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自己紹介（アグリバイオインフォマティクス）

 学歴および職歴
 2002年3月 東京大学・大学院農学生命科学研究科 博士課程修了
 2002年4月 産業技術総合研究所・生命情報科学研究センター
 2003年11月 放射線医学総合研究所・先端遺伝子発現研究センター
 2005年2月~  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人材養成プログラム（科学技術振興調整費: 2004/10-2009/3）
アグリバイオインフォマティクス教育研究プログラム（特別教育研究経費: 2009/4~2014/3）

 アグリバイオインフォマティクス教育研究プログラム
 他大学の学生や社会人も受講できる、希少なバイオインフォ教育プログラム
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バイオインフォマティクスという分野に
いるヒトです。簡単にいうと、ビッグ
データをサクサク解析する分野です。
頂いたお題は「ビッグデータの扱い方」

1科目以上
の合格者数



自己紹介（アグリバイオインフォマティクス）

 学歴および職歴
 2002年3月 東京大学・大学院農学生命科学研究科 博士課程修了
 2002年4月 産業技術総合研究所・生命情報科学研究センター
 2003年11月 放射線医学総合研究所・先端遺伝子発現研究センター
 2005年2月~  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人材養成プログラム（科学技術振興調整費: 2004/10-2009/3）
アグリバイオインフォマティクス教育研究プログラム（特別教育研究経費: 2009/4~2014/3）

 アグリバイオインフォマティクス教育研究プログラム
 他大学の学生や社会人も受講できる、希少なバイオインフォ教育プログラム

3Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

アグリ（agriculture）がついている
理由は、拠点が農学部だから。

1科目以上
の合格者数
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2014（平成26年度）以降は外部
予算が切れ、カナリ厳しい状況

1科目以上
の合格者数
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①受講人数は増加傾向。
ビッグデータを扱いたいとい
う希望者数の増加を反映?!

①
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②スタッフはどんどん減少…

①

②
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③担当講義時間は着実に
増加（20コマ×1.5hr = 30hr）。

①

②

③
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ハンズオン講義（PCを用いた実習を
含むバイオインフォマティクス講義）
の実務派。大所高所的な話よりは実
務的な話のほうが本当は得意です。

1科目以上
の合格者数



ハンズオン講義風景
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講義室の後方はパイプ
椅子。約130名。①私。

①



ハンズオン…
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①
②

臨床分野の方がイメージするハンズオン
とは若干異なるかもしれませんが、実際
に手を動かして学ぶという点では同じです。



ビッグデータといえば
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次世代シークエンサ（Next-Generation 
Sequencer; New Generation Sequencer; 
NGS）を多くのヒトがイメージします。

Togo picture gallery by DBCLS is Licensed 

under a Creative Commons 表示 2.1 日本 (c)

PacBio RS II Illumina MiSeq Illumina HiSeq

http://creativecommons.org/licenses/by/2.1/jp/


ビッグデータといえば
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シークエンサ(sequencer)とは、塩基配
列を決定する機器(Platform)のことを指
します。一度に大量の塩基配列を決定
できる次世代の実験機器がNGSです。

Togo picture gallery by DBCLS is Licensed 

under a Creative Commons 表示 2.1 日本 (c)

PacBio RS II Illumina MiSeq Illumina HiSeq

http://creativecommons.org/licenses/by/2.1/jp/


ビッグデータ≒NGSデータ
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NGS機器から得られる大量塩基配
列データをNGSデータという。

DDBJ (DNA Data Bank of Japan; 日本)

NCBI (National Center for 

Biotechnology Information; 米国)

SRA (Sequence Read Archive)

EMBL-EBI (英国)

ENA (European Nucleotide Archive)

DRA (DDBJ Sequence Read Archive)



ビッグデータ≒NGSデータ
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DDBJ (DNA Data Bank of Japan; 日本)

NCBI (National Center for 

Biotechnology Information; 米国)

SRA (Sequence Read Archive)

EMBL-EBI (英国)

ENA (European Nucleotide Archive)

DRA (DDBJ Sequence Read Archive)

国際塩基配列データベース
のコンソーシアム（INSDC）

NGS機器から得られる大量塩基配
列データをNGSデータという。日米欧
三極でアーカイブ（保管）する枠組み



最新情報はDDBJで…
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DDBJ (DNA Data Bank of Japan; 日本)

NCBI (National Center for 

Biotechnology Information; 米国)

SRA (Sequence Read Archive)

EMBL-EBI (英国)

ENA (European Nucleotide Archive)

DRA (DDBJ Sequence Read Archive)

国際塩基配列データベース
のコンソーシアム（INSDC）

データ量が膨大なので、ネットワーク
的な観点からも、DDBJの利用が基本



最新情報はDDBJで…
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DDBJのウェブサイト。①の講習会などでNGS
データに関する全般的な動向を把握可能。

①

①



NGSデータのトレンド
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①DBCLSという組織で提供してい
るDBCLS SRA上で、NGSデータの
各種統計情報を眺める。

①



NGSデータのトレンド
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DBCLS SRAのウェブサイトNakazato et al., PLoS ONE, 8:e77910, 2013



NGSデータのトレンド
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Nakazato et al., PLoS ONE, 8:e77910, 2013

①

①Species（生物種）の項目で、ど
のような生物種のNGSデータが取
得されているかを概観。



NGSデータのトレンド
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Nakazato et al., PLoS ONE, 8:e77910, 2013

②

③

①

①Species（生物種）の項目で、ど
のような生物種のNGSデータが取
得されているかを概観。②ヒト（H. 
sapiens）、③ヒトの腸内細菌のメタ
ゲノム。腸内にどのような細菌の
ゲノムがどの程度いるのかを知る
目的でNGSを利用。



メタゲノム
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①状態の違いを②特徴づける
細菌の種類の同定などに利用

① ②



NGSデータのトレンド
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Nakazato et al., PLoS ONE, 8:e77910, 2013

①

①どのような種類のNGSデータ解
析がなされているか(Study Type)?



