の環境ではLANケーブルを抜いた
状態で）②wgetコマンドを再実行。③失敗した
ときは赤下線のような結果になります。また、
ネットワークの不具合以外にも、ダウンロード
予定の場所に同名ファイルが存在すると変な
ことが起きますのでやってはいけません

①

②



W4-1：ネットワーク不調

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 40

wgetがうまく動かないときは、ゲスト
OS(BioLinux8)上でウェブブラウザFirefoxを
起動してもインターネットに接続できないと
いうメッセージが出ていることからも納得。



W4-2：wgetリトライ

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 41

ホストOS(Windows)は無線LANで問題なくネッ
トを見られるが、ゲストOS(BioLinux8)ででき
ないこともときどきある。理由は不明だが、①
のようなメッセージが出ているときはダメです

①



W4-2：wgetリトライ

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 42

「Network service discovery disabled」のメッセ
ージが消えて数分以内に、①リトライした結果
。うまくダウンロードできているようだ!

①



W4-3：wgetまとめ

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 43

JSLAB4_1.shがカレントディレクトリにない状
態で①再度wgetを実行。②lsで存在確認。
③moreでファイルの中身を確認。

①

②

③



W4-4：共有フォルダ

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 44

ゲストOS (BioLinux8)上でも忘れたころに接続
が復旧されている場合が多いが、別の手段とし
てホストOS (WindowsやMacintosh)のウェブブラ
ウザ上で目的のファイル(JSLAB4_1.sh)をダウン
ロードし、共有フォルダ（ホストOSのデスクトップ
にあるshareフォルダ）に置くのが手っ取り早い。

①

②



W4-4：共有フォルダ

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 45

ゲストOS (BioLinux8)上でも忘れたころに接続が復
旧されている場合が多いが、別の手段としてホスト
OS (WindowsやMacintosh)のウェブブラウザ上で目
的のファイル(JSLAB4_1.sh)をダウンロードし、共有フ
ォルダ（ホストOSのデスクトップにあるshareフォルダ
）に置くのが手っ取り早い。（特にMacユーザは）ファ
イルの拡張子にも注意!また、連載第3回のW9-2-6
を思い出してshareフォルダの実行権限にも注意!

②

①



W4-4：共有フォルダ

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 46

但し、何らかの理由でゲストOSを再起動することが
多いが、共有フォルダを利用する際にはその都度設
定をする必要がある。連載第3回W9-2-2のホストOS
側フォルダ指定（ホストOS – デスクトップ – share）と
W9-2-5のゲストOS側フォルダ指定（ゲストOS –
Desktop – mac_share）のどちらか、またはいずれか
が必要。共有フォルダ設定が無効になっているのは
、①赤枠部分のpermissionがrwxrwxrwxになってい
ないこと、および所有者がrootになっていないことか
らも確認できる。連載第3回のW9-6も参照のこと

①



W4-4：共有フォルダ

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 47

ホストOS側の共有フォルダ（ホストOS –
デスクトップ – share）指定状況を確認。連
載第3回W9-2-2も参照。①デバイス、②
共有フォルダー、②共有フォルダー設定。
警告メッセージが出るが、とりあえず④OK

② ③

①

④



W4-5-1：マウント（ホスト側）

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 48

連載第3回W9-2-2。ホストOS側フ
ォルダ指定（ホストOS – デスクトッ
プ – share）の一部を再掲載。①赤
枠のように見えていなければそう
なるようにする。パスのところが
C¥Users¥kadota¥Desktop¥share
となっているが、特にユーザ名部
分はヒトそれぞれ。③のようになっ
ていることも確認。

⑤
②

④

③

①



W4-5-1：確認

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 49

ゲストOS側フォルダ指定（ゲストOS 
– デスクトップ – mac_share）の確認

①



W4-5-2：dkms

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 50

dkmsライブラリのインストール。①「sudo apt-get install dkms」
と打ってリターン。パスワードを聞かれたらログインパスワード
を打ち込む（推奨手順通りだとpass1409）

①



W4-5-2：dkms

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 51

無事インストールが完了すると、②のようにコマンド
入力待ち状態となる。2015年9月18日に別のマシン
でやろうとしたら、「Unable to fetch some archives, 
maybe run apt-get update or try with --fix-
missing?」というメッセージが出ました。このときは「
sudo apt-get update」をやったのち、再度①をやる
と成功しました。 2015年12月08日に同一マシンで
一から動作確認をやり直したときは、9/18のような
メッセージには遭遇しませんでした。

②

①



W4-5-3：Guest Additions…

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 52

①デバイス、②Guest Additions CDイ
メージの挿入。もし「挿入できません
。このディスクを強制挿入してみます
か？」と出たら「強制マウント解除」を
押すなどしてもダメなようです。これ
は以前挿入したものが残っているた
めなので、この場合はW4-8を先に行
って、「Guest Additions CDイメージ」
の除去をやってから、再度ここに戻る

①

②



W4-5-3：Guest Additions…

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 53

①Runを押す

①



W4-5-3：Guest Additions…

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 54

①

①パスワードの打ち込みを求
められているので、ログインパ
スワード(pass1409)を打ち込
んで②Authenticateを押す。

②



W4-5-3：Guest Additions…

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 55

①「Press Return…」と出たら
リターンキーを押す。するとテ
キストの画面が閉じる。

①



W4-5-3：Guest Additions…

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 56

①こんな感じでコマンド入力待
ち状態になっていればOK。

①



W4-5-４：ゲスト側の設定

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 57

カレントディレクトリはどこでもよいが、①
管理者権限(sudo)で「/etc/init.d/rc.local」
をgeditで開く。パスワードを聞かれたら
pass1409を入力。

①



W4-5-４：ゲスト側の設定

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 58

geditが起動するので、①
ページの一番下に移動。

①



W4-5-４：ゲスト側の設定

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 59

私の環境では①のような
感じに見えています。

①



W4-5-４：1行分追加

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 60

①

①の行を追加して、②Save。③これは
ユーザ名がiuの場合なので、必要に応
じてユーザ名部分を各自変更すべし

②

③



W4-6：絶対パスと相対パス

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 61

手動マウントとの大きな違いは、
mac_shareが①のようになっている
点である。第3回W9-6で示すように
、「sudo mount –t vboxsf share 
mac_share」でうまくいくのは、カレン
トディレクトリが/home/iu/Desktop
の場合のみ。
/home/iu/Desktop/mac_shareと指
定しておけば、カレントディレクトリ
がどこであろうと、ゲストOS側の共
有フォルダとして利用したい
mac_shareを一意に指定できる。こ
れを絶対パス指定という。②
rc.localはもう編集済みなのでgedit
を終了させる。

①

②



W4-6：絶対パスと相対パス

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 62

gedit終了後の状態。何かErrorと
いう文字を含むメッセージが表示
されているが気にしなくてよい。



W4-6：絶対パスと相対パス

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 63

①カレントディレクトリが「
/etc/init.d」で、②rc.から始まる全
てのファイルを表示。③カレントデ
ィレクトリをホームディレクトリに移
動。④/etc/init.d中のrc.から始ま
る全てのファイルを表示させること
は、絶対パス指定であればどこで
も可能であることを示している。絶
対パスは/から始まる。

①

②

③

④



W4-6：絶対パスと相対パス

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 64

①「cd ..」は1つ上の
ディレクトリに移動。

①



W4-6：絶対パスと相対パス

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 65

①「cd .」中の.は現在のディレクトリを意味す
る。それゆえディレクトリ変更は実質的に行
われない。②「cd ./Desktop」は「cd Desktop
」と同じ。③は1つ上のディレクトリ中にある
Downloadsディレクトリに移動、という意味。
これが相対パス指定でのディレクトリ移動に
相当。④pwdと打ちたかったがスペルミスし
た例。この場合は意図を汲んで「pwdと打ち
たかったんだよね?」と確認してくれている。
Yesなのでyを押すと赤枠のようにpwd実行
結果が表示される。⑤相対パスでカレントデ
ィレクトリ以外の場所のlsも可能。

①

②

③
④

⑤



W4-6：絶対パスと相対パス

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 66

相対パスの続き。今いる場所から
の指定だけでなく、ホームディレクト
リからの相対パス指定も可能。①ホ
ームディレクトリ(ユーザ名iuの場合
は/home/iu)は「~ (チルダ、と読む)」
で置き換えることが可能。①が
Documentsの相対パス指定で、②
が絶対パス指定。③
(~/Documents/srp017156)は、④の
コマンドプロンプトが出ている最新
のカレントディレクトリをホームディ
レクトリからの相対パスで表示。

①

②

④

③



W4-7：設定の確認

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 67

一旦②「仮想マシンの電源オフ」で③ゲスト
OSを終了。④VirtualBoxも終了して再起動。

①

②

③

④



W4-7：設定の確認

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 68

VirtualBox起動時にこのような警告メッ
セージが出ることもあるが、実害を被
るまではとりあえず無視でよいだろう。



W4-7：設定の確認

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 69

ホストOS側の設定はちゃ
んと保存されているようだ。

①

②

③



W4-7：設定の確認

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 70

ゲストOS側の設定もちゃんと保存されており、起
動時にオートマウントされているようだ。①で見え
るように、mac_shareが反転されていれば基本的
にOK。②実行結果の赤枠でみられるファイルは
ヒトによって異なる。重要なのは「ホストOS – デ
スクトップ – share」フォルダ中の中身と同じこと。

①

②



W4-7：設定の確認

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 71

つまり、①「ホストOS –デスクトップ – share」フ
ォルダ中の中身と同じこと。

①

①



W4-8：仮想CDの除去

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 72

②

③

①

①ゲストOS(BioLinux8)を一旦終了。②「
仮想マシンの電源オフ」、③OK。W4-5-3
でうまくいかなかったヒトはやる必要あり



W4-8：仮想CDの除去

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 73

①ここを「空」にするのが目的。ここで示
すように、既に「[光学ドライブ]空」になっ
ていればよい。なっていなければ…。

①



W4-8：仮想CDの除去

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 74

①

①こんな感じに見えているは
ず。VBoxGuestAdditions.iso

を取り出す作業を行います。



W4-8：仮想CDの除去

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 75

①（既に空になっているが、ここに
VBoxGuestAdditions.isoがあるという想
定で行うと…）赤枠付近で右クリックして

②仮想ドライブからディスクを除去。

②

①



W5-1：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 76

①共有フォルダ中のJSLAB4_1.shと、②異
なるディレクトリ上にある③W4-1で取得し
たJSLAB4_1.shの中身が同じであることを
④diffで確認。

①

②

① ③

④



W5-1：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 77

「~/Documents/srp017156」中のJSLAB4_1.sh
を①一旦削除。②相対パス指定で「
~/Desktop/mac_share/JSLAB4_1.sh」をカレン
トディレクトリ(.)にコピー。③moreで表示させた
赤枠の中身のうち、wgetコマンド部分は行頭
に#を付加しているので実行されない。

