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おさらい
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マッピングは、マップする側の仮想RNA-seqデー
タが①sample_RNAseq1.fa、マップされる側のリフ
ァレンス配列が② ref_genome.faとして行われた

①
②



①

マップされる側
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②

③

①ref_genome.faのおさらい。②chr3と③chr5の違いは…



①

マップされる側
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①ref_genome.faのおさらい。②chr3と③

chr5の違いは、④2番目と⑤7番目の塩基
のみ。従って、8番目の塩基以降は全く同じ

④

④

⑤

⑤



マップする側
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①
②

①sample_RNAseq1.faのおさらい。全8リードのうち、②最
後のリード（chr5_1_35）のみ、③4番目の塩基を変えている

②

③
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QuasRのマッピング結果
◼ “-m 1 --best --strata -v 0”：0ミスマッチで1か所にのみマップされるリードを出力

8May 29, 2018

①使用したオプション。計8リードのうち、マップ
されなかったのは赤枠の3リード。Bowtie ver.1
に相当するRbowtieというパッケージを利用

①



QuasRのマッピング結果
◼ “-m 1 --best --strata -v 0”：0ミスマッチで1か所にのみマップされるリードを出力
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完全一致でも複数個所にマップさ
れるために落とされたのは2リード



QuasRのマッピング結果
◼ “-m 1 --best --strata -v 0”：0ミスマッチで1か所にのみマップされるリードを出力

10May 29, 2018

1か所にのみマップされるがミスマ
ッチのため落とされたのは1リード



Contents
◼ マッピング（アラインメント）の続き

 おさらい：入力ファイル（マップする側、される側）、QuasRの結果、Bowtie2の結果

 マップされなかったリード：Bowtie（デフォルト）、Bowtie（QuasRと同じオプション）

 SAM形式の解説、マッピング結果の違い、課題

 Linux環境以外でのBowtie2実行手段

◼ カウント情報取得
 アノテーション情報がない場合：単一サンプル、複数サンプル

 アノテーション情報がある場合

◼ 概要

◼ マップする側のファイルの説明

◼ マッピング実行

◼ 結果の解釈

◼ カウント情報取得時のオプション

◼ grepでgenenameの個数を確認

11May 29, 2018



bowtie2実行結果
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①Bowtie2のバージョンは2.2.4です

①



bowtie2実行結果
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①1回だけマップされたリードは3個（37.50%）。これ
は1か所にのみマップされたリードと解釈すればよ
い。②2回以上（複数個所に）マップされたリードは
5個（62.50%）。③マップ率（alignment rate）は100%

①
②

③



Bowtie2実行結果
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①1か所にのみマップされた
3リードの、②マッピング結果

②

①



Bowtie2実行結果
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①複数個所にマップされた5
リードの、②マッピング結果

①

②
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bowtie2実行結果
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背景：①Bowtie2では、予期せず
全リードがマップされてしまった

①



マップされなかったリード
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マップされなかったリードは、SAMファイ
ル上でどのような扱いになるのだろう?!
マッピングプログラムによって結果が異
なることを示すべく、①Bowtie ver. 1をま
ずはデフォルトオプションで実行してみる

Bowtie (Langmead et al., Genome Biol., 10: R25, 2009)
①



リファレンス配列の前処理
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①basenameをagriにして、
②bowtie-buildを実行

①

①



bowtie-build完了
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Bowtie-build実行が無事完
了したようだ。①clearして…



lsで確認
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①lsで確認。作成されたインデックスファイルの拡張子部分が
②bowtie1ではebwtとなっており、③bowtie2のbt2とは異なるこ
とが分かります。このことから、bowtie2で作成したインデックス
ファイルはbowtie1では利用できないのだろうと思ったりします

②

③

①



Bowtie実行
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①

②

①bowtie実行コマンド。Bowtie2の時との違いは、②マ
ップされる側のbasename情報(agri)を指定する際に-x
オプションをつけていない点。Bowtie (ver. 1)のときは-
xをつけてはいけません（つけると動きません）。尚、出
力SAMファイル名は③bowtie1_default.samとしています

③



Bowtie実行
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①bowtie実行コマンドが無事終了しました。Bowtie2
のときとは、出力のされかたが若干異なりますね