NGSデータのトレンド
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Nakazato et al., PLoS ONE, 8:e77910, 2013 ①どのような種類のNGSデータ解
析がなされているか(Study Type)?
②全ゲノム配列決定(Whole 
Genome Sequencing; WGS)を目的
とした研究が圧倒的に多い。

②①



NGSデータのトレンド

24Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

Nakazato et al., PLoS ONE, 8:e77910, 2013 ①どのような種類のNGSデータ解
析がなされているか(Study Type)?
②全ゲノム配列決定(Whole 
Genome Sequencing; WGS)を目的
とした研究が圧倒的に多い。③そ
の次に多いのがトランスクリプトー
ム解析。本講演のタイトル。メタゲ
ノムではない。

②①

③



NGSデータのトレンド
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Nakazato et al., PLoS ONE, 8:e77910, 2013 よく使われてきたNGS機器
は、Illumina（イルミナ）社製
のものがほとんどを占める

①



NGSデータのトレンド
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Nakazato et al., PLoS ONE, 8:e77910, 2013 ①HiSeq、②MiSeqが…

①

②



ビッグデータといえば
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これらです。①Illumina HiSeq
というNGS機器の大きさは…

Togo picture gallery by DBCLS is Licensed 

under a Creative Commons 表示 2.1 日本 (c)

PacBio RS II Illumina MiSeq Illumina HiSeq

② ①

http://creativecommons.org/licenses/by/2.1/jp/


Illumina HiSeqと私
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これくらいです。

Illumina HiSeq

①

https://www.facebook.com/illuminakk/

2014年7月22日のイルミナウェビナー

Togo picture gallery by DBCLS is Licensed 

under a Creative Commons 表示 2.1 日本 (c)

①

http://creativecommons.org/licenses/by/2.1/jp/


NGSデータのトレンド
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Nakazato et al., PLoS ONE, 8:e77910, 2013 もちろんNGSは疾患(Disease)
関連でも利用されています。

①



NGS全般
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NGS機器シェアトップのIlluminaのホーム
ページ。①イルミナサポートプログラム。

①



NGS全般
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①イルミナiSchool。NGS関連全般
の情報はここから入手できます。

①



NGS全般
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① ②

①ウェビナーや②講習会など、サ
ポート体制が充実していて素敵です。



NGS全般
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①

①門田はウェビナーに計3回登場。「Illumina 
HiSeqと私」は、イルミナのfacebookから第3回
ウェビナー後の写真を拝借させて頂きました。



NGS原理
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①NGS機器による塩基配列決定の原理
を知りたい場合は、Youtubeもおススメ。

①

②



NGS原理
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①動画で原理を理解できるので便
利な時代です。②関連動画も多数。

①

②



NGSデータのトレンド
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Nakazato et al., PLoS ONE, 8:e77910, 2013 NGSの主要な研究目的の1つが本講
演タイトルのトランスクリプトーム解析。

①



トランスクリプトームとは
 ある状態のあるサンプル（例：目）のあるゲノムの領域

37

遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

AAAAAAA… AAAAAAA… AAAAAAA… AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

転写物全体（トランスクリプトーム）

・遺伝子1は沢山転写されている（発現している）
・遺伝子4はごくわずかしか転写されてない
・…

遺伝子全体（ゲノム）

・どの染色体上のどの領域にどの遺伝子が
あるかは調べる個体（例：ヒト）が同じなら不
変（目だろうが心臓だろうが…）

ヒト

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

mRNA

働いているRNAの種類
や量を調べるのが目的
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

AAAAAAA… AAAAAAA… AAAAAAA… AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

・どの染色体上のどの領域にどの遺伝子が
あるかは調べる個体（例：ヒト）が同じなら不
変（目だろうが心臓だろうが…）

ヒト

光刺激

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

・遺伝子2は光刺激に応答して発現亢進
・遺伝子4も光刺激に応答して発現亢進

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

転写物全体（トランスクリプトーム）

遺伝子全体（ゲノム）

mRNA

働いているRNAの種類
や量を調べるのが目的



トランスクリプトーム解析
 光刺激前（T1）の目のトランスクリプトーム

 光刺激後（T2）の目のトランスクリプトーム
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4
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状態の異なる複数サンプルの
データを取得して解析するの
が一般的。サンプル間比較。



トランスクリプトーム解析
 光刺激前（T1）の目のトランスクリプトーム

 光刺激後（T2）の目のトランスクリプトーム
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

これがいわゆる
「遺伝子発現行列」

遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4
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具体的な目的は、①や②の発
現変動遺伝子同定など。