①

②



W5-1：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 78

①シェルスクリプト実行時に、timeコマンドを
つけて実行時間も表示。実行時間で主に見
るのは赤枠のところ。この場合25.63秒かかっ
ていることがわかる。このコマンドは、連載第
3回のW25-2中のものと基本的に同じ。bzip2
圧縮ファイルを解凍し、最初の400万行を②
青枠右側のファイル名で保存している。600
万行から400万行分のサブセットの抽出に30
秒程度かかるのだから、xxx行だとこれくらい
かかりそう、という感覚的な経験を積むべし。

①

②



W5-2：改行コード

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 79

①青枠の出力ファイル名末尾の「?」に着目。この「?」は
、②赤枠中のシェルスクリプト(JSLAB4_1.sh)中の意図
したファイル名末尾とは異なる。③気持ち悪いので一
旦削除しようとすると、④「?」ではなく「 r」になっている
。この「逆スラッシュ」は、Windows環境では「¥r」としか
打てない。これはOS間での改行コードの違いによる。

①

②

③

④



W5-2：改行コード

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 80

①青枠の出力ファイル名末尾の「?」に着目。この「?」は
、②赤枠中のシェルスクリプト(JSLAB4_1.sh)中の意図
したファイル名末尾とは異なる。③気持ち悪いので一
旦削除しようとすると、④「?」ではなく「 r」になっている
。この「逆スラッシュ」は、Windows環境では「¥r」としか
打てない。これはOS間での改行コードの違いによる。
⑤とりあえずyを押して2つのファイルともに消す。

⑤



W5-2：改行コード

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 81

ウェブサイトからダウンロード可能な
JSLAB4_1.shは、EmEditorというテキ
ストエディタで作成し、①改行方法が
「CF+LF (Windows)」、②文字コード
が「日本語(シフトJIS)」として③保存
している。改行コードや文字コードは
通常、使う側が自分でファイルの中
身を解析して確認する必要がある。

①

② ③



W5-2：改行コード

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 82

Linux上でファイルの改行コードを調べるには、odコマン
ドを利用。多数のオプションが利用可能であるが、制御
文字をエスケープ表現で出力する-cオプションを利用す
るのがおそらく一般的。①基本形は「od –c 入力ファイル
名」。これに「head –n 15」をパイプ(|)で組み合わせること
で、出力結果の最初の15行分のみ表示。Windowsの改
行コードの場合は、赤枠のように見える。

①



①

W5-2：改行コード

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 83

ちなみに、Windowsの改行コードが「¥r¥n」なのに
対し、Linuxの改行コードは「¥n」のみである。そ
れゆえWindows → Linuxへの改行コードの変換
は「¥r¥n → ¥n」への文字列置換と同義。



W5-2：改行コード

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 84

①perlを用いてJSLAB4_1.sh中の¥r¥nを¥nに
置換。赤下線部分で、JSLAB4_1.shを小なり記
号(<)で入力として与えている。青下線部分で、
リダイレクト(>)を用いてperlプログラム実行結
果をファイルhoge.shに保存している。

①



①

W5-2：改行コード

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 85

改行コードをLinuxの¥nのみに変更した後の
hoge.shファイルを入力として、①odコマンド
で眺め、最初の15行分を表示。確かに青枠
のように¥nのみになっていることがわかる。



W5-2：改行コード

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 86

①¥r¥nを¥nに置換する本質的なとこ
ろ。’s/置換前/置換後/’が基本形。

①



W5-2：改行コード

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 87

逆パターンで、①Linux → Windowsに改行コードを
変換したい場合。’s/置換前/置換後/’が基本形。

①



W5-2：改行コード
◼ WindowsとLinux間のやり取りの際にWinSCPなどのファイル転

送ソフトを利用する場合が多いが、目的に応じて改行コードを
変換するか否かを要検討
 例1：Linux上にある数GBレベルのファイルを、（ディスク容量の豊富な）

Windowsマシン付属の外付けHDDに保存しておきたいだけの場合は、
Windowsマシンでデータファイルの解析をしないのだから改行コードが
かわらない「バイナリ」で転送すべし。もし転送モードを「テキスト」や「自
動」にした状態でOS間の移動を行うと、NGSデータの場合、数億行分
の改行コードをご丁寧に変換してくれるため、ものすごく時間がかかる。

 例2：W5-1ではファイル末尾に?がついた状態ではあるものの、最初の
400万行分のサブセットを抽出するという目的自体は一応できている。し
かし、?がついたファイルを別のプログラムで実行しようとしたときにエラ
ーが出ることもあるだろう。それゆえ、ものすごく処理に時間がかかるよ
うな場合以外は、改行コードの変換はやったほうがいいかもしれない。

88日本乳酸菌学会誌の連載第4回

改行コードは、見た目上の気持ち悪さという問
題だけではない。尚、MacとLinuxは改行コード
が同じなので、そのような問題は起きない。



W5-3：シェルスクリプト

日本乳酸菌学会誌の連載第4回 89

①Linuxの改行コードにしたhoge.shを実行した
が、実行権限がないと怒られている。②chmod
コマンドで実行権限を与えて、③再度実行。ほ
ぼ一瞬(0.003秒)でサブセットの抽出が終了。
④SRR616268から始まるファイル群のみ表示。
「SRR」まで打ち込んでからタブ補完を利用。赤
枠内を見てわかるように、出力ファイル名の末
尾に?がついていないことがわかる。

①

②

④
③



W5-3：シェルスクリプト

90日本乳酸菌学会誌の連載第4回

odコマンド以外にも多数の同様な機能を果た
すコマンドがある。例えばfileコマンドは、①
Linuxファイルの場合は「ASCII text」という結果
を返し、②Windowsファイルの場合は「ASCII 
text, with CRLF line terminators」という結果を
返す。③bzip2圧縮ファイルの判定も可能。④
*.fastqはLinuxの改行コードであることが分かる

①

②

③

④



W5-4：元に戻す

91日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W1-4と同じ状態に戻す。①のrmコマンド実行
はかなり乱暴なやり方ですが、bzip2圧縮ファ
イルを消さないように注意すれば大丈夫です

①



W6-1：ダウンロード

92日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①JSLAB4_1_Linux.shをwgetコマンドで取得し、②file
コマンドでファイルの種類がLinuxの改行コードとなっ
ている（yesなら「ASCII text」という記述）ことを確認

①

②



W6-1：確認

93日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①パーミッションの変更（実行権限の付与）と②more
で中身を表示。⑤全部で4行からなることがわかる。

①

②

③



W6-2：シェルスクリプト

94日本乳酸菌学会誌の連載第4回

第4回原稿の図2と基本的に同じ。①lsで
JSLAB4_1_Linux.shの実行権限を確認。②
moreで中身を確認。③シェルスクリプトとして
実行。④赤枠の出力ファイルを確認。

①

②

③

④



W6-3：実行を中断したい

95日本乳酸菌学会誌の連載第4回

「CTRL + c」（CTRLキーを押しながらc
キーを押す）。lessコマンドなどは、qキ
ーを押すと復帰できる（コマンド入力待
ち状態になる）。①のシェルスクリプトを
実行し、開始5秒程度で「CTRL + c」を
押したところ。

①



W6-3：実行を中断したい

96日本乳酸菌学会誌の連載第4回

全部で30秒程度で2つのファイルの処
理が終わることがW6-2の結果から既知
。それゆえSRR616268sub_1.fastqファイ
ル生成段階で計算が中断されている。
中断しなかった場合と中断した場合で
はファイルサイズが異なることが分かる
。この場合は、答えが306MBになってい
なければいけないので106MBが変だと
わかる。

①



W6-3：実行を中断したい

97日本乳酸菌学会誌の連載第4回

仮に、答えがわかっていなくても入力フ
ァイルのサイズ比からも想像がつく。つ
まり、2つの入力ファイルのサイズ比か
ら大きくかけ離れたサイズ比になること
はないだろうという前提に立てばよい。
このあたりは多くの実害を被りながら経
験値を積む以外にないかも…。



W6-4：tailで確認・削除

98日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①tailコマンドでファイルの最後の8行分を表
示。CTRL + cで途中で計算を止めたため、
一文字表記の塩基配列部分が途中で切れ
ていることがわかる。②このファイルを削除

①

②



W6-5：サブセット抽出を再実行

99日本乳酸菌学会誌の連載第4回

妥当な結果になっている

①



W7-1：FastQC

100日本乳酸菌学会誌の連載第4回

想定外の状態になってしまった場合の対処法。①「
fastqc」と打ってから、間違ってそのままリターンキーを
押すと、②右下のような画面になってしまう。（もしそう
ならなかったら赤枠内で起動中のFastQCをクリックす
れば、右下のようになる）この状態から脱出するには…

①

②



W7-1：FastQC

101日本乳酸菌学会誌の連載第4回

この状態から脱出するには、①赤枠付近に
カーソルを移動させ、②×。右下は復帰後
のターミナル画面。②

①



W7-2：FastQC

102日本乳酸菌学会誌の連載第4回

基本的な使い方は①「fastqc 任意のファイル名」

①



W7-2：FastQC

103日本乳酸菌学会誌の連載第4回

基本的な使い方は「fastqc 任意のファイル
名」。「SRR」まで打ってからTabキーを押す
などのタブ補完を利用するのも1つだが、他
のやり方として、入力したいファイル名を反
転させ、①右クリックでコピー、②右クリック
でペースト、というのも一般的です。

①



W7-2：FastQC

104日本乳酸菌学会誌の連載第4回

基本的な使い方は「fastqc 任意のファイル
名」。「SRR」まで打ってからTabキーを押す
などのタブ補完を利用するのも1つだが、他
のやり方として、入力したいファイル名を反
転させ、①右クリックでコピー、②右クリック
でペースト、というのも一般的です。

②



W7-2：FastQC

105日本乳酸菌学会誌の連載第4回

ペースト後の状態。①リターン。

①



W7-3：FastQC

106日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①FastQC実行後の状態。約20秒。

①



W7-4：FastQC

107日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①「ls -lh」実行結果。赤枠部分がfastqcコマンドで
作成されたもの。1つはSRR616268sub_1_fastqcと
いう名前のディレクトリ。もう1つはそのzip圧縮ファ
イル。②「ls –lh SRR616268sub_*」実行結果。ls –
lh実行時にディレクトリを指定していることになる
ので、③ディレクトリの中身もリストアップしている

