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講義資料のPDFは、本講義科目のページから
ダウンロード可能です。スライド11までは自習。
スライド12から講義を行います。ディレクトリの
変更などの環境構築は自力で行ってください。



各講義科目へのアクセス
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①教育プログラム、②各講義のペー
ジ、③「ゲノム情報解析基礎」の場合。
ブラウザは、Google Chromeを推奨。

①

②

③
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 実践的な使い方（指定した長さ以上の配列を取得）

◼ Rパッケージの話
 Bioconductor概観、Biostrings、推奨インストール手順、マニュアルなど

 課題2と課題3
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位置づけと心構え
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①（Rで）塩基配列解析の、②基本的な利用法（③Win版
or ④Mac版）の続きとして、Rを用いた行列形式ファイル
の取り扱いからスタートしています。ゲノム情報解析と
関係性が低いと思われるかもしれませんが、このあたり
の基礎が多くの発展的な解析の基本スキルとして重要。

③ ④

①

②

スライド見るだけ



全体像
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目的：タブ区切りテキストファイル（annotation.txt）中の第1列
目に対して、リストファイル（genelist1.txt）中の文字列と一致
する行を抜き出して、hoge1.txtというファイル名で出力したい。

入力：アノテーションファイル（annotation.txt）

入力：リストファイル（genelist1.txt）

出力：hoge1.txt

参考



任意のキーワード
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目的：タブ区切りテキストファイル（annotation.txt）中の第1列
目に対して、リストファイル（genelist1.txt）中の文字列と一致
する行を抜き出して、hoge1.txtというファイル名で出力したい。
①の②例題1を実行し、③赤枠の解説を前回行いました。

①

②

③

参考



任意のキーワード
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作業ディレクトリは①「デスクトップ – hoge」。hogeフォルダ中
に②annotation.txtと③genelist1.txtが存在するという前提。

①

①

③

②

参考



おさらい
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①赤枠内のコードをコピペ実行。

①

参考



おさらい
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①赤枠内のコードをコピペ実行。こんな感じになります。参考



おさらい
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①赤枠内のコードをコピペ実行。こんな感じになります。②
dataの中身を表示。

②

参考



おさらい
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①赤枠内のコードをコピペ実行。こんな感じになります。②
dataの中身を表示。③keywordsの中身を表示。スペルミスを
防ぐため、タブ補完を有効利用しよう！（例：keyまで打ってか
らTabキーを押す）

③

参考



目的のおさらい
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①の中身である、②dataオブジェクトの、③1列目に対して、

①

② ③③



目的のおさらい
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①の中身である、②dataオブジェクトの、③1列目に対して、④
の中身である、⑤keywordsオブジェクトの中の文字列と合致
する、⑥行全体を出力するのが目的でした。

⑤

④

⑥

⑥

⑥
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行列要素の抽出
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①の中身である、②dataオブジェクトは数値行列です。この
中から、③1列目の情報のみを抽出しているのが…

①

② ③③

見るだけ



② ③

行列要素の抽出
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①の中身である、②dataオブジェクトは数値行列です。この
中から、③1列目の情報のみを抽出しているのが、④
data[,param]。

①

③

④

見るだけ

④



② ③

行列要素の抽出

17Apr 22, 2019

①の中身である、②dataオブジェクトは数値行列です。この
中から、③1列目の情報のみを抽出しているのが、④
data[,param]。特定の列を抽出したい場合は、⑤コンマ（,）の
右側に列番号を指定します。

①

③

④

見るだけ

④
⑤



② ③

as.character
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見るだけ ①の中身である、②dataオブジェクトは数値行列です。この
中から、③1列目の情報のみを抽出しているのが、④
data[,param]。特定の列を抽出したい場合は、⑤コンマ（,）の
右側に列番号を指定します。⑥は、④data[,param]に対して
as.character関数（入力として与えるベクトルを文字列に変
換する関数だと解釈すればよい）を実行した結果。