②①



トランスクリプトームデータ取得
 光刺激前（T1）の目のトランスクリプトーム

 光刺激後（T2）の目のトランスクリプトーム
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

21世紀初頭によく利用さ
れたのがマイクロアレイ

Togo picture gallery by DBCLS is Licensed 

under a Creative Commons 表示 2.1 日本 (c)

これがいわゆる
「遺伝子発現行列」

http://creativecommons.org/licenses/by/2.1/jp/


トランスクリプトームデータ取得
 光刺激前（T1）の目のトランスクリプトーム

 光刺激後（T2）の目のトランスクリプトーム
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

現在はNGSの利用が主流。
NGSを用いたRNAの配列決定
(sequencing)なので、RNA-seq

Togo picture gallery by DBCLS is Licensed 

under a Creative Commons 表示 2.1 日本 (c)

これがいわゆる
「遺伝子発現行列」

http://creativecommons.org/licenses/by/2.1/jp/


RNA-seq概略
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断片化

入力：抽出されたRNA

アダプター付加

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

NGSで
配列決定

Togo picture gallery by DBCLS is Licensed 

under a Creative Commons 表示 2.1 日本 (c)

入力：サンプルのRNA
出力：大量塩基配列データ

出力：塩基配列

http://creativecommons.org/licenses/by/2.1/jp/


RNA-seq概略
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断片化

入力：抽出されたRNA

アダプター付加

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

NGSで
配列決定

Togo picture gallery by DBCLS is Licensed 

under a Creative Commons 表示 2.1 日本 (c)

NGSの出力は、リードと呼ばれる100塩基程度の
短い配列が延々と続く巨大なファイル。各矢印が1
つのリードに相当。この段階では、まだどのリード
がどの転写物由来かは不明（なので灰色一色）。

出力：塩基配列

http://creativecommons.org/licenses/by/2.1/jp/


遺伝子 ≠ 転写物
 ある状態のあるサンプル（例：目）のあるゲノムの領域
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

AAAAAAA… AAAAAAA… AAAAAAA… AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

AAAAAAA…

転写物全体（トランスクリプトーム）

・遺伝子1は沢山転写されている（発現している）
・遺伝子4はごくわずかしか転写されてない
・…

遺伝子全体（ゲノム）

・どの染色体上のどの領域にどの遺伝子が
あるかは調べる個体（例：ヒト）が同じなら不
変（目だろうが心臓だろうが…）

ヒト

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

mRNA

赤枠部分の表現は、本当は不正確。昔は実験
機器の解像度が事実上遺伝子レベルだった。
遺伝子発現解析という表現はその名残り。



遺伝子 ≠ 転写物
 ある状態のあるサンプル（例：目）のあるゲノムの領域
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

ヒト

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

ある遺伝子領域から転写（transcription）されて
いる転写物(transcript)は、1種類とは限らない



遺伝子 ≠ 転写物
 ある状態のあるサンプル（例：目）のあるゲノムの領域
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

ヒト

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

ある遺伝子領域から転写（transcription）されて
いる転写物(transcript)は、1種類とは限らない
。例えば、遺伝子1の領域では、3種類の真の
転写物が存在し、そのうち2種類は既知とする。

遺伝子領域

既知転写物1

既知転写物2

exon1 exon2 exon3

未知転写物

真の転写物情報



遺伝子 ≠ 転写物
 ある状態のあるサンプル（例：目）のあるゲノムの領域
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

ヒト

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

実際の細胞内での発現情報（働いている
度合い）が①のような感じだったとする。

遺伝子領域

既知転写物1

既知転写物2

exon1 exon2 exon3

未知転写物

真の転写物情報 真の発現情報

高発現

低発現

中発現

①



遺伝子 ≠ 転写物
 ある状態のあるサンプル（例：目）のあるゲノムの領域
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

ヒト

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①NGS機器を用いて転写されているmRNA
配列決定（RNA-seq）をした結果のイメージ

遺伝子領域

既知転写物1

既知転写物2

exon1 exon2 exon3

未知転写物

RNA-seqで得られるリード情報
（色は不明）

真の転写物情報 真の発現情報

高発現

低発現

中発現

①



データ解析の出発点

50Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

トランスクリプトーム（RNA-seq）データ解析
の出発点は、①RNA-seqデータファイル、

RNA-seqデータ

①



データ解析の出発点

51Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

トランスクリプトーム（RNA-seq）データ解析
の出発点は、①RNA-seqデータファイル、
②ゲノム配列情報、

RNA-seqデータ

②

①



データ解析の出発点
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

トランスクリプトーム（RNA-seq）データ解析
の出発点は、①RNA-seqデータファイル、
②ゲノム配列情報、③ゲノム上のどこにど
んな遺伝子、exon、転写物が存在するかと
いうアノテーション情報

遺伝子領域

既知転写物1

既知転写物2

exon1 exon2 exon3

RNA-seqデータ

①

②



解析結果のイメージ
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①RNA-seqデータ、②ゲノム配列情報、③
アノテーション情報を利用して、④未知転
写物（新規isoform）の同定ができる。