①

②

③



W7-5：FastQC

108日本乳酸菌学会誌の連載第4回

プログラムのマニュアルを眺めるのは
、基本的にどのディレクトリ上で行って
もよい。①「fastqc -h」と打ってリターン

①



W7-5：FastQC

109日本乳酸菌学会誌の連載第4回

マニュアルが一気に表示されて何が何だかわか
らない（爆）。そういうときはパイプ(|)でlessやhead
に流し込む。ここでは①lessを用いる例を示す。

①



W7-5：FastQC

110日本乳酸菌学会誌の連載第4回

この状態は、fastqcのマニュアルページをless
で眺めていると解釈すればよい。基本的に、
上下矢印キーでページをスクロール。下矢印
キーをず～っと押して一番下まで行ってみよう



W7-5：FastQC

111日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①FastQC実行時に進捗状況を非表示にしたい場合は、-q
オプションをつければよさそうであることが分かる。②(END)
となったら、下矢印キーで一番下まできた状態であることを
示す。この状態から抜けるには、qキーを押せばよい。

①

②



W7-5：FastQC

112日本乳酸菌学会誌の連載第4回

lessから抜け出した状態。このように、ちょっと
した場面で様々なLinuxコマンドを駆使して合
理的に作業を行うのが一般的。基本的なコマ
ンドを使いこなせないと対処法を思いつかな
い。数日程度で習熟できるものではなく、数
週間程度はかかるのが一般的。



W7-6：FastQC

113日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①「-q」オプションをつけてfastqcを実行。確
かにW7-3と違って進捗状況を非表示にでき
ていることがわかる。②赤枠のように実行
結果として「ディレクトリ」と「同じ内容のzipフ
ァイル」がちゃんと生成されている。このよう
にしてオプション利用の幅を広げていく。

①

②



W7-7：Tips

114日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W7-4や①で示すように、ls –lhだと*fastqc*中にデ
ィレクトリを含む場合には、ディレクトリの中身まで
表示される。②ディレクトリもファイルと同じように
表示したい場合は-dオプションをつければよい。

①

②



W7-7：Tips

115日本乳酸菌学会誌の連載第4回

おさらい。rmコマンドの-fは、消してよいかを問い
合わせる警告メッセージを表示しない、というオプ
ション。①「rm –f」ではディレクトリは削除できない
。②ディレクトリの削除は-rオプションをつける。

①

②



W7-8：シェルスクリプト

116日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①赤下線のURLからfastqcコマンド実行部分
を含むシェルスクリプトファイルをwgetでダウ
ンロード。この際、「fastqc -q」と同様に、「wget 
-q」とすることで進捗状況を非表示にしている
。経験上、コマンド名が違っていてもオプション
の意味は同じ場合が多い。②実行権限が付
与されていない場合は、chmodで付与しておく

①

②



W7-8：シェルスクリプト

117日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①wgetで取得したJSLAB4_2_Linux.shの中
身をmoreで表示。②コメントアウトされて
いない赤枠部分のみが実行される。③sh
で実行。④生成されるのは水色枠の4つ。

①

③

④

②

④



W7-9：共有フォルダにコピー

118日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①FastQC実行結果のzipファイ
ルを共有フォルダ
(~/Desktop/mac_share)にコピー
。②コピー先フォルダを表示。赤
枠のものがコピーされたもの。

②
①



W7-9：共有フォルダにコピー

119日本乳酸菌学会誌の連載第4回

別の手段。GUIベースで
マウスを用いたドラッグ
&ドロップでもよい。



W7-10：バージョン

120日本乳酸菌学会誌の連載第4回

同じプログラム名（この場合FastQC）でも、様々なバー
ジョンが存在する。「コマンド名 -v」でバージョン情報を
見られる場合が多い。FastQCの場合は、①小文字で
も②大文字でもどちらでも同じ結果になる。このバージ
ョン情報(FastQC ver. 0.10.1)は忘れずに論文中に記
載しましょう。もし-V or –vのいずれでもうまく表示され
ない場合は③「man コマンド名」または④「コマンド名 -
h」でマニュアル中のバージョン情報表示法を調べる

①

②

③

④



W8-1：FastQC結果を眺める

121日本乳酸菌学会誌の連載第4回

ゲストOS上で眺める場合は、②
SRR616268sub_1_fastqcディレク
トリ中の③htmlファイルを開く。

① ②

③



W8-1：FastQC結果を眺める

122日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①SRR616268sub_1_fastqcディレ
クトリに移動して②firefoxコマンド
でhtmlファイルを開くのでもよい。

①

②



W8-2：FastQC結果を眺める

123日本乳酸菌学会誌の連載第4回

ホストOS上で眺める場合は、
共有フォルダ(デスクトップ -
share)に置いたzipファイルを
①解凍し、②htmlファイルを開
けばよい。

①

②



W8-2：結果を眺める

124日本乳酸菌学会誌の連載第4回

この入力ファイルはオリジナル（
SRR616268_1.fastq.bz2）中の最初の100万リード
分を抽出したものなので、①Total Sequencesが
1000000になってしかるべき。②配列長には特
に言及していなかったが、107塩基であることが
わかる。またGC含量が50%であることも分かる。

①

②



W8-3：結果を眺める

125日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①塩基（ポジション）ごとのクオリティ調査。横
軸は塩基のポジション、縦軸はPhredスコア(
高いほど塩基配列決定精度が高い)。②スコ
ア20が１つの目安。これは100回中1回のベ
ースコールエラー率(perr = 0.01)に相当する。

①

②



W8-3：結果を眺める

126日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①スコア30の赤の水平線はperr = 0.001に相当。
-log(perr) = 3。これを10倍した値で表現すると、
概ね0-40程度の値の範囲になる。ヒトが認識し
やすく、当時のPCの解像度的な観点から、「-
log(perr)×10」をスコアとして採用したのだろう。

①



W8-3：結果を眺める

127日本乳酸菌学会誌の連載第4回

右側ほど塩基配列決定精度が低下傾向に
あることがわかる。これが一般的な傾向。こ
のデータは全体的に精度が高いと言える。
また、フィルタリング条件として、「スコア20
以下の塩基を一定数含むリードの除去」を
行っても、ほとんど除去されないということも
容易に想像がつく。このように全体像を眺
めることでイメージを掴むことが主な目的。



W8-4：結果を眺める

128日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①配列ごとのクオリティスコア。横軸が
平均のクオリティスコア。②平均スコア
は37。縦軸は配列数。全部で100万リー
ドなので、縦軸が数十万なのは妥当。

①

②



W8-5：結果を眺める

129日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①ポジションごとの塩基の出現確率。赤枠のような
塩基ごとのプロファイルがフラットになっていれば基
本的にはOK。1-15番目あたりのプロファイルは、実
験プロトコル（oligo dT primer or random hexamer；
DNase Iを利用した破砕）に由来するのかもしれな
い。このデータの場合は、原著論文がなく実験プロ
トコルの詳細が不明なため、なんともいえない。

①



W8-6：結果を眺める

130日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①頻出する配列をリストアップ。②トップは「
CCCCGGTATA…」という50塩基の配列で
14,383回出現。Percentageは1.4383%。全部で
100万リードなので妥当。後にオリジナル107 bp
のうち最初の50 bpで解析してることが判明。

①

②



W8-6：結果を眺める

131日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①頻出する配列をリストアップ。②ときどき既
知のアダプター配列とマッチするものが見つ
かる。2,415回出現した「GATCGGAA…」という
50塩基の配列は、TruSeq Adapter Index 3と
いうものと100%一致していたことを示す。この
ようなリード中の部分配列はトリムされるべき

①

②



W8-6：結果を眺める

132日本乳酸菌学会誌の連載第4回

②や③のように他にもちらほらと既知のア
ダプター配列と一致するものが見つかる。

①

②

③



W9-1：FastQC

133日本乳酸菌学会誌の連載第4回

FastQCのウェブサイトの場合、ページ下部の
Changelogを眺めるとリリースされたバージョンの
歴史をたどることができる。2015年12月9日現在
のFastQCプログラムの最新版は、2015年10月9
日にリリースされたver. 0.11.4。第4回原稿はver. 
0.11.3ですが、ここではver. 0.11.4で進めます。

①



W9-1：FastQC

134日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①

Changelogよりも、②の「Release Notes」が一般的かもし
れません。③基本的には、ここを見ながら自力でインス
トールします。リンク先のマニュアルをざっと眺めても、
現時点でもchmodなどいくつかのコマンドや相対パスの
意味は分かるようになっているでしょう。③をクリック。

②
③



W9-2：Install (FastQC)

135日本乳酸菌学会誌の連載第4回

Linux上でのプログラムのインストール作業
は、「このプログラムを実行するためにはこ
れが必要で…」という前もって必要な事柄
(prerequisite)やプログラムの依存関係
(dependency)との格闘。以下は、②ターミナ
ル上で「java -version」と打ち込み、javaが
入っていること、および③バージョンが1.6
以上であることを確認せよ、と読み取る。

②

③



W9-2：Install (FastQC)

136日本乳酸菌学会誌の連載第4回

作業ディレクトリはどこでもよいので
「java -version」と打ち込み、javaが
入っており、そのバージョンが1.6以
上(ver. 1.7.0_79)であることを確認。

①

②



W9-2：Install (FastQC)

137日本乳酸菌学会誌の連載第4回

FastQC (ver. 0.11.4)のインストール手順。
①のzipファイル（を共有フォルダ経由でゲ
ストOSに置いてもいいがここでは）のURL
情報を②で取得。③とりあえずDownloads
ディレクトリで作業を行う。④「wget –cq 」と
打ち込んだ後に、②で取得したURL情報を
ペースト。⑤ls –lhで確認。

①

②

④

③

⑤



W9-2：Install (FastQC)

138日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①(余分な)進捗状況を非表示に
して(-qオプションをつけて)zipファ
イルを解凍するunzipコマンドを実
行。②FastQCというディレクトリが
作成されていることが分かる。③
このディレクトリ中の赤下線で示
すfastqcが実行コマンド。

①

②

③



W9-2：Install (FastQC)

139日本乳酸菌学会誌の連載第4回

解凍後の作業は、chmodで実行権
限を付与さえすればよいようだ。こ
れが「You may need to make this 
file executable」に相当。

②

③

①



W9-2：Install (FastQC)

140日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①fastqcに実行権限を付与
して確認しているだけです。

①



W9-3：パス（のイントロ）

141日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①実行権限を付与した後にfastqcのバ
ージョン情報を表示すると、Bio-Linux 8
にプレインストールされているFastQC
(ver. 0.10.1)のままとなっている[W7-10]。

①



W9-3：パス（のイントロ）

142日本乳酸菌学会誌の連載第4回

②「./fastqc -v」とやると、カレントディレ
クトリ(.)中にある最新版のfastqcコマン
ドが実行される。これは一種の相対パ
ス指定でのコマンド実行に相当。③「
/home/iu/Downloads/FastQC/fastqc」
と絶対パス指定にしてもよいし、④ホー
ムディレクトリ(~)からの相対パス指定で
もよい。