④

⑥



② ③

as.character
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見るだけ ①の中身である、②dataオブジェクトは数値行列です。この
中から、③1列目の情報のみを抽出しているのが、④
data[,param]。特定の列を抽出したい場合は、⑤コンマ（,）の
右側に列番号を指定します。⑥は、④data[,param]に対して
as.character関数（入力として与えるベクトルを文字列に変
換する関数だと解釈すればよい）を実行した結果。こうする
ことで、⑦比較したいkeywordsの文字列ベクトルとデータの
型が揃うことになります。このようなas.ほにゃらら関数を用い
ることで、データを任意の型に変換できる場合が多いです。

⑦

⑥
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is.element
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①is.elementは、集合演算用関数（union, intersect, …）群の
中の1つ。②のベクトル中の各要素に対して、③で与えたベ
クトル中の要素が含まれるか否かをTRUE or FALSEで返す。
④の行をコピペ実行。

② ③

①
④



is.element
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①is.elementは、集合演算用関数（union, intersect, …）群の
中の1つ。②のベクトル中の各要素に対して、③で与えたベ
クトル中の要素が含まれるか否かをTRUE or FALSEで返す。
④の行をコピペ実行。⑤得られたobjオブジェクトの中身を表
示。

⑤



is.element
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①is.elementは、集合演算用関数（union, intersect, …）群の
中の1つ。②のベクトル中の各要素に対して、③で与えたベ
クトル中の要素が含まれるか否かをTRUE or FALSEで返す。
④の行をコピペ実行。⑤得られたobjオブジェクトの中身を表
示。⑤objの要素数は⑥と同じで、⑦の要素と同一のところ
がTRUE、それ以外がFALSE。

⑤

⑦

⑥



is.element
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①is.elementは、集合演算用関数（union, intersect, …）群の
中の1つ。②のベクトル中の各要素に対して、③で与えたベ
クトル中の要素が含まれるか否かをTRUE or FALSEで返す。
④の行をコピペ実行。⑤得られたobjオブジェクトの中身を表
示。⑤objの要素数は⑥と同じで、⑦の要素と同一のところ
がTRUE、それ以外がFALSE。⑧のようなベクトルのことを論
理値ベクトルといいます。

⑤

⑦

⑥

⑧



%in%も同じです
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①is.elementは、集合演算用関数（union, intersect, …）群の
中の1つ。②のベクトル中の各要素に対して、③で与えたベ
クトル中の要素が含まれるか否かをTRUE or FALSEで返す。
④の行をコピペ実行。⑤得られたobjオブジェクトの中身を表
示。⑤objの要素数は⑥と同じで、⑦の要素と同一のところ
がTRUE、それ以外がFALSE。⑧のようなベクトルのことを論
理値ベクトルといいます。「is.element(x, y)」と「x %in% y」は同
じです。比較的よく使いますし、よく見かけます。

⑤

⑦

⑥

⑧

参考
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行列要素の抽出
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①このobjオブジェクトは、②の部分で用いられています。

①

②



行列要素の抽出
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①

②

④

③

①このobjオブジェクトは、②の部分で用いられています。②
のobjは、行列dataから特定の行を抽出するために用いられ
ている。①obj中の③TRUEの位置が、抽出したい行を指し示
す④keywords中の要素の位置に相当することからも明らか。



行列要素の抽出
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①

②

⑤

④

③

①このobjオブジェクトは、②の部分で用いられています。②
のobjは、行列dataから特定の行を抽出するために用いられ
ている。①obj中の③TRUEの位置が、抽出したい行を指し示
す④keywords中の要素の位置に相当することからも明らか。
行列dataから特定の行を抽出したい場合は、⑤コンマ（,）の
左側に②のようなTRUE or FALSEからなる論理値ベクトル
や、行番号情報を与えます。



行列要素の抽出
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①赤枠内をコピペ実行。これは行列dataから、objの要素が
TRUEとなる行のみを抽出した結果を、outというオブジェクト
名でまず保存している。そして、dim関数で行列outが、②3
行×4列だという情報を得ている。

①

②
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write.table
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①行列outの中身を表示。この②outが、③で指定した出力
ファイル名からなる、④out_fに保存したいものです。

①

②

④

③



write.table
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①write.table関数部分の全体像。ここで見えているような例
題内で閉じている場合は特に意識する必要はないが、他の
項目や例題のコードと組み合わせて利用したい場合には、
ある程度オプションの意味を理解しておく必要がある。