遺伝子領域

既知転写物1

既知転写物2

exon1 exon2 exon3

未知転写物

RNA-seqデータ

④



解析結果のイメージ
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①RNA-seqデータ、②ゲノム配列情報、③
アノテーション情報を利用して、④未知転
写物（新規isoform）の同定ができる。⑤転
写物の発現量（働いている度合い）推定も
原理的に可能。

遺伝子領域

既知転写物1

既知転写物2

exon1 exon2 exon3

未知転写物

高発現

低発現

中発現

⑤

RNA-seqデータ



具体的な戦略は？
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遺伝子1 遺伝子2 遺伝子3 遺伝子4

Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①RNA-seqデータ、②ゲノム配列情報、③
アノテーション情報を利用して、④未知転
写物（新規isoform）の同定ができる。

遺伝子領域

既知転写物1

既知転写物2

exon1 exon2 exon3

未知転写物

RNA-seqデータ

④



具体的な戦略

56Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

ゲノム

RNA-seqデータ中の1本1本のリード（横棒）がゲノム上のど
の領域から転写されたのかを調べる。文字列検索と本質的
に同じであり、これがマッピングという作業に相当する。

RNA-seqデータ



具体的な戦略

57Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

ゲノム

RNA-seqデータ中の1本1本のリード（横棒）がゲノム上のど
の領域から転写されたのかを調べる。文字列検索と本質的
に同じであり、これがマッピングという作業に相当する。

RNA-seqデータ



具体的な戦略

58Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

リードの長さが初期は35塩基程度だったが、現在
は150塩基程度まで伸びている。そのおかげで、
リードを分割してマッピングすることもできる。

RNA-seqデータ

ゲノム



具体的な戦略

59Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

分割してマップされたリードは、大抵の場合複
数のエクソン（exon）をまたぐリードであり、①
ジャンクションリード（junction read）と呼ばれる。

RNA-seqデータ

ゲノム exon1 exon2 exon3

①ジャンクションリード



具体的な戦略

60Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

既知遺伝子（転写物）の座標情報と
比較することで、答え合わせも可能。

RNA-seqデータ

ゲノム exon1 exon2 exon3

既知転写物1

既知転写物2

アノテーション情報
(既知遺伝子座標情報）

①ジャンクションリード



具体的な戦略

61Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

既知転写物1

既知転写物2

exon1 exon2 exon3

同様にして、他のジャンクションリー
ドも既知転写物と比較することで…

RNA-seqデータ

ゲノム

アノテーション情報
(既知遺伝子座標情報）

①ジャンクションリード



具体的な戦略

62Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

既知転写物1

既知転写物2

exon1 exon2 exon3

未知転写物?!

未知転写物（新規isoform）
の同定も原理的に可能。

RNA-seqデータ

ゲノム

アノテーション情報
(既知遺伝子座標情報）

①ジャンクションリード



RNA-seqリードの具体例

63Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

比較的初期のNGS機器（Illumina 
GAIIx）で得られたデータ。

RNA-seqデータ

 Neyret-Kahn et al., Genome Res., 23: 1563-79, 2013
 Proliferative and Ras-induced senescent human primary fibroblasts

 Pro vs. Rasの2群間比較（各群につき3反復）
 (Pro1, Pro2, Pro3) vs. (Ras1, Ras2, Ras3)

 出力は計6ファイル（圧縮状態で約8GB）
 ファイルあたり数千万リード



RNA-seqリードの具体例

64Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

RNA-seqデータ

 Neyret-Kahn et al., Genome Res., 23: 1563-79, 2013
 Proliferative and Ras-induced senescent human primary fibroblasts

 Pro vs. Rasの2群間比較（各群につき3反復）
 (Pro1, Pro2, Pro3) vs. (Ras1, Ras2, Ras3)

 出力は計6ファイル（圧縮状態で約8GB）
 ファイルあたり数千万リード

①

公共塩基配列データベース
DDBJ上で、①リードごとの塩基
配列情報を眺めることができる。

①



RNA-seqリードの具体例

65Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

リードごとの塩基配列部分のみ表示

RNA-seqデータ

 Neyret-Kahn et al., Genome Res., 23: 1563-79, 2013
 Proliferative and Ras-induced senescent human primary fibroblasts

 Pro vs. Rasの2群間比較（各群につき3反復）
 (Pro1, Pro2, Pro3) vs. (Ras1, Ras2, Ras3)

 出力は計6ファイル（圧縮状態で約8GB）
 ファイルあたり数千万リード

①



RNA-seqリードの具体例

66Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

一つのリードが一つの横棒に対応

 Neyret-Kahn et al., Genome Res., 23: 1563-79, 2013
 Proliferative and Ras-induced senescent human primary fibroblasts

 Pro vs. Rasの2群間比較（各群につき3反復）
 (Pro1, Pro2, Pro3) vs. (Ras1, Ras2, Ras3)

 出力は計6ファイル（圧縮状態で約8GB）
 ファイルあたり数千万リード



RNA-seqリードの具体例

67Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

このデータをどう取り扱うか？

 Neyret-Kahn et al., Genome Res., 23: 1563-79, 2013
 Proliferative and Ras-induced senescent human primary fibroblasts

 Pro vs. Rasの2群間比較（各群につき3反復）
 (Pro1, Pro2, Pro3) vs. (Ras1, Ras2, Ras3)