②

①

④

③



W9-3：パス（のイントロ）

143日本乳酸菌学会誌の連載第4回

②

①

④

③

但し、通常の作業ディレクトリは「
~/Downloads/FastQC」ではない。その
ため、②の「./fastqc -v」は非現実的。



W9-3：パス（のイントロ）

144日本乳酸菌学会誌の連載第4回

おさらい。①FastQC (ver. 0.10.1)の結
果はディレクトリとzipファイルだった。
FastQC (ver. 0.11.4)の結果がディレク
トリではなくhtmlファイルが作成される
ことを示すべく、②一旦削除。

②

①



W9-3：パス（のイントロ）

145日本乳酸菌学会誌の連載第4回

②

①

④

③

③最新版のFastQC (ver. 0.11.4)を用
いて③SRR616268sub_2.fastqのQC
を実行すると、④赤枠内のものが作
成される。 ①FastQC (ver. 0.10.1)の
結果と違って、ディレクトリではなく
htmlファイルが作成されていることが
わかる。中身はほとんど同じだが、
バージョンによって出力形態や出力
項目が異なる場合があるので注意



W9-4：パス

146日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①の結果を眺め、Bio-Linux 8にプレインストールされ
ているfastqcコマンドの実体はどこか？なぜ（lsやpwd
のような基本コマンドと同様）どのディレクトリ上でも
fastqcと打つとFastQC (ver. 0.10.1)が実行されるのか
？が気になる。これがパスの概念を知るスタート地点

①



W9-4：パス

147日本乳酸菌学会誌の連載第4回

コマンドを実行するプログラムの場所を知りたい場合には
、②「whereis コマンド名」、③「which コマンド名」、または
④「whereコマンド名」と打てばよい。FastQC (ver. 0.10.1)
の実体であるfastqcコマンドは/usr/local/binというディレ
クトリ上に存在することがわかる。3つのコマンド(whereis, 
which, and where)の挙動の違いはW9-11にもあり。

①

②

③

④



W9-4：パス

148日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①の「fastqc -v」は、⑤の「/usr/local/bin/fastqc -v」の省略形
。⑤のように絶対パス指定などでコマンドを実行しなくて済むよ
うに、この場所(/usr/local/bin)に実行コマンドを置くことが多い

①

②

③

④

⑤



W9-4：パス

149日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①のFastQC (ver. 0.11.4)の実体である
/home/iu/Downloads/FastQC/fastqcも、
/usr/local/binにコマンドのショートカットを置いておけ
ば、プログラムの実体がどこにあるかを覚えておかなく
ていいので楽ができる。この作業を「パスを通す」という

①



W9-4：パス

150日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①/usr/local/binに移動し、②ls。③fastqcコマンドは
確かに存在する。これの詳細情報をls –lhで眺める。

①

②

③



W9-4：パス

151日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①/usr/local/bin中のfastq*の条件を満たすファイル(実
質的にfastqcのみ)の詳細情報を表示。「lrwxrwxrwx」と
なっている。この一番左側のl(エル)は、fastqcコマンド自
体がシンボリックリンクであることを意味する。実体のな
いショートカットのようなもの、という捉え方でよい。そし
て、実体は赤下線部分に存在する。①



W9-4：パス

152日本乳酸菌学会誌の連載第4回

赤下線で書かれているままに、②「../bioinf/fastqc/fastqc」
ディレクトリに移動。これは「/usr/local/bin」から1つ上のデ
ィレクトリ(..)にあるbioinf/fastqc/fastqcディレクトリに移動す
るという意味。相対パスの概念 [W4-6]を理解できていれば
、③のpwdの結果に納得できるはず。④確かにFastQC
(ver. 0.10.1)のfastqcコマンドの実体がある。①

②
③

④



W9-5：パスを通す

153日本乳酸菌学会誌の連載第4回 http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/INSTALL.txt

FastQC (ver. 0.11.4)の実行コマンド
/home/iu/Downloads/FastQC/fastqcをどこのディレ
クトリ上からも利用できるようにするためには、
/usr/local/binにシンボリックリンクを張っておけばい
いことがわかっている。その状態で赤下線部分の説
明書きを眺めると、何を言わんとしているのかわかる
だろう。当然、②のコマンドをそのまま打ってもダメ！

②

①



W9-5：パスを通す

154日本乳酸菌学会誌の連載第4回

②は、実行コマンド/path/to/FastQC/fastqcをどこ
のディレクトリ上からも利用できるようにするために
、/usr/local/binにfastqcという名前で、管理者権限
(sudo)でシンボリックリンクを張る(ln -s)ということ。

http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/INSTALL.txt

②



W9-5：パスを通す

155日本乳酸菌学会誌の連載第4回

ただし、著者らのゲストOS (Bio-Linux 8)環境では、
③/usr/local/bin/fastqcは、FastQC (ver. 0.10.1)の実
行コマンドとして既に存在する。これはただのリマイン
ド。それゆえ、（上書きしちゃってもいいが）ここでは④
/home/iu/Downloads/FastQC/fastqcをfastqc2という
名前で/usr/local/binにシンボリックリンクを張る。

http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/INSTALL.txt

②

③
④



W9-5：パスを通す

156日本乳酸菌学会誌の連載第4回

Tips。①管理者権限(sudo)で実行しないと失敗し
ます。理由は、/usr/local/binは管理者のみが書
き込める場所であり、ユーザiuにはここにfastqc2
というファイルを置く権限がないためです。

http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/INSTALL.txt

①



W9-5：パスを通す

157日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①sudoをつけてリトライ。パスワードを要求
されたら、「ログインパスワード(pass1409)」
を打ち込む。②/usr/local/bin中のfastqc*
の条件を満たすコマンド群を表示。

http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/INSTALL.txt

①

②



W9-6：確認

158日本乳酸菌学会誌の連載第4回

（作業ディレクトリはどこでもよい）①fastqまで打っ
てからTabキーを押した結果。パスが通っている（
コマンド名を打ち込むだけで利用可能な）fastq*と
いう条件を満たす候補がリストアップされる。シン
ボリックリンクを張ったfastqc2が見られる。

①



W9-6：確認

159日本乳酸菌学会誌の連載第4回

（作業ディレクトリはどこでもよい）
という証拠を示しているだけ。

①

②



W9-7：Tips (FastQC)

160日本乳酸菌学会誌の連載第4回

FastQCプログラム実行結果を任意のディレク
トリに保存するように指定することもできる（デ
フォルトではカレントディレクトリ上に作成）。以
前作成したFastQC実行結果を削除しておき、
①lsで確認。FastQC実行結果を共有フォルダ
(~/Desktop/mac_share)に保存するように指定
すべく、（何もない状態にしてから）②確認。ど
こにもFastQC実行結果がないようにしておくこ
とが重要であり、削除手段は問わない。

①

②



W9-7：Tips (FastQC)

161日本乳酸菌学会誌の連載第4回

FastQCプログラム実行時に「--outdir=保存
したいディレクトリのパス名」をオプションとし
て与える。①相対パス指定はうまくいかない
ので、②絶対パス指定でやったらうまくいっ
た。③「~/Desktop/mac_share」の中身を確認
。確かにFastQC (ver. 0.11.4)実行結果ファイ
ルが作成されていることがわかる。なぜ相対
パスでうまくいかないかと思い悩む暇があっ
たら、絶対パスでうまくいったという記憶のみ
残して次に進むべし!

①

②

③



W9-7：Tips (FastQC)

162日本乳酸菌学会誌の連載第4回

FastQCプログラムの入力は、非圧縮状態
のFASTQ形式ファイル(.fastq)でなくてもよ
い。①gzip圧縮FASTQファイル(.fastq.gz)
を作成して、②確認。③.fastq.gzを入力と
してfastqc2を実行。④共有フォルダに確
かに作成されていることがわかる。

①

③

④

②



W9-8：Tips (長いコマンド)

163日本乳酸菌学会誌の連載第4回

Macで「逆スラッシュ」を出したい場合は、「Alt + ¥」で出るらしい

①

②

③

④

FastQC実行時に保存先ディレクトリ指
定まで行うと、通常の画面サイズだと
見た目上複数行にわたる長い入力と
なり、スペースの誤認識や誤入力の原
因となる。それを避け、明示的に複数
行で1つの長いコマンドを入力するとき
に用いるのが④ (バックスラッシュ)で
ある。W5-2で書いてあるように改行コ
ードの関係で が¥に見えたり（あるい
はその逆）するが同じものなので気に
しなくて良い。



W9-8：Tips (長いコマンド)

164日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①リターンキーを押した結果。「>」
という入力待ち状態となり、コマン
ドの続きを入力できる。

①



W9-8：Tips (長いコマンド)

165日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①「--outdir=/home/iu/Desktop/mac_share
」と打ち込んでリターンキーを押した結果。
英語が苦手なヒトも、否定形の文章である
ことから、うまくいってないことくらいはわか
るでしょう。

①



W9-8：Tips (長いコマンド)

166日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W9-7と同じコマンドになっているはずだ
が…と思ってはイケナイ!!①の部分を見
ればわかるが、確かに「スペース」を入
力していなかったから、このような結果
になってしまったのだろうと学習する。

①



W9-8：Tips (長いコマンド)

167日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①上矢印キーを1回押して、直近のコマ
ンドを出し、必要最小限の修正を施す。

①



W9-8：Tips (長いコマンド)

168日本乳酸菌学会誌の連載第4回

上矢印キーを1回押して、直近のコマン
ドを出し、必要最小限の修正を施す。ヒ
トにもよるが、②我々は「バックスラッシ
ュ」の前に「スペース」を入れる。上下矢
印キーでカーソルを移動できます。

②



W9-8：Tips (長いコマンド)

169日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①リターンキーを押して実行した
結果。②と③のls結果の比較から
、うまく動いていることがわかる。

③

②

①



W9-9：パスの確認

170日本乳酸菌学会誌の連載第4回

whereisコマンドを用いて①fastqc2、②
fastqc、③perl、④ls、⑤pwd、⑥whereis
の存在場所を調べている。①fastqc2と
②fastqcが/usr/local/binにあるのは、
W9-4でも言及しており理解できる。

①

②

③

④

⑤

⑥



W9-9：パスの確認

171日本乳酸菌学会誌の連載第4回

④lsと⑤pwdは/binにあることがわかる。普
通に使えるコマンドなので、/binにもデフォル
トでパスが通っているんだな、と学習する。

①

②

③

④

⑤

⑥



W9-9：パスの確認

172日本乳酸菌学会誌の連載第4回

③perlと⑥whereisは/usr/binにあることがわかる。
普通に使えるコマンドなので、/usr/binにもデフォ
ルトでパスが通っているんだな、と学習する。W2-3
で、「#!/usr/bin/perl」と書いているのは、perlの絶
対パスが/usr/bin/perlだと分かっているから。逆
に、「whereis perl」実行結果が/usr/local/bin/perl
となっていれば、W2-3で書くのは「
#!/usr/local/bin/perl」となる。