①



write.table
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①write.table関数部分の全体像。②は、③と同じく区切り文
字はタブにせよという宣言。

① ②

③



write.table
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①write.table関数部分の全体像。②は、③と同じく区切り文
字はタブにせよという宣言。④は、⑤outオブジェクト中の行
名情報を出力しない（False）という宣言。

① ②

③

④⑤



write.table
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①write.table関数部分の全体像。②は、③と同じく区切り文
字はタブにせよという宣言。④は、⑤outオブジェクト中の行
名情報を出力しない（False）という宣言。⑥それ以外のオプ
ションについては作成当時の記憶があいまいだが、不都合
が生じていないのでつけたままにしています。←そういうの
もあるということです。

① ②

③

④⑤ ⑥
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FASTA形式
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Rでmulti-FASTAファイルを読み込んで自在に解析できま
す。ゲノム配列解析≒FASTA形式ファイルの解析。ここ
では全体像を完全に把握すべくhoge4.faファイル（ダウン
ロードは後程）を仮想ゲノム配列ファイルとして取り扱う



ゲノム配列
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①実際のゲノム配列はここからも取得可能。Rで
染色体ごとの配列長やGC含量の計算ができる

①

見るだけ



基本情報取得

40Apr 22, 2019

出力: hoge1.txt

入力: hoge4.fa

multi-FASTAファイルを読み込んで、トータルの
配列長、染色体数（コンティグ数）、配列長の平
均、中央値、最大値、最小値、N50、GC含量を
計算した結果を返すコードを実行してみよう



基本情報取得

41Apr 22, 2019

①「… | FASTA形式 | 基本情報を取得」。②
コードの最初のほうに入力ファイルと出力ファイ
ルを記述するので、コピペ実行結果としてどう
いう名前のファイルが出力されるべきかわかる

①

②



ダウンロードと確認
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①例題の入力ファイル（hoge4.fa)をダウンロード。②
R上で作業ディレクトリの確認。③貸与PCは、ここが
student。④作業ディレクトリに解析したい入力ファイ
ルがあることを確認。他のファイルがあってもよい

②

④

①

③



コピペ
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①

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。

②



実行結果
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コピペ後に、①list.files()で、②出力ファイルとして指定し
た、③hoge1.txtが作成されていることを確認

①

②

③



実行結果
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①の出力ファイルをテキストエディタやExcelで眺めても
よいが、②オブジェクトtmpの中身を③write.table関数
を用いて出力しているだけなので、④R上で眺めている

①
②

②

④

③



入出力の関係を確認
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出力: hoge1.txt

入力: hoge4.fa

①contig_1が最短、contig_2が最長。②N50
の値は65 bpであり、③contig_3の長さと同じ

①

①

②

③



N50
◼ アセンブル結果の評価基準の1つ

 長いコンティグから足していってTotal_length
の50%に達したときのコンティグの長さ

 一般に数値が大きいほどよい

47Apr 22, 2019

contig_2 (103 bp)
contig_3 (65 bp)

contig_4 (49 bp)

contig_1 (24 bp)

Total_length (241 bp)

Total_length ×0.5 (120.5 bp)

出力: hoge1.txt

averageだと外れ値の影響を受けやすく、medianだと
短いコンティグが多くを占める場合に不都合らしい
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課題1
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左記のコードを、①hoge4.faの代わりに②
hoge8.faを入力として実行し、1. 全配列長（配
列長の総和）、2. N50の値、および3. GC含量
を示せ。

hoge8.fa

①

②



課題1
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左記のコードを、①hoge4.faの代わりに②
hoge8.faを入力として実行し、1. 全配列長（配
列長の総和）、2. N50の値、および3. GC含量
を示せ。③hoge8.faはここにあります。

hoge8.fa

①

②

③



課題1
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①作業ディレクトリの確認と、②解析したい
ファイル(hoge8.fa)の存在確認。

①

②



課題1
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①作業ディレクトリの確認と、②解析したい
ファイル(hoge8.fa)の存在確認。③ファイル、
④新しいスクリプトで、推奨エディタを起動。