 出力は計6ファイル（圧縮状態で約8GB）
 ファイルあたり数千万リード



データ解析戦略1
 解析受託企業に外注



68Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

金で解決!、一番手っ取り早い



データ解析戦略2
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

69Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

クラウド（ウェブツール）の多くは、Linuxコマンドな
どを知らなくてもどうにか解析する方向性を志向
。手元に高性能PCがなくてもNGS解析が可能。



データ解析戦略2
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

70Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①DDBJ pipelineは、webインターフェースでアセン
ブルやマッピングを実行可能。内部的にスーパー
コンピュータ（スパコン）で計算を実行している

Nagasaki et al., DNA Res., 20:383-390, 2013

①



データ解析戦略2
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

71Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

NGSデータは公共データベースへの登録が義務付け
られている。①DDBJ pipelineは、②その登録先（DDBJ
）が運用しており、日本語でやり取りできるので便利。

Nagasaki et al., DNA Res., 20:383-390, 2013

②

①



データ解析戦略2
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

72Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①Illumina BaseSpaceは、名前の通りNGS機器シ
ェアトップのIlluminaが提供するクラウド解析サー
ビス。②ウェブツール系なのでマウスクリックで
NGSデータ解析が可能。データ管理も可能。

①

②



データ解析戦略2
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

73Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

Illuminaが提供するNGS機器と連動しており、シ
ークエンス（塩基配列決定）した結果が直接
BaseSpaceに吸い上げられるため、データ転送
などの面倒な作業がないのが特徴。

Togo picture gallery by DBCLS is Licensed 

under a Creative Commons 表示 2.1 日本 (c)

①

http://creativecommons.org/licenses/by/2.1/jp/


データ解析戦略2
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

74Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

Galaxyは、ウェブベースのデータ解析環境。お
そらく世界的には、これを使うユーザは多い。

①



データ解析戦略2
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

75Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

Galaxyをベースとしたピタゴラギャラクシーという
データ解析の再現性を高めるプロジェクトもある

①



データ解析戦略3
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

 Linuxコマンドを駆使（旧来型）
 なるべく自力で解析

 LinuxコマンドやNGS解析用プログラムのインストールなどを練習
し、スパコンを使いこなす

 NBDC/東大アグリバイオの「NGSハンズオン講習会」の方向性

76Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

最も大変ですが、通り一遍でない独自の解析、最新プ
ログラムの利用などが可能であり、最も拡張性は高い
と言えます。NGSデータ解析実務者（バイオインフォマ
ティシャン）の多くはLinuxコマンドを自在に操ります。



データ解析戦略
 解析受託企業に外注：Linuxコマンドを知らなくてもよい



 クラウド（ウェブツール）：Linuxコマンドを知らなくてもよい
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

 Linuxコマンドを駆使（旧来型）
 なるべく自力で解析

 LinuxコマンドやNGS解析用プログラムのインストールなどを練習
し、スパコンを使いこなす

 NBDC/東大アグリバイオの「NGSハンズオン講習会」の方向性

77Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

どこを頑張ってどこで手を抜くかなどは、それぞれの
与えられている環境やポリシーによっても異なる。ど
の選択肢も正解といえるのではないでしょうか…



データ解析戦略3
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

 Linuxコマンドを駆使（旧来型）
 なるべく自力で解析

 LinuxコマンドやNGS解析用プログラムのインストールなどを練習
し、スパコンを使いこなす

 NBDC/東大アグリバイオの「NGSハンズオン講習会」の方向性

78Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①所属先のアグリバイオインフォマティクス教育研究
プログラム（東大アグリバイオ）は、バイオインフォマテ
ィクスの人材育成を行うのがミッション。

①



データ解析戦略3
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

 Linuxコマンドを駆使（旧来型）
 なるべく自力で解析

 LinuxコマンドやNGS解析用プログラムのインストールなどを練習
し、スパコンを使いこなす

 NBDC/東大アグリバイオの「NGSハンズオン講習会」の方向性

79Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①所属先のアグリバイオインフォマティクス教育研究
プログラム（東大アグリバイオ）は、バイオインフォマテ
ィクスの人材育成を行うのがミッション。②クラウド（ウ
ェブツール）を教えない理由にはならないが、現実に
は本格的に教えられない理由がある。

①

②



アグリバイオ講義風景

80Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

教えられない理由は受講人数規模。講義
室の後方はパイプ椅子。約130名。①私。

①



データ解析戦略3
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …
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この受講人数規模でのウェブサイトへのアクセスは…
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この受講人数規模でのウェブサイトへのアクセスは… 

≒サイバーテロ!!
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この受講人数規模でのウェブサイトへのアクセスは… 

≒サイバーテロ!!①首謀者

①
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この受講人数規模でのウェブサイトへのアクセスは… 

≒サイバーテロ!!①首謀者

①
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この受講人数規模でのウェブサイトへのアクセスは… 

≒サイバーテロ!!①首謀者。

アク禁 and/or 始末書

①

く

くくく



データ解析戦略3
 解析受託企業に外注
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 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …
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この受講人数規模での外部ウェブサイトへのアクセス
は、サーバ側の処理能力や通信速度もボトルネック。
クライアント側のネットワーク障害なども怖いため、な
るべく自前サーバのみで完結したい。