①

②

③

④

⑤

⑥



W9-9：パスの確認

173日本乳酸菌学会誌の連載第4回

③perlの実行結果として、perlの実体が
/usr/bin/perl以外に/etc/perlや
/usr/lib/perlなど複数存在することがわか
る。となると、例えばW5-2で用いたperlプロ
グラムは一体どこに実体があるものを使っ
たことになるのだろうと気になり始める。①

②

③

④

⑤

⑥



W9-9：パスの確認

174日本乳酸菌学会誌の連載第4回

パスが通っている場所を確認するには、①「echo 
$PATH」または②「env | grep PATH」と打つ。②は分
かりにくいかもしれないが、envコマンド実行結果を
パイプ(|)でgrepコマンドの入力として用い、PATHとい
う文字列を含む行を出力しているだけである。この
場合、envの出力結果中にPATHという文字列を含む
行が全部で6行分存在していたと解釈する。③は、行
頭がPATHから始まる行のみを出力するやり方。

①

②

③



W9-9：パスの確認

175日本乳酸菌学会誌の連載第4回

赤枠の「echo $PATH」出力結果は、パスが通ってい
る場所をコロン(:)で区切って示している。また、同じコ
マンドがあったとしても、優先度は左上の表示順にな
っている。つまり、優先度1は/usr/local/sbin、優先度
2は/usr/local/bin、優先度3は/usr/sbinという具合。

①



W9-9：パスの確認

176日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①「whereis perl」実行結果として、/usr/bin/perl、
/etc/perl、/usr/lib/perl、/usr/bin/X11/perl、
/usr/share/perlの5つが使えそう。このうち、②「echo 
$PATH」実行結果として見られるパスが通っていると
ころは/usr/binのみ。それゆえ、単にperlと打ち込むと
、実際に実行されるコマンドは/usr/bin/perlと解釈。①

②



W9-9：パスの確認

177日本乳酸菌学会誌の連載第4回

な～んて、面倒なことは普通やりませんw。
③whereコマンドでサクッと調べます

①

②

③



W9-9：パスの確認

178日本乳酸菌学会誌の連載第4回

よく?!やりがちなミスは、新しいバージョンのプログ
ラムをインストールしたのち、①/usr/binにシンボ
リックリンク[W9-5]を張ったものの、同名のプログ
ラムがより優先度の高い②/usr/local/binに存在
していたため、古いバージョンのプログラムを実
行し続けていたというパターン（爆）。

②①



W9-9：パスの確認

179日本乳酸菌学会誌の連載第4回

/usr/bin/perlのバージョン情報を念のため確認すべく
①「/usr/bin/perl -v」。出力結果が長いので必要最小
限のバージョン情報部分を含む行のみ出力させたい。
全体を眺め、赤下線のversionという文字を含む行のみ
grepすればいいという判断を下す。②や③がその結果

①

②

③



W9-9：パスの確認

180日本乳酸菌学会誌の連載第4回

念のため、①「whereis perl」で見られるperlプ
ログラムのバージョンを確認。②、③、⑤のよ
うに実行権限がない(permission denied)と怒ら
れるものもある。④も/usr/bin/perlと同じバー
ジョンであり、古いものを使っていなくて安心。①

②

③

④

⑤



W9-10：パスの設定

181日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①「echo $PATH」では、パスが通っている場所を表
示している。ここに新たにパスを通したい局面もある
。W9-5では、/home/iu/Downloads/FastQC/fastqc
という実行プログラムのシンボリックリンクを
/usr/local/binに貼った。これ以外の方法として、
/home/iu/Downloads/FastQC/へ新たにパスを通す
というやり方を伝授。

①



W9-10：パスの設定

182日本乳酸菌学会誌の連載第4回

②で現在通っているパスを表示。③で現在通っている
パスに/home/iu/Downloads/FastQCを追加している
。「PATH=$PATH:/home/iu/Downloads/FastQC」と打
ってから「export PATH」としてもよい。④で、もう一度
echo $PATH。確かに追加されていることがわかる。
追加前後の①と⑤のwhere実行結果の違いにも注目

①

②

④
③

⑤



W9-10：パスの設定

183日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①echo $PATHの結果（優先順位）からも想像がつく
ように、②同じfastqcコマンドでバージョンの異なる
ものが共存する状態になってはいる。⑤単にfastqc
と打つと、デフォルトで/usr/local/bin/fastqcに入っ
ていたver. 0.10.1のプログラムが実行される。

③

④

⑤

①

②



W9-11：Tips

184日本乳酸菌学会誌の連載第4回

コマンドの存在場所を調べるコマンドは複数ある（
whereis, which, where）。①whichはパスが通っているも
のの中で優先度が高いもののみ表示、②whereはパス
が通っているコマンド全てを表示しているのだろうと解
釈。③whereisは個人的にはよくわからないので非推奨

①

②



W10-1：環境設定

185日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①

パスについても、共有フォルダの自動マウント設定(W4-
5)で示すように、毎回設定をしなくて済むように環境設定
ファイルの内容を書き換えるヒトのほうが多いかもしれな
いので、そのお話。①/home/iu/Downloads/FastQCの
パスを追加したターミナル画面を一旦終了。②再度右ク
リックでNew Terminalを開く。

②



W10-1：環境設定

186日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①

おさらい（連載第3回のW9-2-3）。①矢印の下から上に
マウスドラッグすると、右下のような画面になる、という
ただのおさらい。②の結果から、以前打ち込んだ「
export PATH=$PATH:/home/iu/Downloads/FastQC」
が無効になっていることがわかる。このことから、「W9-
10のパス追加方法は開いているターミナル内でのみ有
効」なのだと学習する。

②



W10-2：Tips

187日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W2-1の最後でも示したように、ときどき
Bio-Linuxがお亡くなりになります。しょう
がないので、ゲストOSを再起動してターミ
ナルを立ち上げたときに、「zsh: corrupt 
history file /home/ユーザ名/.zsh_history
」となったりすることがあります。これはユ
ーザ名iuのホームディレクトリ直下にある
.zsh_historyというファイルが破損している
ことを意味します。基本無視でいいのです
が、気になるヒト用に解決策を伝授します



W10-2：Tips

188日本乳酸菌学会誌の連載第4回

赤矢印の最初の部分は、ユーザiuが使っ
ているログインシェルは、zshだということ。
基本的にBio-Linux 8のデフォルトはzshと
いうものらしい、という程度の理解でよい。
将来どこか別の研究所のスパコンなどを
使うことがあるかもしれないが、そこでは
bashというものかもしれないし、tcshという
ものかもしれない。このあたりについては
、ウェブ上で検索したときに流派(zsh, 
bash, tcsh)ごとの情報があるので、適宜「
echo $SHELL」実行結果から自分が利用
しているシェルの情報を入手してうまく置
き換えるとよい。例えば、「.bash_profile ⇔
.zsh_profile」



W10-2：Tips

189日本乳酸菌学会誌の連載第4回

.zsh_historyファイルを含む、. (どっと)から
始まるファイルは①ls –lhで表示されない。
これは、どっと(.)から始まるファイルは設
定ファイル関連のものであり、（よく分かっ
ていないエンドユーザにいじられないよう）
通常は表示されないようになっているから
である。どっと(.)から始まるファイルも表示
するためには②lsコマンド実行時に-aオプ
ションをつける。もちろん「ls -lha」や「ls -a
」などでもよい。

①

②



W10-2：Tips

190日本乳酸菌学会誌の連載第4回

「ls -la」実行結果。画面がざっと流れて全
部表示されないくらい、どっと(.)から始まる
ファイルが多数存在することがわかる。そ
して、ターミナル起動時に文句を言われて
いた.zsh_historyファイルが確かに存在す
ることがわかる。



W10-2：Tips

191日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①見やすいようにls –la出力結果から
historyというキーワードを含む行のみ
を表示。②基本的に.zsh_historyファイ
ルの中身は「連載第2回のW16」で示す
ようなコマンドヒストリー情報のようなも
の。それゆえ消しても基本的に差支え
ない。③は消えていることの確認。

①

②

③



W10-2：Tips

192日本乳酸菌学会誌の連載第4回

④のtouchコマンドはタイム・スタンプ変
更を行うというもの。ここで行っている
作業は、「現在時刻が最終更新日の
.zsh_historyという中身が空のファイル」
の作成である。

④



W10-2：Tips

193日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①一旦ターミナルを閉じて、②New 
Terminalを開くと、.zsh_historyが破損し
ているというメッセージが無事消えた。

①

②



W10-3：環境設定

194日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W10-1の続き。①ログインシェル（ターミナルを起動
したときのデフォルトのシェル）はzsh。この場合、ど
っと(.)から始まり、ログインシェル名の後ろにrcがつ
いた.zshrcというファイルを開き、「export 
PATH=$PATH:/home/iu/Downloads/FastQC」という
行を追加すればよい。②確かにホームディレクトリ上
に.zshrcファイルが存在する。

①

②



W10-3：環境設定

195日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①編集前後の状況を把握すべく、
.zshrcファイルの最後の5行分を表示。
②geditで.zshrcファイルを編集

①

②



W10-3：環境設定

196日本乳酸菌学会誌の連載第4回

gedit起動直後の状態。



W10-3：環境設定

197日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①パスを通したい/home/iu/Downloads/FastQCを追
加して、②Save、③geditを終了。export行の前後に反
射的に空行を入れているが、おそらくなくても大丈夫

①

②

③



W10-3：環境設定

198日本乳酸菌学会誌の連載第4回

gedit終了直後の状態。③再びtailコマンドを
実行し、最後の5行分を表示して確認する。

①

②

③



W10-3：環境設定

199日本乳酸菌学会誌の連載第4回

確かに編集内容が保存されている

③



W10-4：sourceコマンド

200日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①.zshrcの中身を書き換えても、②現在開い
ているターミナル自体は、起動時の.zshrcファ
イルのパス設定情報のまま。それゆえ③
sourceコマンドを用いて、今現在開いているタ
ーミナルに対し、さきほど変更した.zshrcファ
イルの設定情報を読み込ませる作業を行っ
ている。ウェブブラウザ上で再読み込みを行
うようなもの。そうすることで、④現在開いて
いるターミナル上でも、更新された.zshrcファ
イル中の設定情報を利用可能。