①

②

③

④



課題1
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①Rエディタを起動後に、テンプレート（例題
1）のコードをコピペしたところまで。

①



課題1

54Apr 22, 2019

①Rエディタを起動後に、テンプレート（例題
1）のコードをコピペしたところまで。②必要最
小限の変更を行い、

①
②



課題1

55Apr 22, 2019

①Rエディタを起動後に、テンプレート（例題
1）のコードをコピペしたところまで。②必要最
小限の変更を行い、コード全体を反転させ、
③右クリックで④。

①
②

③
④



課題1

56Apr 22, 2019

①Rエディタを起動後に、テンプレート（例題
1）のコードをコピペしたところまで。②必要最
小限の変更を行い、コード全体を反転させ、
③右クリックで④。コード全体を反転させた後
に⑤「Ctrl + R」でもよいし、⑥を押してもよい。

①
②

③
④ ⑤

⑥

参考



課題1

57Apr 22, 2019

実行後にtmpの中身を表示させた状態。毎
年必ず間違うヒトがいて残念ですが、入力
ファイルと見比べれば、得られた結果の妥当
性がわかるはずです。
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コード内部の説明

59Apr 22, 2019

①

②

①「… | FASTA形式 | 基本情報を取得」。②例題1の
コード内部を重要な部分に絞って説明します。課題1で
利用したものと同じです。



コード内部の説明

60Apr 22, 2019

左上に拡大表示しただけです。①multi-FASTAファイル
を、②readDNAStringSet関数の、③入力として読み込
んだ結果を、④fastaというオブジェクト名で格納していま
す。

①

② ③④



コード内部の説明

61Apr 22, 2019

①

② ③④

左上に拡大表示しただけです。①multi-FASTAファイル
を、②readDNAStringSet関数の、③入力として読み込
んだ結果を、④fastaというオブジェクト名で格納していま
す。①hoge4.faの中身は⑤ですので、④のfastaオブジェ
クトは⑤の情報を含んでいるはずです。

⑤



コード内部の説明

62Apr 22, 2019

赤枠のfastaオブジェクト作成部分までをコピペ実行。R
コンソール画面の見栄えがヒトによって異なると思いま
すが、入力ファイル（hoge4.fa）が存在する場所に正しく
作業ディレクトリの変更ができていればOKです。



コード内部の説明

63Apr 22, 2019

赤枠のfastaオブジェクト作成部分までをコピペ実行。概
ねこんな感じになります。



コード内部の説明

64Apr 22, 2019

赤枠のfastaオブジェクト作成部分までをコピペ実行。概
ねこんな感じになります。①fastaオブジェクトの中身を
見てみましょう。

①



コード内部の説明

65Apr 22, 2019

赤枠のfastaオブジェクト作成部分までをコピペ実行。概
ねこんな感じになります。①fastaオブジェクトの中身を
見てみましょう。概ねこんな感じになります。

①



コード内部の説明

66Apr 22, 2019

①fastaオブジェクトの中身と、②入力ファイルの中身が
対応していることがわかります。

①

②



コード内部の説明

67Apr 22, 2019

①は、全部で4配列からなることを示します。②の4は、4
番目の配列という意味。③の1は、1番目の配列という意
味です。

②

①

③



コード内部の説明

68Apr 22, 2019

①width列の数値情報は、配列長に相当します。②4番
目の配列は49塩基、③1番目の配列は24塩基なので妥
当ですね。

①

③

②



コード内部の説明

69Apr 22, 2019

①が、②DNAStringSetという形式で格納されている、③
fastaオブジェクトの主な中身である塩基配列情報。

①

②③



コード内部の説明

70Apr 22, 2019

①が、②DNAStringSetという形式で格納されている、③
fastaオブジェクトの主な中身である塩基配列情報。Rコ
ンソール画面の横幅次第で見栄え（特に塩基配列の最
初と最後の塩基数）が異なりますが、気にしなくてよい。