自己紹介（アグリバイオインフォマティクス）

 学歴および職歴
 2002年3月 東京大学・大学院農学生命科学研究科 博士課程修了
 2002年4月 産業技術総合研究所・生命情報科学研究センター
 2003年11月 放射線医学総合研究所・先端遺伝子発現研究センター
 2005年2月~  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人材養成プログラム（科学技術振興調整費: 2004/10-2009/3）
アグリバイオインフォマティクス教育研究プログラム（特別教育研究経費: 2009/4~2014/3）

 アグリバイオインフォマティクス教育研究プログラム
 他大学の学生や社会人も受講できる、希少なバイオインフォ教育プログラム

87Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

スタッフ数が限界以下のため、ネッ
トワークトラブル対応もままならない。

②



データ解析戦略3
 解析受託企業に外注



 クラウド（ウェブツール）
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

 Linuxコマンドを駆使（旧来型）
 なるべく自力で解析

 LinuxコマンドやNGS解析用プログラムのインストールなどを練習
し、スパコンを使いこなす

 NBDC/東大アグリバイオの「NGS講習会」の方向性

88Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

東大アグリバイオの大学院講義の枠組みでは、（少
なくとも私は）Linuxコマンドはほとんど教えていない

①



データ解析戦略3
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 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

 Linuxコマンドを駆使（旧来型）
 なるべく自力で解析

 LinuxコマンドやNGS解析用プログラムのインストールなどを練習
し、スパコンを使いこなす

 NBDC/東大アグリバイオの「NGS講習会」の方向性
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科学技術振興機構（JST）傘下のバイオサイエンス
データベースセンター（NBDC）による全面的な協力
のもと、Linuxコマンドを駆使してNGSデータ解析を
行うための講習会をH26, 27年度と実施

①



 解析受託

NGS用カリキュラム

90Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①

H26年3月にNBDCによって、NGS解析に特化した
「バイオインフォマティクス人材育成カリキュラム（
次世代シークエンサ）」が策定された。



 解析受託

NGS用カリキュラム

91Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

カリキュラムは、最低限必要とされる知識・
技術を2週間程度で身につけることを想定
した「速習」と、時間をかけて習得すること
を想定した「速習以外」に分かれている。



 解析受託

NGS速習コース講習会

92Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①

平成26年9月に、終日2週間ぶっ
通し（土日除く）で講習会を開催。



Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

NGS速習コース講習会

93

速習コース講習会の講義
資料や動画は、①こちら。

①



Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

NGS速習コース講習会

94

①報告書はこちら。実際に受けたヒトの感
想や要望・不満をそのままコピペで掲載。

①



講義日程、項目、内容
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実施日 実施時間 項目番号および項目 レベル 形式 担当講師(所属)

9月1日 10:40-12:00 1-1. OS、ハード構成 初級 講義 中村保一(DDBJ)

13:15-14:45 1-2. ネットワーク基礎 初級 講義 中村保一(DDBJ)

15:00-18:15 1-3. UNIX I 初級 実習 仲里猛留(DBCLS)

9月2日 10:30-18:15 1-3. UNIX I 中級 実習 仲里猛留(DBCLS)

9月3日 10:30-18:15 1-4. スクリプト言語(シェルスクリプト) 中級 実習 服部恵美(Amelieff)

9月4日 10:30-18:15 1-4. スクリプト言語(Perl) 中級 実習 服部恵美(Amelieff)

9月5日 10:30-14:45 2-1. 配列解析基礎 初級 実習 坊農秀雅(DBCLS)

15:00-18:15 2-2. バイオ系データベース概論 初級 実習 小野浩雅(DBCLS)

9月8日 10:30-12:00 3-1. R基礎1 初級 実習 門田幸二(東京大学)

13:15-14:45 3-2. R基礎2 初級 実習 門田幸二(東京大学)

15:00-18:15 3-3. R各種パッケージ 中級 実習 門田幸二(東京大学)

9月9日 10:30-14:45 3-4. R Bioconductor I 中級 実習 門田幸二(東京大学)

15:00-18:15 3-5. R Bioconductor II 中級 実習 門田幸二(東京大学)

9月10日 10:30-12:00 4-1. 次世代シークエンサ基礎I 初級 講義 倉田哲也(NAIST)

13:15-14:45 4-2. 次世代シークエンサ基礎II 初級 講義 倉田哲也(NAIST)

15:00-18:15 4-3. 次世代シークエンサ実習I 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

9月11日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (ChIP-seq) 初級 実習 河岡慎平(ATR)

15:00-16:30 6. 分子生命科学 初級 講義 河岡慎平(ATR)

16:45-18:15 5-1. ゲノム情報倫理概論 初級 講義 箕輪真理(NBDC)

川嶋実苗(NBDC)

9月12日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (多型解析) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

15:00-18:15 4-4. 次世代シークエンサ実習II (RNA-seq) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

講義の時間配分はほぼカリキュラム通り。
①Linux (UNIX)の基礎は、約1.5日分。

①



受講生の要望・不満
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実施日 実施時間 項目番号および項目 レベル 形式 担当講師(所属)

9月1日 10:40-12:00 1-1. OS、ハード構成 初級 講義 中村保一(DDBJ)

13:15-14:45 1-2. ネットワーク基礎 初級 講義 中村保一(DDBJ)

15:00-18:15 1-3. UNIX I 初級 実習 仲里猛留(DBCLS)