①



Bowtie実行
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①bowtieもデフォルトオプションで実行する
と、全リードがマップされてしまいました…

①



bowtie1_default.sam
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①デフォルトオプションで実行した
結果ファイル（bowtie1_default.sam）



bowtie1_default.sam
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①5列目はマッピングクオリティ（MAPQ）だが、、
Bowtie2のそれとはおそらく計算式が異なる。ま
た、②完全一致で複数個所にマップされる2リー
ドのマッピング結果中に、Bowtie2で複数個所に
マップされることを示すXS:がないこともわかる

①

②



sample_RNAseq1.sam

27May 29, 2018

おさらい。①Bowtie2をデフォルトオプションで
実行した結果ファイル（sample_RNAseq1.sam）
。①と②が対応する箇所。それに加えて、③
のマップされた配列名も異なっていることがわ
かる。しかしこのこと自体はどちらにマップさ
れててもいいので大した問題ではない

①

②③



おまけ：最後のリード
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①最後のリードchr5_1_35は、②bowtie、③bowtie2
の結果ともに、多くの部分で他のリードと異なって
いることがわかる。このリードは、リファレンス配
列上に1塩基ミスマッチを許容しないとマップされ
ないようにデザインされていたことに起因すると
思われる。そのような視点でXA:, MD:, NM:, AS:, 
XMなどの説明を読むと理解しやすいかも…

①

①

②

③



Contents
◼ マッピング（アラインメント）の続き

 おさらい：入力ファイル（マップする側、される側）、QuasRの結果、Bowtie2の結果

 マップされなかったリード：Bowtie（デフォルト）、Bowtie（QuasRと同じオプション）

 SAM形式の解説、マッピング結果の違い、課題

 Linux環境以外でのBowtie2実行手段

◼ カウント情報取得
 アノテーション情報がない場合：単一サンプル、複数サンプル

 アノテーション情報がある場合

◼ 概要

◼ マップする側のファイルの説明

◼ マッピング実行

◼ 結果の解釈

◼ カウント情報取得時のオプション

◼ grepでgenenameの個数を確認

29May 29, 2018



QuasR
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QuasRは、内部的にBowtie (ver.1)を用いている。①で示すオ
プションを指定してマッピングを行った結果として、8リード中3
リードがマップされなかった。その結果を再現すべく、①のオ
プションを付けて、Bio-Linux上でBowtie (ver.1)を実行する

①



実行コマンド
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①が、②オプション（-m 1 --best --strata –v 0）つきの
実行コマンド。③出力ファイル名はbowtie1_QuasR.sam

①

③
②



実行結果
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①コマンド実行結果。②ぱっと見でQuasR上での
Bowtie (ver.1)実行結果と同じだろうと安心する

①

②



実行結果
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①この2リードが、-m 1オプション（1か所にのみマップ
されたリードを出力）という条件を満たさなかった…

①



QuasRのマッピング結果
◼ “-m 1 --best --strata -v 0”：0ミスマッチで1か所にのみマップされるリードを出力
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複数個所にマップされるこ
の2つのリードなのだろう



実行結果
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①

①この1リードが、-v 0オプション（許容するミ
スマッチ数は0）という条件を満たさなかった…



QuasRのマッピング結果
◼ “-m 1 --best --strata -v 0”：0ミスマッチで1か所にのみマップされるリードを出力
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（1か所にのみマップされうるが）①の箇所
でミスマッチがある、このリードなのだろう

①



実行結果
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①

オプション（-m 1 --best --strata –v 0）つきの、①
実行結果ファイル（bowtie1_QuasR.sam）の中身が…



bowtie1_QuasR.sam
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これです



bowtie1_QuasR.sam
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赤枠がマップされなかった3リード。①の列を眺めることで
、マップされる側のリファレンス配列名（RNAME）が、マッ
プされないものについては*になるのだと学習する。また
、②が-m 1オプション（1か所にのみマップされたリードを
出力）という条件を満たさなかったリードであり、③が-v 0
オプション（許容するミスマッチ数は0）という条件を満たさ
なかったリードであることは、リード数の違いから明らか