①

②③
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width

72Apr 22, 2019

①fastaオブジェクト中の、②配列長情報は、③列名が
widthとなっていることからも想像できますが…

③
①

②



width

73Apr 22, 2019

①fastaオブジェクト中の、②配列長情報は、③列名が
widthとなっていることからも想像できますが、④
width(fasta)とやればよいです。

③
①

④



width

74Apr 22, 2019

①fastaオブジェクト中の、②配列長情報は、③列名が
widthとなっていることからも想像できますが、④
width(fasta)とやればよいです。⑤結果は、こんな感じで
見えていることからもわかるように、数値ベクトル（整数
のベクトル）です。

③
①

④
⑤



sum

75Apr 22, 2019

①fastaオブジェクト中の、②配列長情報は、③列名が
widthとなっていることからも想像できますが、④
width(fasta)とやればよいです。⑤結果は、こんな感じで
見えていることからもわかるように、数値ベクトル（整数
のベクトル）です。⑤の数値ベクトルの総和が、トータル
の配列長に相当します。⑥sum関数で総和を計算でき
ます。上下左右の矢印キーを使って最小限の労力で打
ち込もう！

③
①

④
⑤

⑥



sum

76Apr 22, 2019

①

①sum関数実行結果は、241塩基。妥当ですね。



sum

77Apr 22, 2019

①

①sum関数実行結果は、241塩基。妥当ですね。①と同
じことを行っているのが、②です。

②
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length

79Apr 22, 2019

ベクトルの要素数を調べるときに使うのは、①length関
数。

①



length

80Apr 22, 2019

ベクトルの要素数を調べるときに使うのは、①length関
数。②fastaオブジェクトは、③DNAStringSet形式ではあ
るが、入力として受け付けてくれます。

①

③

②



length

81Apr 22, 2019

①

③

②

④

ベクトルの要素数を調べるときに使うのは、①length関
数。②fastaオブジェクトは、③DNAStringSet形式ではあ
るが、入力として受け付けてくれます。私は、④length 4
という表示から、なんとなく予想をつけて試したりします。



length

82Apr 22, 2019

①

③

②

④

ベクトルの要素数を調べるときに使うのは、①length関
数。②fastaオブジェクトは、③DNAStringSet形式ではあ
るが、入力として受け付けてくれます。私は、④length 4
という表示から、なんとなく予想をつけて試したりします。
①length(fasta)は、⑤と同じであり、配列数情報として保
持しています。

⑤



分解して理解する

83Apr 22, 2019

①で行っているような、width(fasta)実行結果をsum関数
の入力とするような書き方は、最初のうちは難解かもし
れません。

参考

①



分解して理解する

84Apr 22, 2019

①

参考 ①で行っているような、width(fasta)実行結果をsum関数
の入力とするような書き方は、最初のうちは難解かもし
れません。これは、例えば②のようにして、一旦
width(fasta)の実行結果をggeという別のものに格納して
から、length(gge)とするのと実質的に同じです。

②
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サブセットの抽出

86Apr 22, 2019

①こんな感じで2番目の要素のみ抽出することができま
す。

①



サブセットの抽出

87Apr 22, 2019

①こんな感じで2番目の要素のみ抽出することができま
す。②1と3番目の要素のみ抽出したい場合です。

②



サブセットの抽出

88Apr 22, 2019

①こんな感じで2番目の要素のみ抽出することができま
す。②1と3番目の要素のみ抽出したい場合です。③こ
んな具合で、様々な形で任意の数値ベクトルを指定す
ることで、要素番号に相当する情報を抽出可能です。

③

参考
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条件判定

90Apr 22, 2019

①

②

①width(fasta)の数値ベクトルの中から、103という数値
と一致する要素をTRUE、それ以外をFALSEとして返し
ています。TRUE or FALSEからなるベクトルを論理値ベ
クトル（logical vector）と言います。ヒトによって記述の仕
方が異なります。例えば、②as.logical関数も示していま
すが、特に深い意味はないということが分かります。



条件判定

91Apr 22, 2019

①

②

「（Rで）塩基配列解析」上では、①条件判定結果をobjと
いう名前で利用する場合がほとんどです。この論理値
ベクトルobjは、②のような感じで、sum関数と併用して、
TRUEの要素数（この場合は103塩基となる配列数）を調
べたり…