9月2日 10:30-18:15 1-3. UNIX I 中級 実習 仲里猛留(DBCLS)

9月3日 10:30-18:15 1-4. スクリプト言語(シェルスクリプト) 中級 実習 服部恵美(Amelieff)

9月4日 10:30-18:15 1-4. スクリプト言語(Perl) 中級 実習 服部恵美(Amelieff)

9月5日 10:30-14:45 2-1. 配列解析基礎 初級 実習 坊農秀雅(DBCLS)

15:00-18:15 2-2. バイオ系データベース概論 初級 実習 小野浩雅(DBCLS)

9月8日 10:30-12:00 3-1. R基礎1 初級 実習 門田幸二(東京大学)

13:15-14:45 3-2. R基礎2 初級 実習 門田幸二(東京大学)

15:00-18:15 3-3. R各種パッケージ 中級 実習 門田幸二(東京大学)

9月9日 10:30-14:45 3-4. R Bioconductor I 中級 実習 門田幸二(東京大学)

15:00-18:15 3-5. R Bioconductor II 中級 実習 門田幸二(東京大学)

9月10日 10:30-12:00 4-1. 次世代シークエンサ基礎I 初級 講義 倉田哲也(NAIST)

13:15-14:45 4-2. 次世代シークエンサ基礎II 初級 講義 倉田哲也(NAIST)

15:00-18:15 4-3. 次世代シークエンサ実習I 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

9月11日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (ChIP-seq) 初級 実習 河岡慎平(ATR)

15:00-16:30 6. 分子生命科学 初級 講義 河岡慎平(ATR)

16:45-18:15 5-1. ゲノム情報倫理概論 初級 講義 箕輪真理(NBDC)

川嶋実苗(NBDC)

9月12日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (多型解析) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

15:00-18:15 4-4. 次世代シークエンサ実習II (RNA-seq) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

全部ハンズオン講義（実習）形式にして!もちろん個
別の講師への不満ではなく、カリキュラム改善要望



受講生の要望・不満
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実施日 実施時間 項目番号および項目 レベル 形式 担当講師(所属)

9月1日 10:40-12:00 1-1. OS、ハード構成 初級 講義 中村保一(DDBJ)

13:15-14:45 1-2. ネットワーク基礎 初級 講義 中村保一(DDBJ)

15:00-18:15 1-3. UNIX I 初級 実習 仲里猛留(DBCLS)

9月2日 10:30-18:15 1-3. UNIX I 中級 実習 仲里猛留(DBCLS)

9月3日 10:30-18:15 1-4. スクリプト言語(シェルスクリプト) 中級 実習 服部恵美(Amelieff)

9月4日 10:30-18:15 1-4. スクリプト言語(Perl) 中級 実習 服部恵美(Amelieff)

9月5日 10:30-14:45 2-1. 配列解析基礎 初級 実習 坊農秀雅(DBCLS)

15:00-18:15 2-2. バイオ系データベース概論 初級 実習 小野浩雅(DBCLS)

9月8日 10:30-12:00 3-1. R基礎1 初級 実習 門田幸二(東京大学)

13:15-14:45 3-2. R基礎2 初級 実習 門田幸二(東京大学)

15:00-18:15 3-3. R各種パッケージ 中級 実習 門田幸二(東京大学)

9月9日 10:30-14:45 3-4. R Bioconductor I 中級 実習 門田幸二(東京大学)

15:00-18:15 3-5. R Bioconductor II 中級 実習 門田幸二(東京大学)

9月10日 10:30-12:00 4-1. 次世代シークエンサ基礎I 初級 講義 倉田哲也(NAIST)

13:15-14:45 4-2. 次世代シークエンサ基礎II 初級 講義 倉田哲也(NAIST)

15:00-18:15 4-3. 次世代シークエンサ実習I 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

9月11日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (ChIP-seq) 初級 実習 河岡慎平(ATR)

15:00-16:30 6. 分子生命科学 初級 講義 河岡慎平(ATR)

16:45-18:15 5-1. ゲノム情報倫理概論 初級 講義 箕輪真理(NBDC)

川嶋実苗(NBDC)

9月12日 10:30-14:45 4-4. 次世代シークエンサ実習II (多型解析) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

15:00-18:15 4-4. 次世代シークエンサ実習II (RNA-seq) 初級 実習 山口昌雄(Amelieff)

計10日分を10人で担当。講師数が増
えるほど全体の連携は低下傾向に…。



 解析受託

NGSハンズオン講習会

98Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

①

平成27年7-8月に、計14日間の講習会を開催



NGSハンズオン講習会

 7月22日（水）：Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田 透先生）

 7月23日（木）：Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口昌雄先生、後半：門田）

 8月6日（木）：NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：予備日

 8月27日（木）：予備日

 8月28日（金）：予備日

99Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

受講生の要望に応えて…①講師数を
減らし項目間の連携強化(10 → 4人）。
②ハンズオン講義（実習）のみ。



申込者数（5/15締切時点）

 7月22日（水）：85名。Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田 透先生）

 7月23日（木）：93名。Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：86名。スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：94名。スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：90名。スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：96名。データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：98名。データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：113名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：110名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：113名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口先生、後半：門田）