①

②

③



bowtie1_QuasR.sam
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①マップされなかったリードの違いを表しているのが赤枠
部分。②-m 1オプション（1か所にのみマップされたリード
を出力）という条件を満たさなかったリードと、 ③-v 0オプ
ション（許容するミスマッチ数は0）という条件を満たさなか
ったリードであることが既知の状態で、④XM:のところの数
値の説明を読むとわかりやすい。逆に言えば、そういう実
例をいくつか知ったうえでないと、いきなり説明を読んでも
チンプンカンプンである場合が多い（個人の感想です）

②

③

① ④
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SAM形式の解説
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①SAM形式のBowtie出力ファイルの説明。②
の部分が12となるところまでページ下部に移動

Bowtie (Langmead et al., Genome Biol., 10: R25, 2009)

①

①

②



SAM形式の解説
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①12の、②のあたりにXM:についての説明がありま
す。③赤下線部分が今回指定した-m 1 （1か所に
のみマップされたリードを出力）と関連しています

Bowtie (Langmead et al., Genome Biol., 10: R25, 2009)

①

②

②

③



SAM形式の解説
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①-m 1オプション（1か所にのみマップされたリードを出力）とい
う条件を満たさなかったリードなので、確かに②の部分が1に
なっている。そして、 ③-v 0オプション（許容するミスマッチ数
は0）という条件を満たさなかったリードは、 -m 1オプションに
該当するわけではないので、確かに④の部分が0になっている

①

③

②

④
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マッピング結果の違い
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Bio-Linux環境で行ったマッピングは、①
bowtie2のデフォルト、②bowtieのデフォ
ルト、③bowtieのオプション（-m 1 --best 
--strata –v 0）つきの計3通りであった

①

②

③



マッピング結果の違い
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②

③

①

②
③

①bowtie2のデフォルトの結果は、②3リードが1個所に、③5リー
ドが複数個所にマップされるというものであった



マッピング結果の違い

48May 29, 2018

②

③
④

①

②
③

①bowtie2のデフォルトの結果は、②3リードが1個所に、③5リー
ドが複数個所にマップされるというものであった。④bowtieのオ
プション（-m 1 --best --strata –v 0）つきの結果は、 ⑤-v 0オ
プション（許容するミスマッチ数は0）を満たさなかった1リードと、

⑤
⑤



マッピング結果の違い

49May 29, 2018

②

③
④

①

②
③

①bowtie2のデフォルトの結果は、②3リードが1個所に、③5リー
ドが複数個所にマップされるというものであった。④bowtieのオ
プション（-m 1 --best --strata –v 0）つきの結果は、 ⑤-v 0オ
プション（許容するミスマッチ数は0）を満たさなかった1リードと、
⑥ -m 1オプション（1か所にのみマップ）を満たさなかったリード

⑤
⑥

⑥

⑤



課題1の基礎情報
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①6番目と7番目のリードは、②bowtie2では2回
以上マップされ（aligned >1 times）、③bowtieでは
少なくとも1回はマップ（at least one）されている

①

③

②



課題1
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①6番目のリード（chr3_3_37）と②7番目のリード（chr3_1_35）について、③リ
ファレンス配列上のどこにマップされたのか示せ。リファレンス配列名（例：
chr1）とマップされた領域の左端の位置（例：8番目の塩基）のみでよい

①

②

②



課題2の基礎情報
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Bowtie2実行結果のSAMファイル（sample_RNAseq1.sam
）。赤枠内は、6番目のリード（chr3_3_37）と7番目のリード
（chr3_1_35）のマッピング結果部分

sample_RNAseq1.sam



課題2

53May 29, 2018

①6番目のリード（chr3_3_37）と②7番目のリード（chr3_1_35）の
マッピング結果「リファレンス配列名とマップされた領域の左端
の位置」として、③「chr3上の3番目の塩基」と④「chr3上の1番
目の塩基」が採用された理由について自由に考えを述べよ。

sample_RNAseq1.sam

②

①

④

③
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他のBowtie2実行手段
◼ DDBJ Pipeline (Nagasaki et al., DNA Res., 20: 383-90, 2013)