条件判定

92Apr 22, 2019

①

②

③

「（Rで）塩基配列解析」上では、①条件判定結果をobjと
いう名前で利用する場合がほとんどです。この論理値
ベクトルobjは、②のような感じで、sum関数と併用して、
TRUEの要素数（この場合は103塩基となる配列数）を調
べたり、③fastaオブジェクトから、要素番号がTRUEのも
ののみ取り出したりする目的で使います。



条件判定

93Apr 22, 2019

②

①

もちろん、①や②のように要素番号のベクトル情報を直
接与えてサブセットの抽出を行うこともできます。

参考
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実践的な使い方

95Apr 22, 2019

①
②

①実践的な使い方の一例。これは、ゲノムアセンブリに
よって、数多くのコンティグが得られ、200塩基以上など
一定の長さ以上の配列群のみにしたい場合に使えます。
②は50塩基以上の例ですが、50のところを200に変更す
ればよいだけです。このような目的に使える項目は…



実践的な使い方

96Apr 22, 2019

②

①「（Rで）塩基配列解析」の、②です。項目名の通り、指
定した長さ以上の配列を抽出したい場合に、テンプレー
トとして利用できます。

①



実践的な使い方

97Apr 22, 2019

①の項目の、②例題1を表示。

①

②



実践的な使い方

98Apr 22, 2019

①の項目の、②例題1を表示。③入出力ファイルともに、
FASTA形式ファイル。デフォルトは50塩基以上のものを
抽出するようにしている。

①

②

③



実践的な使い方

99Apr 22, 2019

①の項目の、②例題1を表示。③入出力ファイルともに、
FASTA形式ファイル。デフォルトは50塩基以上のものを
抽出するようにしている。④が入力ファイル(hoge4.fa)を
読み込んでfastaオブジェクトに格納までのところ。

①

②

③

④



実践的な使い方

100Apr 22, 2019

①

②

③

④

⑤

①の項目の、②例題1を表示。③入出力ファイルともに、
FASTA形式ファイル。デフォルトは50塩基以上のものを
抽出するようにしている。④が入力ファイル(hoge4.fa)を
読み込んでfastaオブジェクトに格納までのところ。⑤が
条件判定結果として得られた論理値ベクトルobjを用い
てサブセットの抽出を行っているところ。抽出結果を同じ
fastaオブジェクトに格納しているので、この段階で元の
fastaオブジェクトはなくなっています。



実践的な使い方

101Apr 22, 2019

①

②

③

④

⑤

①の項目の、②例題1を表示。③入出力ファイルともに、
FASTA形式ファイル。デフォルトは50塩基以上のものを
抽出するようにしている。④が入力ファイル(hoge4.fa)を
読み込んでfastaオブジェクトに格納までのところ。⑤が
条件判定結果として得られた論理値ベクトルobjを用い
てサブセットの抽出を行っているところ。抽出結果を同じ
fastaオブジェクトに格納しているので、この段階で元の
fastaオブジェクトはなくなっています。⑥が
writeXStringSetという関数を利用して、DNAStringSet形
式のfastaオブジェクトの中身を、FASTA形式ファイル
（hoge1.fasta）で出力するコード。

⑥



必要に応じて変更

102Apr 22, 2019

全般的に、このようなノリで記述しています。赤字部分
で説明もしてありますので、例えば①の部分を「指定し
た長さ未満」にするなど随時変更して、できることの幅も
広げていきましょう。

①



複数の例題
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NGS解析の場合は、FASTAファイル以外にFASTQファ
イルを取り扱うことも多いです。FASTQファイルで同様
なことを行う例題もあります。



複数の例題

104Apr 22, 2019

少しページ下部に移動したところ。①例題3は、FASTQ
ファイルを読み込んでFASTQファイルで出力するコード。
②例題4は、FASTQファイルを読み込んでFASTAファイ
ルで出力するコード。様々なバリエーションがあります
ので、コードの中身に興味があるヒトは、一致している
部分と違いのある部分を見比べるとよいでしょう。