④

①

②

③



W10-5：確認

201日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①一旦今のターミナルを閉じて、②もう一度ターミ
ナルを新たに立ち上げる。そして③「echo $PATH」
を実行。確かに、/home/iu/Downloads/FastQCの
パス設定が保存されており、一安心。①

②

③



W10-6：Tips(rcとprofile)

202日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W10-3では、zshを用いてrcがついた
設定ファイルに「export PATH=…」と
いう行を追加した。.zshrcに追加する
以外のやり方として、「.zsh_profile」と
いうファイルに追加するのでもよい。
ここではデフォルトでは.zsh_profileは
存在しないようだが、ない場合には「
gedit .zsh_profile」とやって自作しても
よい。また、一般にはzshの代わりに
bashが使われるようです。それゆえ、
パスの設定に関するウェブ上の情報
は.bashrcをいじるものや、
.bash_profileをいじるものがあります。
適宜自分のログインシェルで置き換
えて解釈しましょう。

①



W11-1：QC用プログラム

203日本乳酸菌学会誌の連載第4回

多くのQC用プログラムがあります



W11-2：FASTX-toolkit

204日本乳酸菌学会誌の連載第4回

FASTX-toolkitのウェブサイト。
アダプター配列除去を行うツー
ルがあることが分かる。



W11-2：FASTX-toolkit

205日本乳酸菌学会誌の連載第4回

実際に利用するコマンド名がよくわからない
という現実的な問題があるが、どうにかして
マニュアルを探せばよい。例えば、①を押し
て②FASTQ/A Clipperを押すと、コマンド名
がfastx_clipperであることなどが分かる。しか
し、よく見ると我々が利用しているバージョン
はver. 0.0.14(「fastx_clipper –h」などでわか
る)でここに記されているのはver. 0.0.6。

①

②



W11-2：FASTX-toolkit

206日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①赤枠内をクリックして目的のコマン
ド名を探してもよい。他の手段として
、「FASTQ/A Clipperがfastx_clipper」
を頼りに、Bio-Linux上で②fastxまで
打ってからTabキーを押す。

①

②



W11-2：FASTX-toolkit

207日本乳酸菌学会誌の連載第4回

そうすると、fastxから始まるパスが通
っているコマンド候補が表示される。
fastx_clipperを含む、FASTX-toolkit
で提供されているコマンド群っぽいも
のを概観できる。



W11-3：Tips

208日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①間違ってリターンキーを押すとfastxというコマン
ドが実行される。使い方もよくわからないので、とり
あえずこの状況から抜けるべく、「CTRL + c」。 「
CTRL + c」で抜けられない場合は、 多用しないよ
うがよいが、「CTRL + d」や「CTRL + z」もある。

①



W11-3：Tips

209日本乳酸菌学会誌の連載第4回

① 「CTRL + c」を押して無事復帰したところ。
画面をリフレッシュしたい場合は「CTRL + L」
。「clear」というコマンドでもいいらしい。

①



W11-3：Tips

210日本乳酸菌学会誌の連載第4回

リフレッシュ完了



W11-4：FastQC Report

211日本乳酸菌学会誌の連載第4回

SRR616268sub_1.fastqのFastQC (ver
0.11.4)実行結果。Overrepresented 
sequencesで多少アダプター配列が
含まれていることはわかるが、リード
に占めるアダプター配列の割合はほ
ぼ0であることがわかる。

①



W11-5：FASTX-toolkit

212日本乳酸菌学会誌の連載第4回

バージョンを確認。Bio-Linux 8にプレ
インストールされているのは、ver. 
0.0.14であることがわかる。赤下線を
眺めてオプションのイメージを掴む。

①



W11-5：FASTX-toolkit

213日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①

バージョンを確認。2015年12月10日現在
の最新版はver. 0.0.14であることがわか
る。Requirementの記述内容のバージョ
ンが古いが、ver. 0.0.14の場合は
libgtextutils-0.7も必要であることがわか
る。他にもいろいろと必要らしいが、Bio-
Linux8にプレインストールされているバー
ジョンが最新なのでここでは気にしない。



W11-6：fastx_clipper

214日本乳酸菌学会誌の連載第4回

連載第4回の図4は赤枠部分のコマンドをコピペ
で実行している。大まかには、①gzip圧縮ファイ
ルの解凍、②解凍後のfastqファイルの行数をカ
ウント、③fastqx_clipperを用いたアダプター除去
部分、④アダプター除去後のファイルに対して
FastQC ver. 0.11.4を実行、⑤行数カウント。

①
②

③

④



W11-6：fastx_clipper

215日本乳酸菌学会誌の連載第4回

連載第4回の図4とほぼ同じ。①は図4の最初の
状態にすべく圧縮しているだけ。fastx_clipper実
行のための②非圧縮FASTQファイル
(SRR616268sub_1.fastq)を作成し、③行数が400
万行であることを確認している。

①

②

③



W11-6：fastx_clipper

216日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①赤枠部分がfastx_clipper実行コマンド。長い
コマンドなので、視認性向上のため「¥（逆スラッ
シュ）」を用いて明示的に複数行で記述している
[W9-8]。-aでアダプター配列（ここではTruSeq
Adapter Index 3）を指定、-iは入力ファイル
(SRR616268sub_1.fastq)、-oは出力ファイル名
(hoge1.fastq)を指定する。fastx_clipperの前に
timeコマンドをつけて実行時間も計測している。
赤下線で示すように2分弱かかる。

①



W11-6：fastx_clipper

217日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①hoge1.fastqを入力としてFastQC (ver. 

0.11.4)を実行[W9-5; W9-6]。結果は共有フ
ォルダである/home/iu/Desktop/mac_share

に出力するように指定[W9-7]。共有フォルダ
にhtmlファイルが作成される。

①



W11-6：fastx_clipper

218日本乳酸菌学会誌の連載第4回

hoge1.fastqの行数を出力。入力は107 bpの
長さの100万リード（FASTQは1リードを4行で
表すので、400万行）。これに50塩基の長さの

アダプター配列を除去すべく実行すると、なぜ
か出力ファイルが3,915,596行となっていて変

①



W11-7：FastQC

219日本乳酸菌学会誌の連載第4回

hoge1.fastqを入力としてFastQC (ver. 0.11.4)

を実行した結果。①配列長分布の項目を表示
。50 bpのアダプター配列除去後で107 bpから
5 bpまでトリムされるリードがあるのでやはり変

①



W11-8-1：動作確認

220日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①-cオプション（アダプターを含むリードのみ
出力）をつけて実行した結果[W11-5]。テンプ
レートコードはJSLAB4_3_Linux.shにありま

す。②指定したアダプター配列を含むリードは
1,021,860 / 4 = 255,465個ということになる。

①

②



W11-8-2：動作確認

221日本乳酸菌学会誌の連載第4回

① -Cオプション（アダプターを含まないリードの
み出力）をつけて実行した結果[W11-5] 。テンプ
レートコードはJSLAB4_3_Linux.shにあります

。②指定したアダプター配列を含まないリードは
2,893,736 / 4 = 723,434個ということになる。

①

②



W11-8-3：動作確認

222日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W11-5を眺めると、-kオプションがアダプター

配列のみからなるリードを出力するものらしい
ので①実行してみる。テンプレートコードは
JSLAB4_3_Linux.shにあります。②指定した
アダプター配列のみからなるリードは34,052 / 

4 = 8,513個ということになる。①

②



W11-8-4：動作確認

223日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①W11-5を眺めると、-nオプションをつけると
W11-6のデフォルトオプションで得られた
4,000,000行から3,915,596行になった理由

がつかめるのではと思いやってみる。テンプ
レートコードはJSLAB4_3_Linux.shにありま
す。実行結果は3,927,924行となっており、
3,915,596行から増えている。このことから
fastx_clipperはデフォルトでNを含むリードを
除去すること、そしてそれも残したい場合は-n

をつけなければいけないことを学習する。た
だし、マニュアル中の記述だけでは、107 bp

全てがNの場合のみのリードが該当するのか
など、Nをどの程度含むのかについての言及
はないので気持ち悪い。尚、②-nに該当する
リードは(3,927,924 – 3,915,596) / 4 = 

3,082個と計算する。

①

②



W11-8-5：動作確認

224日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W11-7の配列長分布から、 50 bpのアダプタ
ー配列除去後で5 bpになってしまっているリ
ードが存在すること、そしてW11-5から、-lオプ
ションをつけるとトリム後に5 bp以下になって

しまっているリードも出力させられそうだと判
断し、①赤下線部分の-l 0を追加して実行。②
3,965,948行になっており、-nのみの
3,927,924行に比べて(3,965,948 –

3,927,924) / 4 = 9,506リード分だけ増えてい
ることがわかる。つまり、9,506リードがアダプ
ター配列除去後に5 bp未満になっていたと判

断できる。しかし、これでもまだ出力結果が
4,000,000行にならないのは気持ち悪いので

、自分の感性と合う別のプログラムを探すと
いう結論を下す。 W11-8-3の-kオプションで
得られた行数分を足すと400万行になること
が後にわかった。

①

②



W11-8-6：動作確認

225日本乳酸菌学会誌の連載第4回

その後、念のためW11-5から、-Mオプション

をつけるとアダプター配列と一致する文字数
を与えられることを知る。ここでは①50 bpとし
てアダプター配列と完全一致するリードのみ-

cオプションをつけて出力している。②全部で
548リードが該当するとなっているが、W8-6

の結果と明らかに矛盾する。なぜならW8-6の
結果が正しいと仮定すると、最低でも2,415リ

ードはこのアダプター配列と完全一致する領
域をもつはずだからである。

①

②

③



W11-9：動作確認

226日本乳酸菌学会誌の連載第4回

図5と基本的に同じ。W9-9でも利用している、文字
列検索を行うgrepコマンドで検証。①は赤線で示

したアダプター配列をどこかに完全一致で含む行
数。②は赤線で示したアダプター配列を行頭で完
全一致で含む行数。^は正規表現で行頭の意味。

①

②



W11-9：動作確認

227日本乳酸菌学会誌の連載第4回

③では、②の結果を行数ではなく(つまり-cオ
プションをつけないで)、行そのものを出力さ
せている。「| head –n 3」をつけることで最初
の3行分のみ表示。確かに^をつけているから

水色下線で示すようにアダプター配列と完全
一致のものが見られる。

①

②

③



W11-9：動作確認

228日本乳酸菌学会誌の連載第4回

もちろん④のようにgrepの結果をage.txtなど
のファイルに書きだしたのち、⑤less（や
more）コマンドなどでざっと眺めるのでもよい

①

②

③

④

⑤



W11-10：動作確認

229日本乳酸菌学会誌の連載第4回

重要なのは、「W8-6の出現回数」と「②の結果」
が一致し、①の結果と一致しないところ。 W8-6の
Overrepresented sequences（黒矢印部分）の出
現回数は最初の50 bpのみで計算しており、妥当