 DDBJが提供するクラウド解析環境

◼ Galaxy (Goecks et al., Genome Biol., 11: R86, 2010)
 Galaxy projectが提供するクラウド解析環境。Galaxy mainというサイトが有名。

◼ Illumina BaseSpace
 Illumina社が提供するクラウド解析環境。

◼ …

55May 29, 2018

①と②については、基本的
な使い方の解説があります

①

②



他のBowtie2実行手段

56May 29, 2018

乳酸菌学会誌NGS連載の、①第6回がDDBJ 
Pipeline、②第11-12回がGalaxyについての解説
。但し、マッピングについては書かれていない

①

②
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全体像のおさらい

58May 29, 2018

カウント情報取得は、③の部分に相当

②

④

②

④

最近の総説 (Lowe et al., PLoS Comput. Biol., 13: e1005457, 2017)

③

③

RNACocktail（Sahraeian et al., Nat Commun., 8: 59, 2017）

①



単一サンプル
◼ アノテーション情報を利用する場合

 UCSC known Genes, Ensembl Genesなど様々なテーブル名を指定可能

 gene, exon, promoter, junctionなど様々なレベルを指定可能

◼ アノテーション情報がない場合
 マップされたリードの和集合領域を同定したのち、領域ごとのリード数をカウント

 BEDtools (Quinlan et al., 2010)中のmergeBedプログラムを実行して和集合領
域同定後、intersectBedプログラムを実行してリード数をカウントする作業に相当

59May 29, 2018

Rでアノテーション情報を利用する場合は、TxDb
が基本。アノテーション情報がない場合は、マップ
されたリードの領域をたよりに転写領域を決める

count

領域1 2 3 4



複数サンプル
◼ アノテーション情報を利用する場合

 UCSC known Genes, Ensembl Genesなど様々なテーブル名を指定可能

 gene, exon, promoter, junctionなど様々なレベルを指定可能

◼ アノテーション情報がない場合
 マップされたリードの和集合領域を同定したのち、領域ごとのリード数をカウント

 BEDtools (Quinlan et al., 2010)中のmergeBedプログラムを実行して和集合領
域同定後、intersectBedプログラムを実行してリード数をカウントする作業に相当

60May 29, 2018

アノテーション情報がない場合の戦略は、複
数サンプルの場合には領域が変わりうる。
Cufflinks（最近ではStringTie）を知っているヒ
トはcuffmergeと同じイメージだと思えばよい

countsample1

sample2



単一サンプル

61May 29, 2018

利用可能なアノテーション情報がなく、単一サンプルで転写領
域を定め、その領域にマップされるリード数をカウントするやり
方を示します。①single-endのアノテーション無のところです

①



単一サンプル

62May 29, 2018

①例題1をやります。②作業ディレクトリは
「Desktop – hoge – mapping_kiso1」。③最
低限この3つのファイルがあれば動きます

①

②

③



単一サンプル

63May 29, 2018

①以前のマッピング結果が残っていても問題ありません。②
このパラメータ（マッピングオプション）は前回指定したものと
同じです。③マッピングを行う関数もコード内に記述されてい
ますが、QuasRは③マッピングを実行する前に、④作業ディ
レクトリ内の⑤実行ログファイル（QuasR_log_...）をまず見ます

①

②

③ ⑤

④



単一サンプル

64May 29, 2018

そして、以前マッピングを行った結果が今回のものと同
じ入力ファイルで②同じパラメータあれば、今回改めて
マッピングを行うことはせずに以前の結果を流用してく
れるというありがたい機能があります。マッピングに数
時間以上かかるような場合は、便利さを実感します

①

②

⑤

⑤



コピペ実行
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①今回は、この状態でコピペ実行します

①



コピペ実行後

66May 29, 2018

こんな感じで、エラーメッセージが出てなければOK



*_range.txt

67May 29, 2018

①*_range.txtが、主目的のカウ
ント情報データのファイルです

①



*_range.txt

68May 29, 2018

①

コピペしたコードの下部に移動。出力ファイルは何も指定して
いませんが、①*_range.txtという名前のファイルが作成されま
す。これは、②.bamという名前のファイルを内部的に入力とし
て読み込み、その文字列中の.bamを_range.txtに置換したもの
を出力ファイル名として自動作成しているからそうなります

