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本セッションの宣伝
用ポスターです
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門田は「生命科学におけるビッグ
データマイニング –医療への実
践を目指して」の課題に直接取り
組んでいるわけではありません。

http://www.scls.riken.jp/
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「生命科学におけるビッグデータ
マイニング –医療への実践を目
指して」の課題に直接取り組んで
いるがおそらく私以外の先生方。

石田貴士先生

新井田厚司先生
松田秀雄先生
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石田貴士先生

新井田厚司先生
松田秀雄先生

門田は前座です

「生命科学におけるビッグデータ
マイニング –医療への実践を目
指して」の課題に直接取り組んで
いるがおそらく私以外の先生方。



自己紹介
 1974年高知県生まれ
 2002年3月

 東京大学・大学院農学生命科学研究科・応用生命工学専攻 博士課程修了
 学位論文：「cDNAマイクロアレイを用いた遺伝子発現解析手法の開発」

（指導教官：清水謙多郎教授）

 2002/4/1~
 産総研・生命情報科学研究センター（CBRC） 産総研特別研究員
 マイクロアレイ解析手法開発

 2003/11/1~
 放医研・先端遺伝子発現研究センター 研究員
 一次元電気泳動波形解析手法開発

 2005/2/16~
 東京大学・大学院農学生命科学研究科・アグリバイオインフォマティクスプログラム
 マイクロアレイ解析手法開発
 RNA-seqデータ解析手法開発

6Jun12 2014

研究は（トランスクリプトーム解析周辺の）手法開
発系ですが、最近はフリーソフトウェアR関連の
ハンズオンセミナーなど教育（人材養成）がメイン。
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講義風景(平成26年度)

アグリバイオインフォマティクスでは、
主にRを用いて100人規模の実践的な
ハンズオン大学院講義を行っています。
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参考ウェブページ
私の講義は、この2つのウェ
ブページを利用しています。

本日の講演資料はここか
らダウンロードできます
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参考ウェブページ

本日の講演資料はここか
らダウンロードできます

ウェブページの内容をまとめ
たものが2014年4月出版
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Rの内容中心ですがNGS関連
キーワードでもよく引っかかります。
Rは京にもインストールされており、
ビッグデータの前処理や後処理で
使われているようです。
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https://hpci.cbrc.jp/

門田はHPCI人材養成プロ
グラムの一部を例年担当
させていただいております
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https://hpci.cbrc.jp/

HPCI人材養成プログラムの一環と
して、Linuxに比べて敷居の低いRを
用いた(ビッグ)データ解析のノウハ
ウを伝授しています。
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https://hpci.cbrc.jp/

HPCI人材養成プログラムの一環と
して、Linuxに比べて敷居の低いRを
用いた(ビッグ)データ解析のノウハ
ウを伝授しています。受講者の要
望を踏まえ、今年度は講習時間を
倍増(丸1日→2日)。
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https://hpci.cbrc.jp/

HPCI人材養成プログラムの一環と
して、Linuxに比べて敷居の低いRを
用いた(ビッグ)データ解析のノウハ
ウを伝授しています。受講者の要
望を踏まえ、今年度は講習時間を
倍増(丸1日→2日)。メインは時間数
的にも来年3月のほうですが、プロ
グラム内部の説明、マイクロアレイ
解析希望者への対応、こんな感じ
でやってます的な話が本日10:50-
12:20のセッション。



NGSデータ解析とR
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配列の切り出しなど基本的
な塩基配列解析の多くをカ
バー。EMBOSS的なイメージ。



NGSデータ解析とR
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連続塩基の出現頻度解析が
可能。ヒトゲノム配列を読み
込んでCGの連続塩基が期
待値よりも低いことを確認可
能（CpG解析）。k-mer解析の
基本形に相当。



NGSデータ解析とR
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ヒトやマウスなどのリファレン
ス配列、NGSデータ、アノ
テーション情報取得などもR
経由で可能。wgetやftp周辺

塩基配列データ取得

QCやpreprocessing

マッピング

カウント情報取得

発現変動解析



NGSデータ解析とR
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FASTAやFASTQ形式ファイ
ルの読み込み。ファイル形式
の変換、Quality Control 
(QC)なども可能。SAMtools
やFastQC周辺。