①

②



W11-10：動作確認

230日本乳酸菌学会誌の連載第4回

念のため出現回数上位の配列も調べ、判断の妥当性
を確認。このことからOverrepresented sequences欄
は、リードの最初のほうのみ（5’側のみ）で判断してい

るため、アダプターがリードの最後のほうに含まれる
small RNAの場合にはこの結果のみで判断するのは
危険だろうと予想する。ただし、small RNAの場合は
読めるリード長が短いNGS機器を用いるので事実上
気にしなくてもいいかもしれない。

①

②

③

④



W11-11：Tips

231日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①の結果は2,812行。②の結果は2,415行。③grep –

vで指定した文字列とマッチしない行を出力させること
もできる。2,812行の中で、行頭から検索文字列であ
るアダプター配列を含まないものは397行だということ

①

②

③



W11-11：Tips

232日本乳酸菌学会誌の連載第4回

ただし、どこかにその文字列を含むことは、①の
結果を入力としていることから保証されている。④
uge2.txtの最初の4行分を表示。赤下線部分がア
ダプター配列。この程度なら「目grep」でどうにか
なるが、⑤のlessコマンドで開いてからアダプター
配列を検索するほうがよいかも[W2-2; W7-5; 連
載第3回のW14-6]。

④

①

②

③

⑤



W11-12：Tips

233日本乳酸菌学会誌の連載第4回

「less uge2.txt」実行直後。連載第3回のW14-6-2

を参考にして、アダプター配列を検索する。



W11-12：Tips

234日本乳酸菌学会誌の連載第4回

スラッシュ（/）の後に予めコピーしておいたアダプター
配列をペーストした直後の状態。リターンキーを押す。



W11-12：Tips

235日本乳酸菌学会誌の連載第4回

アダプター配列の位置がハイライトされる。これらが
FastQC実行結果である「W8-6の出現回数」に反映され
ていないものたち。パッと見で、ハイライトされている50bp

のアダプター配列は全体の一部であり、赤下線部分程度
の長さは本当はありそうだと閃く。自由に眺めてqで終了。



W11-13：アダプター配列

236日本乳酸菌学会誌の連載第4回

AGATCGGAAGAGCACACGTCT

GAACTCCAGTCACTTAGGCATC

TCGTATGCCGTCTTCTGCTTGと

いう赤下線のアダプター配列候補、
またはW8-6から得られる「TruSeq

Adapter, Index 3」でウェブ検索し、
一番左側のAは違うようだが、残りは
予想通りであることがわかる。



W12-1

237日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①Index 1-5のアダプター配列を含むリード数、および
Index 1-27を含むリード数を一度に調べるシェルスク
リプトファイル（JSLAB4_6_Linux.sh）をダウンロード
し、②moreで眺める。赤下線部分がインデックス配列

①

②



W12-1

238日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①shでシェルスクリプトを実行。Index 1を
含むものが619リード、Index 2が2,625リー
ド、Index 3が2,603リード、Index 1-27を含
むものが5,906リードであることがわかる。

①



W12-2：Tips

239日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①Index 1-3のアダプター配列を含むリード情報をhoge.txt

ファイルにどんどん追加保存するやり方。②Index 1の結
果を保存するときには通常のリダイレクト(>)。③Index 2以
降は既に存在するhoge.txtに追加保存をすべく、本連載で
は初出の追加書き込み(>>)を用いている。

①

②

③



W12-2：Tips

240日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①シェルスクリプトを実行。hoge.txtの行数が619

行, 3244行, 5847行と増えていることがわかる。②
シェルスクリプト実行後のhoge.txtの行数は5847。

①

②



W12-3：Tips

241日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W11-6ではgzip圧縮ファイルを解凍してからfastx_clipperを
実行した。しかし、連載第3回のW25に示すようにbzip2コマ
ンドの-cオプション同様、①gzipコマンドでも-cオプションとパ
イプを併用することでfastx_clipperに限らずgzipファイルの
ままで作業を行うことができる。②の結果はW11-6と同じ。

①

②



W13-1：文字コード変換

242日本乳酸菌学会誌の連載第4回

「Linux 文字コード変換」での検
索結果。iconvやnkfコマンドを利
用するやり方が上位にきている。



W13-2：文字コード変換

243日本乳酸菌学会誌の連載第4回

JSLAB4_9_Win.txtは、Windowsの
改行コード(CR+LF)、エンコードは
シフトJISで保存したもの。エンコード
= 文字コード。全ての作業が同じ
OS内のみなら気にする必要がない
が、異なるOS間を行き来していると
大抵この問題に悩まされる[W5-2]。



W13-3：iconv

244日本乳酸菌学会誌の連載第4回

①JSLAB4_9_Win.txtをBio-Linux上でmoreす
ると文字化けする。Bio-Linuxには②iconvのパ
スは通っているが、③nkfコマンドはないようだ。

①

②

③



W13-3：iconv

245日本乳酸菌学会誌の連載第4回

とりあえず①iconvを利用してLinux環境で読めるように
文字コードを変換したものをhoge.txtというファイル名で

保存。文字化けしているときは赤下線のオプションを無条
件で打つと基本的にうまくいく。昔はLinux環境の日本語
の文字コードはEUCだったらしいが、最近はUTF8らしい
。②水色下線のように明示的にUTF8に変換するように
指定したのちhoge2.txtに保存。このことから、-tオプショ
ンを指定しないデフォルトはUTF8変換だと学習する。

①

②



W13-4：nkf使いたい

246日本乳酸菌学会誌の連載第4回

JSLAB4_9_Win.txtは自分でShift JISで保存した
ことが分かっているので、iconv利用時に「-f SJIS

」が正しいと分かる。文字コードが何かを調べた
い場合には、nkfコマンドを利用するやり方が示さ
れているので、nkfをどうにかして利用したい!



W13-5：nkfインストール

247日本乳酸菌学会誌の連載第4回

作業ディレクトリはどこでもよい。①イン
ストール前はnkfのパスは通ってない。
②nkfコマンドのインストール。「sudo

apt-get install プログラム名」が基本形

。ログインパスワード（推奨手順通りだと
pass1409）を聞かれたら打ち込む。イン
ストール自体は1分程度で終わる。

①

②
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特にエラーメッセージも出ていないが念
のため①where nkfで確認。/usr/bin/nkf

とパスが無事通っていることが分かる。

①
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①～③の--guess、あるいは④～⑥の-gオプ
ションをつけてnkfコマンドを実行すると、入力
として与えたファイルの文字コードがわかる。

①

②

③

④

⑤

⑥
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①nkfコマンドを利用した文字コード変換。②
iconvと違って入力ファイルの文字コードを自
動的認識してくれるため、nkfのほうが便利

①

②
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①と②はnkfが使える状態であることを確認して
るだけ。③で示す「apt-get remove パッケージ
名」がアンインストール（プログラムを削除）する
コマンドの基本形。sudoを入れ忘れたので権

限が与えられていないと文句を言われている。
④気を取り直してsudoをつけてやり直し。ログ

インパスワードを聞かれたら打ち込む。⑤途中
「本当にアンインストール作業を進めていいか?

」と聞かれているので、yと打つ。

①

②

③

④

⑤
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⑥nkfコマンドがなくなったことを

確認。一通り確認したら、⑦再イ
ンストールしておきましょう。

⑤

⑥

⑦
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①

②

③

④

pipコマンドのインストール。①作業ディレク
トリはどこでもよい。②と③でpipがないこと
を確認。nkfのときは「sudo apt-get install 

nkf」だったが、④pipの場合は「sudo apt-

get install pip」ではない点に注意。ログイ
ンパスワードを聞かれたら打ち込む。
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W14-1：pipインストール
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途中「本当に作業を進めていいか?」
と聞かれるのでyと打っている箇所。こ
の作業はうっとおしいが、「sudo apt-

get -y install python-pip」と-yオプショ
ンをつけておけば聞かれずにすむ。

①
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W14-2：pip確認
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インストール作業完了後に、①「pip -h」で
マニュアルを表示。

①
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W14-2：pip確認
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インストール作業完了後に、①「pip -h」で
マニュアルを表示。②pipもapt-getと同様に
Pythonパッケージのインストール(install)と
アンインストール(uninstall)ができるようだ。

①

②
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①pipコマンドを用いてアダプター配列除去プログラム
cutadaptをインストール。2015年9月18日に別のPCでこ

の作業を行うとエラーが出ました。私の場合は、この後
のW14-4とW14-5をやってから、再度①を実行すると何
事もなかったかのようにうまくいきました。2015年12月11

日に再度別のPCで行うと普通にインストールできました

①
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①無事インストールができたようです

①
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W14-3：cutadapt
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無事インストール完了。①「cutadapt -v」でバー
ジョン情報を把握。ver. 1.9.1であることがわかる

①
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しかしよく見ると①「-vというオプションはない」と文
句を言われている。「cutadapt --help」と打ち込んで

正しいオプション名を把握するのが王道だが、②経
験的に-vでだめなら--versionでよいと分かっている

②

①
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PyPIのHTSeqパッケージのウェブペ

ージから①作者のページに飛んでいる
。②Prerequisite and installationへ。

②

①

https://pypi.python.org/pypi/HTSeq
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基本的にはここに書いてある手順通りに
進めていく。赤枠と青枠は、連載第1回で
述べたようにLinuxには様々な種類（ディス
トリビューション）がある。apt-getなど知っ

ているコマンドを頼りに赤下線の情報で
Bio-Linux 8がUbuntuベースのものである
ことを思い出し、HTSeqをインストールする
前段階で必要な環境(Prerequisites)を整

えておく。要するに①のコマンドをコピペで
実行すればいい、ということ。

①
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コピペ。OS間でコピペがうまくいかない
場合は、ゲストOS（Bio-Linux 8）内の
Firefoxを起動をして行えば大抵うまく
いく。作業ディレクトリはどこでもよい。

①

②
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W14-4：HTSeq
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②実行後の全貌。特にエラーも出ていないので
、HTSeq本体をインストールできる状況になった

②
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①

②

①が現在のログインユーザ（この場合iu）のみに
HTSeqをインストールするやり方。本稿でsudoコマ

ンドを用いていることからも想像できるように、②が
全ユーザが使えるようにHTSeqをインストールする
やり方。尚、両方ともpipコマンドを利用しないやり方

。インストール手順書の書き方は開発者次第である
。読み手側のリテラシーが問われる場合が多い。
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HTSeqパッケージ本体のインスト
ールは①「sudo pip install htseq」

①
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①無事インストール完了していることがわかるが、念の
ため、HTSeqのウェブページに書かれている手順通りに
②と③を実行してエラーが出ないことを確認している。