②



*_range.txt

69May 29, 2018

.bedファイルと*_range.txtファイルを見比べ
ると理解が深まるでしょう。*_range.txtファ
イルの一番右側の列がカウント情報です。

*_range.txt

*.bed
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複数サンプル

71May 29, 2018

①例題5をやってみましょう。「デスクトップ
– hoge – mapping_kiso2」フォルダを作成し
、必要な入力ファイルを揃えてコピペ実行

①



複数サンプル

72May 29, 2018

①例題5をやってみましょう。「デスクトップ
– hoge – mapping_kiso2」フォルダを作成し
、必要な入力ファイルを揃えてコピペ実行



複数サンプル

73May 29, 2018

①2つの出力ファイルのうち、主に取
り扱うのはカウントデータを含むファ
イル(hoge5_count.txt)のほうです

①

①



複数サンプル

74May 29, 2018

①リストファイル中で指定した②サンプル名が
、③のカウントデータ行列の④列名となります

①

②

③

④
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アノテーション情報あり
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乳酸菌のアノテーション情報ファイル（.gff3）
で定義されたgene領域にマップされるリード
数をカウントするやり方を示します。①
single-endのアノテーション有のところです

①



アノテーション情報あり

77May 29, 2018

①例題10。マップされる側のリファレンス配列
は、②乳酸菌ゲノム配列。③アノテーションフ
ァイル。④機能ゲノム学の第1回（5/8）で、転
写物配列取得時に使ったものと同じです。

①

②

③

④



おさらい
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①GFF3ファイルの中身は、こんな感じでした。

①



geneレベルのカウントデータ

79May 29, 2018

①例題10は、②GFF3ファイルか
ら、③gene領域内にマップされ
たリード数をカウントするやり方

②
③

①



geneレベルのカウントデータ

80May 29, 2018

geneレベルとはいっても、バクテリアなので例えば
exonを指定しても同じ結果になります。geneを指定
したときは、①のようなgeneと書かれた行の赤枠領
域にマップされたリード数を調べることになります。

①

①

①

①
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マップする側のファイル

82May 29, 2018

マップする側のファイルは、①のリストファイル
内に記載されている、②sample_RNAseq4.fa。

②

②

①



マップする側のファイル

83May 29, 2018

マップする側のファイルは、①のリストファイル
内に記載されている、②sample_RNAseq4.fa。
③が中身

②

②

①

③



マップする側のファイル

84May 29, 2018

①sample_RNAseq4.faは、②サンプル
データの例題47のコピペで作成してい
ます。わざわざ見に行かなくてもよい

①

②



マップする側のファイル

85May 29, 2018

①マップする側（sample_RNAseq4.fa）のリー
ドは、②アノテーションファイル（.gff3）中の
gene領域を参考にしながら作成しています。

①

②

②



マップする側のファイル

86May 29, 2018

②

①

②

③

③

③

③

①マップする側（sample_RNAseq4.fa）のリー
ドは、②アノテーションファイル（.gff3）中の③
gene領域を参考にしながら作成しています。
全て完全一致でマップされるように設計。



マップする側のファイル

87May 29, 2018

②
②

①最初の2リードは、②の領域内にマップさ
れるように設計。

①



マップする側のファイル

88May 29, 2018

②

②

①3-7番目の5リードは、②の領域に一部が
かかるように設計。領域内ではない。

①



マップする側のファイル

89May 29, 2018

②

②

①8番目のリードは、②の領域内にマップさ
れるように設計。

①



マップする側のファイル

90May 29, 2018

②

②

①9-10番目のリードは、②の領域に一部が
かかるように設計。領域内ではない。

①



マップする側のファイル

91May 29, 2018

②

②

①11番目のリードは、②と③の領域にまた
がってマップされるように設計。

①

③



最低限3リードは…

92May 29, 2018

②

②

全11リード中①これらの3リードは、②の領
域内にマップされる。従って、得られるカウ
ントの総和は、最低でも3はあるはず。という
予想を立てて実際にマッピングを行う。

①

②
①
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マッピング実行

94May 29, 2018

①例題10をやってみましょう。

①



マッピング実行

95May 29, 2018

①例題10をやってみましょう。②「デスクトッ
プ – hoge – mapping_kiso3」フォルダを作成し
、③必要な入力ファイルを揃えてコピペ実行

①

②

③



途中経過

96May 29, 2018

①アノテーションファイル（.gff3）読み込み
のあたり。得られるカウントデータは、②
2,000行以上からなるのだろう、などと妄想

①

②



途中経過
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①全11リードがマップされたのは妥当。そ
のように設計しているから

①



ん?!