塩基配列データ取得

QCやpreprocessing

マッピング

カウント情報取得

発現変動解析



NGSデータ解析とR
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FastQCなどR以外のプログ
ラムもリストアップしています



NGSデータ解析とR
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クオリティの低いリードの除
去（フィルタリング）やアダプ
ター配列の除去もできます。

塩基配列データ取得

QCやpreprocessing

マッピング

カウント情報取得

発現変動解析



NGSデータ解析とR
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クオリティの低いリードの除
去（フィルタリング）やアダプ
ター配列の除去もできます。
特にアダプター配列除去は
small RNA-seqのマッピング
に大きな影響を及ぼします。

塩基配列データ取得

QCやpreprocessing

マッピング

カウント情報取得

発現変動解析



22Jun 25, 2014

small RNA-seqファイルをそのまま入力とし
てSequence logosを実行することもできる。
つまりmultiple alignmentを行わないやり方
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アダプター配列：TGGAATTCTCGGGTGC…

アダプター配列除去前のFASTQファイルで
の実行結果。アダプター配列に相当する部
分のロゴがよくわかる。
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アダプター配列：TGGAATTCTCGGGTGC…

アダプター配列除去後のFASTQファイルで
の実行結果。アダプター配列に相当する部
分のロゴが消えていることがわかる。



NGSデータ解析とR
 発現変動解析

 入力：カウントデータ

 遺伝子発現行列のような数値行列

 整数値からなる遺伝子領域上にマップされたリード数

 出力：発現変動遺伝子リスト（p-valueやq-value）やM-A plot
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入力：カウントデータ

出力：M-A plot

発現変動
解析

G1群 G2群

マッピング → カウントデータ取得 → 発現変動解析も可能

塩基配列データ取得

QCやpreprocessing

マッピング

カウント情報取得

発現変動解析
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グラント
 基盤研究(C)（H24-26年度）：「シークエンスに基づく比較トランスクリプトーム解析のた
めのガイドライン構築」(代表)

 新学術領域研究(研究領域提案型)(H22年度-)：「非モデル生物におけるゲノム解析法
の確立」(分担；研究代表者：西山智明)

挿絵やTCCのロゴなど

Oct 04 2014, HPCI workshop （有能な秘書の）三浦文さま作

（妻の）門田雅世さま作

まとめ：Rでもいろいろできます



NGSデータ解析とR
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最も有名なのはedgeRとDESeq

我々はTCCを提供

塩基配列データ取得

QCやpreprocessing

マッピング

カウント情報取得

発現変動解析

参考



発現変動解析用パッケージ
 TCC (Sun et al., BMC Bioinformatics, 2013)

 TCCは内部的に既存パッケージ（edgeR, DESeq, and baySeq)中の関数を利用。既
存パッケージ中のオリジナルの手順を繰り返し実行することで、データ正規化精度
向上を実現。オリジナルの手順のみの場合に比べてより感度・特異度の高いDEG
検出結果を得ることができる。

 TCC原著論文中では、edgeR, DESeq, baySeqパッケージ中の関数を自在に組み合
わせて実行し、2群間比較の場合のみで性能評価している。推奨は以下の通り：

 Biological replicatesありの場合：edgeR中の関数のみからなるiDEGES/edgeR正規化法

 Biological replicatesなしの場合：DESeq中の関数のみからなるiDEGES/DESeq正規化法

 実質的には、より頑健なiterative edgeRやiterative DESeqを簡単に実行できるパッ
ケージがTCCという理解で差支えない。

 2013年7月の論文publish以降も継続的にアップデートしています

 多群間比較やpaired dataへの対応など、解析可能な実験デザインを拡張

 DESeq2対応もほぼ完了

 サンプル間クラスタリング用関数やマイクロアレイデータ用組織特異的発現パターン検
出法ROKUの実装

 ドキュメントが充実（TCC ver. 1.4.0で74ページに!）
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参考

compcodeRによる性能評価
でもTCCの優位性を確認済