 8月6日（木）：104名。NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：予備日

 8月27日（木）：予備日

 8月28日（金）：予備日

100Oct 21 2015, 日本臨床麻酔学会

最も受講希望の多かった8/3-5の
項目(113名、110名、113名)を
8/26-28の予備日に開催して分散。



申込者数（5/15締切時点）

 7月22日（水）：85名。Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田 透先生）

 7月23日（木）：93名。Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：86名。スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：94名。スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：90名。スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：96名。データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：98名。データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：87名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：84名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：85名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口先生、後半：門田）

 8月6日（木）：104名。NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：26名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月27日（木）：26名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月28日（金）：28名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口先生、後半：門田）
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最も受講希望の多かった8/3-5の
項目(113名、110名、113名)を
8/26-28の予備日に開催して分散。



申込者数（7/22開催時点）

 7月22日（水）：81名。Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田 透先生）

 7月23日（木）：86名。Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：80名。スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：84名。スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：83名。スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：80名。データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：85名。データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：82名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：77名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：78名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口先生、後半：門田）

 8月6日（木）：95名。NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：24名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月27日（木）：25名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月28日（金）：28名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（前半：アメリエフ 山口先生、後半：門田）
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講習会開催当日までに一
定数がキャンセル連絡。



申込者数→受講者数

 7月22日（水）：81→59名。Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田先生）

 7月23日（木）：86→67名。Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：80→69名。スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：84→67名。スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：83→64名。スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：80→68名。データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：85→68名。データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：82→71名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：77→59名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：78→65名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（アメリエフ 山口先生、門田）

 8月6日（木）：95→71名。NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：24→32名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月27日（木）：25→29名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月28日（金）：28→33名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（アメリエフ 山口先生、門田）
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実際の受講者数。B日程での受講人
数増加は、追加募集を行ったため。

B日程

A日程



講習会では1日だけだが…

 7月22日（水）：81→59名。Bio-Linux 8とRのインストール状況確認。基本自習（門田・寺田先生）

 7月23日（木）：86→67名。Linux基礎。LinuxコマンドなどUNIXの基礎の理解（門田）

 7月24日（金）：80→69名。スクリプト言語。シェルスクリプト（アメリエフ株式会社 服部恵美先生）

 7月27日（月）：84→67名。スクリプト言語。Perl（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月28日（火）：83→64名。スクリプト言語。Python（アメリエフ 服部恵美先生）

 7月29日（水）：80→68名。データ解析環境R（門田）

 7月30日（木）：85→68名。データ解析環境R（門田）

 8月3日（月）：82→71名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月4日（火）：77→59名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月5日（水）：78→65名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（アメリエフ 山口先生、門田）

 8月6日（木）：95→71名。NGS解析。ChIP-seq（理研 森岡勝樹先生）

 8月26日（水）：24→32名。NGS解析。基礎（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月27日（木）：25→29名。NGS解析。ゲノムReseq、変異解析（アメリエフ 山口昌雄先生）

 8月28日（金）：28→33名。NGS解析。RNA-seq、統計解析（アメリエフ 山口先生、門田）
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受講希望者には、一週間程度はか
かるかなり厳しい事前準備や予習
を要求し、Linuxコマンドがある程度
使えることを前提として①7/23のハ
ンズオン講義を行った。

①

①



ビッグ（NGS）データ解析戦略
 解析受託企業に外注：Linuxコマンドを知らなくてもよい



 クラウド（ウェブツール）：Linuxコマンドを知らなくてもよい
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

 Linuxコマンドを駆使（旧来型）
 なるべく自力で解析

 LinuxコマンドやNGS解析用プログラムのインストールなどを練習
し、スパコンを使いこなす

 NBDC/東大アグリバイオの「NGSハンズオン講習会」の方向性
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自分の置かれている環境・予
算・ポリシーによっても異なる
。どの選択肢でも正解かも…。



統計は重要
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ボタンを押せば、データ解析結果を簡単に得ら
れる時代。重要なのは、結果を正しく解釈する
能力や統計的なものの考え方を身につけること。



2つのウェブページ
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私（門田）が提供している、よりよいデータ解析の
ための指南書、ノウハウ集、リンク集のようなも
の。

①

②



2つのウェブページ
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私（門田）が提供している、よりよいデータ解析の
ための指南書、ノウハウ集、リンク集のようなも
の。③講義や講演資料などの各種教材も含む。

①

②

③



統計といえばR
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タイトルが「（Rで）…」となっているのは、フリーソフトウェ
アRを用いた統計解析手法周辺を記載しているため。



統計といえばR
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（半年かけて執筆した）教科書もあり。統計的なものの
考え方や、数式の意味の理解を助ける内容（のつもり）。



まとめ
 解析受託企業に外注：Linuxコマンドを知らなくてもよい



 クラウド（ウェブツール）：Linuxコマンドを知らなくてもよい
 DDBJ Pipeline

 Illumina BaseSpace

 Galaxy

 …

 Linuxコマンドを駆使（旧来型）
 なるべく自力で解析

 LinuxコマンドやNGS解析用プログラムのインストールなどを練習
し、スパコンを使いこなす

 NBDC/東大アグリバイオの「NGSハンズオン講習会」の方向性
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ビッグデータの扱い方はいろいろ。自分の
置かれている環境・予算・ポリシーによって
も異なる。どの選択肢でも正解かも…。
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