98May 29, 2018

①列数はともかく、なんで365行しかないの
だろう?!2000行以上ないとオカシイはずなの
に…と疑問を持ちつつも、最後まで眺める。

①



最後まで完了

99May 29, 2018

最後まで無事完了したら
、こんな感じになります



カウントデータの概要

100May 29, 2018

①countオブジェクトが、得たいカウントデ
ータ情報。②（ヘッダー部分を除く）行数は
365で、列数は2。③Lactoという列名が…

①

②

③



カウントデータの列名

101May 29, 2018

①のリストファイル（mapping_single_genome7.txt
）中に、②列名として記述したLactoです。

①

②
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カウントデータ

103May 29, 2018

マッピング実行後は、こんな感じになります
。①hoge10.txtが目的のカウントデータです

①

①



カウントデータ

104May 29, 2018

①hoge10.txtの中身は、②
countオブジェクトと同じです

①

②



1行目のカウントが0

105May 29, 2018

①最初におやっ?!と思うのは、1行目のカウ
ントが0であるという点です。この理由は…

①

①



1行目のカウントが0

106May 29, 2018

①GFF3ファイル内に出現する最初のgene
のカウントは、②2だと思っていたからです

①
②



geneレベルのカウントデータ

107May 29, 2018

geneレベルのカウントデータを
得ているので、①が遺伝子名
(genename)のアルファベット順
にソートされているのだろう。

①

①



GFFファイルをよく見る

108May 29, 2018

GFFファイル内にgenenameの情報があるは
ずだという確信のもと、①のあたりをよく見る

①

①

①

①



GFFファイルをよく見る

109May 29, 2018

①赤枠内のName=の右側の文字がgenenameのようで
すね。②この遺伝子領域にはName=genenameがない
こともわかる。これらが原因で2000行超にはならずに
365行となってしまったのかも…と考える。そして、②の
領域[3233, 3457]内には、確か少なくとも1リード完璧に
マップされたような…といううろ覚えの記憶をたどる。

①

①

②

①



dnaAのカウント数
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少なくとも2リードは完全に領域内にマップされ
ているはずの、①dnaAのカウント数を調べる。

①



dnaAのカウント数

111May 29, 2018

少なくとも2リードは完全に領域内にマップされ
ているはずの、①dnaAのカウント数を調べる。
②カウント数は2ですね。

①

②



dnaAのカウント数

112May 29, 2018

少なくとも2リードは完全に領域内にマップされ
ているはずの、①dnaAのカウント数を調べる。
②カウント数は2ですね。ちなみに、③1317は、
dnaAの領域の長さです。

①

②

③



カウント総数の確認

113May 29, 2018

全365遺伝子の領域にマップさ
れたリードの総数は、①2でした

①
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?qCount

115May 29, 2018

カウントデータ取得部分では、qCount関数を利用している
ので、他にどのようなオプションがあるのかを調べてみる。

①



?qCount

116May 29, 2018

①?qCount

①



orientation

117May 29, 2018

①orientation部分の説明。②デフォルトはanyのようだ。これは
、昔のRNA-seqが二本鎖の状態でsequenceされていたためで
ある。つまりリードの方向性（orientation）はわからなかったと
いうこと。リファレンス配列上の領域はわかるが、+鎖側(same 
strand)か-鎖側(opposite strand)かは不明だった、ということ。

①

①

②



orientation

118May 29, 2018

①今回のマップする側のリードは、+鎖側(same strand)
で設計したので、おそらくanyでもsameでも同じ結果にな
る。しかし、おそらくoppositeを指定したら(orientation = 
“opposite”)、カウントの総和は0になるだろう。未確認