①

②

③

②
③
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Pythonの終了の仕方は特に記述されていな
い。①とりあえずqと打ってみたがダメっぽい
ので、「Python 終了コマンド」でウェブ検索し
てexit()またはCTRL+Dであることを知った。
②ここではexit()と打っている。

①

②
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pysamパッケージのインストールは①「sudo pip 

install pysam」。数分程度かかる。このパッケージは
BAM形式ファイルを読み込む際に必要なものらしい。

①
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W14-6：pysam
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無事インストール完了。2015年9月18日に別のPCでこの
作業を行うと、cython関係でエラーが出ました。①2015

年12月11日に再度別のPCでやるとうまくいきました。

①
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①gitのインストール。-yオプションをつけることで「yes or 

no?」で毎回yと打つ手間を省いている。無事インストール完
了したようなので、②where gitでパスが通っているかを確認

①

②
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目的は、GitHub上にあるFaQCsのインストール

https://github.com/LANL-Bioinformatics/FaQCs
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W15-2：FaQCs
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「git clone 欲しいプログラムのURL」が基本形。
「git clone 欲しいプログラムのURL.git」としても

よい。後者の記述形式のほうが一般的らしい。
②ときどきこのようにコマンドを勝手に修正しよう
とするが、まあ気にしない。ここではとりあえずy

とやったが、本来やりたかったコマンドではない
ので、git cloneはうまく動いていない。

①

②
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W15-2：FaQCs
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再度①をやり直し。よく見るとgitを_gitに変更しようとしている
ので、ここでは②nを押した。うまくダウンロードできたようだ。

①

②
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1分足らずでダウンロードが終了する。「git clone」自体
はインストールを行うものではなくwgetコマンドのような
もの。（FastQCと名前が似ていてややこしいが）②確か
に目的のFaQCsというディレクトリが作成されている。

①

②
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①この情報を頼りにして…。

①
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W15-4：FaQCs
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①FaQCsディレクトリ中に、確かに②libというディレク
トリがあることを確認。③libディレクトリに移動し、③イ
ンストールマニュアル通りに./INSTALL.shを実行。

④

①

③

②
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W15-4：FaQCs
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インストールが無事できた模様。①「R is found.」となっ
ている。これはW15-3でRもprerequisiteにリストアップさ
れているから。Bio-Linux 8はデフォルトでRがインストー
ルされているので、問題なくFaQCsのインストールが成
功する。このあたりがBio-Linux 8のありがたいところ。

①



日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W15-5：パスを通す

279

FaQCsプログラムの実体は、FaQCs.plという
perlプログラムであることが「基本的な利用法
(basic usage)」中の記述内容からわかる。
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W15-5：パスを通す
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①FaQCsプログラムの実体は、
/home/iu/Downloads/FaQCs/FaQCs.pl。どの

ディレクトリ上からもこのプログラムを利用でき
るように「パスを通す」。手段は2つ。1つはシン
ボリックリンク(W9-5)、そしてもう1つは.zshrcフ
ァイル中に/home/iu/Downloads/FaQCsディレ
クトリのパスを追加するやり方(W10-3)。

①
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W15-5：パスを通す
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ここでは、①/usr/local/binに
/home/iu/Downloads/FaQCs/FaQCs.pl

のシンボリックリンクを貼る(W9-5)。混乱を
きたさないように、FaQCs.plと同じファイル
名にしている。

①
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①ヘルプが表示されているかどうかで確認しようとし
たがこけてる。。。W15-4で./Install.shを実行すると
Parallel::ForkManagerが自動的にインストールされ
るとW15-3のGitHubマニュアルには書いてあったが
…。②と③でパスは確かに通っていることを確認。

①

②

③
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念のため~/Downloads/FaQCs/libの中身を確認。②確かに
INSTALL.sh実行によって、今問題だと言われているParallel 

ForkManagerというものは存在する。③（これは長年の経験がも

のをいうが、）もしやと思い、パスが通っている
/usr/local/bin/FaQCs.plではなく、①の場所に存在するFaQCs.pl

（つまり./FaQCs.pl）を指定するとエラーなくヘルプが表示される!

①

②

③



日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W15-7：確認
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①同じディレクトリ上で、②ホームディレクトリからの相対
パス指定でもエラーなくヘルプが表示されるのを確認する
ことで、最低限FaQCs.plを動作させる手段は確保。

①

②
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今回の原因であるParallel-ForkManagerというものは
~/Downloads/FaQCs/lib/Parallelとして確かに存在する（これは
事実）。おそらくFaQCs.plのプログラム中では、これを認識する手

段として相対パス指定をしているからだろうと推測する。つまり、
FaQCs.plからみて、./lib/Parallelという参照をしている。それゆえ
、パスを通したFaQCs.plを実行しようとすると、/usr/local/bin上か
ら、./lib/Parallelという実体のないものを参照しようとするためにそ
んなものはない!と文句を言われているのだろうと妄想するが、そ

れが真実かどうかはそれ以上追及はしない。だって、使える手段
は既に確保しているのだから。。。原因を追究するエフォートは
FaQCsのマニュアルを読んだりexamplesの実行に費やすべし!
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それでも、一部のバイオインフォマティシャ
ンはある程度はあがく。例えば、
./INSTALL.shでは必要な2つのPerlモジュ

ールとやらをインストールしているのではな
く~/Downloads/FaQCs/lib上に置いている

だけなのではと推測する。となると、まずや
ることはW15-3の「Parallell::ForkManager

module from CPAN」の記述からこれを通
常の方法でインストールしてみようと考える
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W16-1：Perlモジュール
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作業ディレクトリはどこでもよいので、
①「sudo cpan Parallel::ForkManager

」。よくわからないができるだけ自動で
セッティングしてくれるようだ。基本的に
言われるがまま、②と③リターンキーを
押す。インストールが進んでいく。

①

②

③
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W16-2：Perlモジュール
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警告メッセージなどもなく、パッと見
successfulなどという記述しかないのでうま
くいったと判断。①ついでに、W15-3で記載
されているもう1つの「String::Approx」とい
うPerlモジュールのインストールしておく。

①



日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W16-3：FaQCs.pl
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①「String::Approx」もうまくインストールできた模様
。Perlのモジュール名が違う程度なら「sudo cpan

モジュール名」でうまくいく成功体験を得た。もしかし
てと思い②「FaQCs.pl –h | more」を実行すると…

②

①
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W16-3：FaQCs.pl

290

「FaQCs.pl –h | more」成功!
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W16-3：確認
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①念のためホームディレクトリに移動し
たのち、再度②「FaQCs.pl -h」。完璧！

①

②
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①

FaQCsの利用例。例題では明記
されていないが、gzip圧縮ファイ

ルにも対応している。但し、出力が
非圧縮fastqなのがオシイところ。
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①

①乳酸菌paired-end RNA-seqデータを入力とし
て実行。「-d result」オプションをつけているので、
resultディレクトリが作成されて、そこに出力結果

ファイルが生成される。赤下線で示すように、実行
時間を計測している。理由は、20分くらいかかる
から。画面は実行直後の計算途中の状態。
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片側100万リードなので、①入力は計200万リード。②
そのうち1,976,760リードが出力されている。それらの
平均クオリティスコアは36.37。リード長の平均(99.33)

、最短(50)などとなっているが、②中央値（Median = 

107.0）は直観的にオカシイ。理由は入力ファイルの配
列長はForward側が107 bp、Reverse側が93 bp。出
力は同じリード数（1,976,760/2 = 988,380）のはずな
ので、どう転んでもmedianは(107 + 93)/2 = 100 bp

以下になるべきという判断である。おそらくバグ。

①

②
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W17-1：FaQCs
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①FaQCs.pl実行時にtimeコマンドをつけているの
で、②実行時間に関する表示がある。777.24秒(

約13分)かかっていることがわかる。サブセットの
100万リードでこれだけかかるのだから、約135倍
のオリジナルの1.35億リードだと、単純計算で
777.24×135 = 約30時間かかることになる。

①

②
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W17-1：FaQCs
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①resultディレクトリの中身を表示

①
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W17-1：FaQCs
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①作業ディレクトリをresultに変更。②トリム後の
fastqファイル。③QC.1.trimmed.fastqファイルに対
してfastqc2コマンド(FastQC ver. 0.11.4)を実行。
④FastQC実行結果ファイル。FastQC実行結果を
ホストOS上で眺める場合は⑤のようにしてもよい。①

③

②

④

⑤
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①Overrepresented sequencesを眺めて
Possible Sourceのところが全てNo Hitに
なっているかどうかをチェック

①
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①IlluminaのTruSeq Adapter Index 2が見

つかった。このことからデフォルトではアダ
プター配列除去までは行えないことを学ぶ。

①
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①

マニュアル(Full USAGE)をよく見ると、
Illuminaデータの場合は「-adapter」をつけ
ることでよさそうだと気付くが、「Filter reads 

with …」という記述内容から「アダプター配
列を含むリードごと除去されるのでは?!」と
いう一抹の不安を覚える。
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①-adapterオプションをつけて実行した結果
をresult2ディレクトリに保存。出力ファイル中
の総リード数(1,972,635)は、-adapterオプシ
ョンをつけなかったとき(1,976,760)に比べて
減っているので妥当。しかし、真実は不明

①

②
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②

①

IGV (Integrative Genomics 

Viewer)のインストール手順
を示します。①Registration

をしてから、②Downloads。
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①「Download Binary Distribution」をダ

ウンロードすべく、右クリックで「ショート
カットのコピー」などでURL情報を取得。

①



日本乳酸菌学会誌の連載第4回

W18-1：IGVダウンロード

304

①wgetコマンドを用いてzipファイルの

ダウンロード。リターンキーを押す。東
大有線LAN環境でも30秒程度かかる。
②IGV_2.3.67.zipは約27MB。

①

②
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①zipファイルの解凍はunzip。②IGV_2.3.67

というディレクトリが作成されたことがわかる。

①

②
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①

①igv.shのシンボリックリンクを
/usr/local/binに置く。パスワードを聞か
れたら、ログインパスワードを打ち込む。
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W18-3：IGVパスを通す
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①

①rehashは、設定変更（この場合シンボリッ

クリンク）を現在開いているターミナル上で
反映させるためコマンドです。ウェブブラウ
ザのリロードのようなものです。「igv.sh」と打
ってダメだったらrehashしてみる的な軽いノ
リでいいです。②「igv.sh」と打ってリターンキ
ーを押す。IGVが無事起動すればOKです。

②
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W18-4：IGV起動

308

②リターンキーを押して、少し経過
（数秒程度）したときの状態です

②
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W18-4：IGV起動と終了
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こんな感じでIGVが起動すればOK

。①×を押して閉じる。

②
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W18-5：IGV終了後
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①コマンド入力待ち状態になっているはずです

①


