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講義日程
 4月 9日水曜日（17:15-20:30）PC使用

 嶋田透：ゲノムからの遺伝子予測

 門田幸二：バイオインフォマティクス基礎知識

 4月23日水曜日（17:15-20:30）PC使用
 門田幸二：Rで塩基配列解析1

 4月30日水曜日（17:15-20:30）PC使用
 嶋田透：ゲノムアノテーション、遺伝子の機能推定、EST、RNA-seqなど

 門田幸二：Rで塩基配列解析2

 5月 7日水曜日（17:15-19:00頃）PC不使用（予定）
 嶋田透：比較ゲノム解析、形質遺伝解析、エピジェネティクス

 講義後、小テスト
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各講義科目へのアクセス
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ゲノム情報解析基礎
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バイオインフォ系学会

今年の年会は東北大学で10月に開催
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バイオインフォ系学会
NGSに特化した内容ではないが、アグ
リバイオと相補的なカリキュラムが充実
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バイオインフォ系学会
NGSに特化した内容ではないが、アグ
リバイオと相補的なカリキュラムが充実
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質問すれば誰かが回答してくれます
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バイオインフォ系学会

受講申込受付は6/1を予定
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バイオインフォ系学会

他にもLinux入門など多数あり
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バイオインフォ系学会

他にもLinux入門など多数あり

第1, 3回は門田。資料は既に古い
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バイオインフォ系学会
アグリバイオの講義で利用します
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サイト内検索が現実的な利用手段か?!
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自前の計算サーバを持たなく
てもここで解析してくれます
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自前の計算サーバを持たなく
てもここで解析してくれます
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検索すると結構引っかかります
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現場のヒトが多く参加しているようです
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バイオインフォ系学会
日本語というのがありがたいです
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バイオインフォ系学会 データベースを一覧できるサイト
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バイオインフォ系学会 kaikoで検索した結果
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バイオインフォ系学会

文字通り使い方紹介系TV番組
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バイオインフォ系学会

文字通り使い方紹介系TV番組
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バイオインフォ系学会

最近は情報の更新
がなされていない?!
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もちろん基本的なプログラム
はリストアップされている
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アグリバイオの講義で利用します
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基本的には今でも一個人の備忘録です
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個人所有PCで講義を受けたい場合は、

下記一連の手順を実行しておく必要あり
（東大有線LANで数時間はかかります）
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Rの起動
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起動直後は画面いっぱいに開くので…

R ver. 3.0.3のヒトもいるかもしれないが気にしない



Rの画面説明
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黒点線で囲われた部分が「Rコンソール画面」



基本的な使用法
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数値計算ができます
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塩基配列を解析できます
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塩基配列を入力として、その翻訳された
アミノ酸配列を取得することができます
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hogeフォルダの作成

デスクトップにあるhogeフォルダ中のファ
イルを解析するやり方として説明します
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解析したいファイルsample1.fasta

をhogeフォルダ中に保存
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ときどきファイル拡張子が勝
手に変わっていることがあり
ますので、ご注意ください

解析したいファイルsample1.fasta

をhogeフォルダ中に保存



作業ディレクトリの変更
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① ②
③

④

⑤
⑥

⑦

貸与PCは「iu」

「Windows(C:)」となっている
場合もあるが、気にしない



getwd()と打ち込んで確認
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実際のhogeフォルダとR操作画面の関係
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ファイル保存前 ファイル保存後

当たり前ですが、解析したいディレクトリ（またはフォルダ）
を正しく指定できていなければエラーに遭遇します。また、
解析したいファイルが存在しない状態でもエラーが出ます



基本はコピペ
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①一連のコマンド群をコピーして
②R Console画面上でペースト



基本はコピペ
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エラーなく実行できた場合の全貌



実行結果
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実行前のhogeフォルダ

実行後のhogeフォルダ



実行結果
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入力：塩基配列ファイル（sample1.fasta） 出力：アミノ酸配列ファイル（hoge1.txt）
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入力：塩基配列ファイル（sample1.fasta）

出力：アミノ酸配列ファイル（hoge1.txt）



他にも様々なことが可能
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塩基配列自在解析系
・CpG解析
・ゲノム配列取得
・プロモータ配列取得
…



他にも様々なことが可能
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・アノテーション情報取得や利用
・ファイル形式の変換
・フィルタリング
…



他にも様々なことが可能
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・RNA-seq, ChIP-seq, BS-seq
・機能解析
・一連のデータ解析パイプライン
…