①

②

③



少しずれたリード
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①1塩基くらいずれていても、領域内の大部分にマップ
されたリードということでカウント情報として加えるには
どうすればよいのか？という視点でオプション名を眺め
る。①shiftとかのオプションをshift = 1などとすればい
いのかな…などと妄想しながら説明文を読む。

①



少しずれたリード

120May 29, 2018

①shiftの説明部分。なんで②3’-endに限定するの
か不明だが、もしかしたら③のところのデフォルトが
④startということと関連するのかな?!などと想像する

① ②

③

④



少しずれたリード

121May 29, 2018

ただ、こういう場合は、プログラムのバグの可能性
など様々な要因が考えられるので、まずは③
selectReadPositionには手をつけず、①shift = 1を
付けてどのような結果になるかを見てみる。

① ②

③

④



少しずれたリード

122May 29, 2018

②

1塩基のずれのみでカウントされるかもしれないの
は、①のリード。②の遺伝子領域が対応します。

①

②



少しずれたリード

123May 29, 2018

1塩基のずれのみでカウントされるかもしれないの
は、①のリード。②の遺伝子領域が対応します。
③その遺伝子名はdnaN。

②
③



例題11

124May 29, 2018

①例題11をやってみましょう。qCount関数実行時のオプシ
ョンとして、②shift = 1となるように、③で指定しています。

③

①

②



例題11

125May 29, 2018

③

①

②

④

①例題11をやってみましょう。qCount関数実行時のオプシ
ョンとして、②shift = 1となるように、③で指定しています。
④こんな感じの状態でコピペ実行して構いません。



コピペ実行後

126May 29, 2018

①

①例題11のコピペ実行後は
、②のような感じになります。

②



カウント総数の確認

127May 29, 2018

①

全365遺伝子の領域にマップされた
リードの総数は、①3になりました!



dnaNのカウント数

128May 29, 2018

①dnaNのカウント数は1。

①
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残る問題

130May 29, 2018

（他にも沢山あるが）なぜ得られたカウント
データの行数が2000行超にならずに365
行となってしまったのか、について考える

①

①

②

①



残る問題

131May 29, 2018

Linux環境で、genenameの個数が本
当に365個だったのかを検証する。

①

①

①



Bio-Linuxのターミナル画面

132May 29, 2018

お約束の①pwdと②ls。このような状
況で③gff3ファイルのみを取り扱う

③

①

②



Tips：ワイルドカード

133May 29, 2018

①*.gff3と書くことで、.gff3で終わる全てのフ
ァイルのみをリストアップすることができます
。今回の場合は、ファイルが1つしかないので
、タブ補完で直打ちしてもよいといえばよい。

①



残る問題

134May 29, 2018

（他にも沢山あるが）なぜ得られたカウント
データの行数が2000行超にならずに365
行となってしまったのか、について考える

①

①

②

①



ID=geneを含む行数

135May 29, 2018

Geneの領域数をカウントする。全
体をざっと眺めて、①ID=geneを含
む行数をカウントすればよいだろう

①



ID=geneを含む行数

136May 29, 2018

①grepコマンドで、②*.gff3というフ
ァイルに対して、③ID=geneという文
字列を含む、④行数は、⑤2262行

①

③ ②④⑤



ID=geneを含む行を表示

137May 29, 2018

①を実行すると、 ID=geneという文字列
を含む行がそのまま表示される。2262
行分あるので、画面がざっと流れる。

①



ID=geneを含む行を表示

138May 29, 2018

画面がざっと流れた結果。この結果を
ざっと眺めても、genenameがあるのは
5個中①2個と少ないですね。



ID=geneを含む行をファイル出力

139May 29, 2018

①のようにするとターミ
ナル画面上に表示す
るのではなく、uge.txt
に保存できます

①



行数を確認

140May 29, 2018

①wcでuge.txtの行数を確
認。確かに2262行ですね。

①

②



Name=を含む行数を表示

141May 29, 2018

①

③ ②④⑤

①grepコマンドで、②uge.txtというファイ
ルに対して、③Name=という文字列を含
む、④行数は、⑤457行。大分365個に
近づいてきました。本当はここで365行
になって一件落着のつもりでしたが…。
Name=はあるがgenename部分が空っぽ
とか、同じ遺伝子名のものがあるとか…