②

①



Contents
◼ 任意のキーワードを含む行を抽出するコードの解説の続き

 おさらい、行列要素の抽出、as.character、is.element

 行列要素の抽出、write.table

◼ multi-FASTAファイルからの各種情報抽出
 基本情報取得（コンティグ数、配列長、N50、GC含量）

 課題1

 コード内部の説明、readDNAStringSet、width、sum、length

 サブセットの抽出（subsetting）、条件判定

 実践的な使い方（指定した長さ以上の配列を取得）

◼ Rパッケージの話
 Bioconductor概観、Biostrings、推奨インストール手順、マニュアルなど

 課題2と課題3

105Apr 22, 2019



Rパッケージ

106Apr 22, 2019

①

パソコンを購入した直後の状態ではほとんど何もできな
いので、いろんなソフトウェアをインストールして使います。
Rも本体をインストールしただけでは大したことができな
いので、いろんなパッケージをインストールして使います。
例えば、①library(Biostrings)という呪文を唱えて読み込
むことで、Biostringsパッケージが提供する②
readDNAStringSet関数などを利用できるのです。

②



2大リポジトリ

107Apr 22, 2019

Rのパッケージ提供サイト（貯蔵庫という意味で「リポジト
リ」とも言われます）として有名なのは、①Bioconductor
と②CRANです。まずは①Bioconductorから。

①
②



Bioconductor

108Apr 22, 2019

①Bioconductorの最新リリース(ver. 3.8)では、②1,649
パッケージが利用可能なようです。②をクリック。③を読
むと、4月30日にver. 3.9をリリース予定だそうです。②の
部分がnew releaseに切り替え後に増えると思います。が、
最初のうちは意味不明だと思うので気にしなくてもよい。

①

②



Bioconductor

109Apr 22, 2019

こんな感じになります。



Bioconductor

110Apr 22, 2019

こんな感じになります。これは、①Bioconductor ver. 3.8
で提供されている、②全1649パッケージの結果です。

①

②



Bioconductor

111Apr 22, 2019

こんな感じになります。これは、①Bioconductor ver. 3.8
で提供されている、②全1649パッケージの結果です。③
カテゴリー別がこちら。

①

②

③



Bioconductor

112Apr 22, 2019

こんな感じになります。これは、①Bioconductor ver. 3.8
で提供されている、②全1649パッケージの結果です。③
カテゴリー別がこちら。④ダウンロード数のランキング順
にリストされているのが、⑤こちら。

①

②

③

④

⑤



Bioconductor

113Apr 22, 2019

こんな感じになります。これは、①Bioconductor ver. 3.8
で提供されている、②全1649パッケージの結果です。③
カテゴリー別がこちら。④ダウンロード数のランキング順
にリストされているのが、⑤こちら。⑥1位はBiocInstaller
というインストール用のRパッケージ。当たり前といえば当
たり前ですね。

①

②

③

④

⑤

⑥



Bioconductor

114Apr 22, 2019

①デフォルトはここがAllになっているので、②Search 
table上で、キーワード検索をして有用そうなパッケージの
検索を行ってもよいと思います。

①
②



Bioconductor

115Apr 22, 2019

①下矢印キーを少しづつ押していって、②Rankが13位の
パッケージを見てください。

①

②



Bioconductor

116Apr 22, 2019

②③

①下矢印キーを少しづつ押していって、②Rankが13位の
パッケージを見てください。翻訳配列取得でもお世話に
なった③Biostringsは、1649パッケージ中13位なので、よ
く利用されているものです。③Biostringsは、他のパッ
ケージ中で内部的に利用されたりもしています。



Bioconductor

117Apr 22, 2019

①下矢印キーを少しづつ押していって、②Rankが13位の
パッケージを見てください。翻訳配列取得でもお世話に
なった③Biostringsは、1649パッケージ中13位なので、よ
く利用されているものです。③Biostringsは、他のパッ
ケージ中で内部的に利用されたりもしています。④の
Title列の情報が、Biostringsパッケージが何をするものか
について簡潔に示しています。

②③

④



Contents
◼ 任意のキーワードを含む行を抽出するコードの解説の続き

 おさらい、行列要素の抽出、as.character、is.element

 行列要素の抽出、write.table

◼ multi-FASTAファイルからの各種情報抽出
 基本情報取得（コンティグ数、配列長、N50、GC含量）

 課題1

 コード内部の説明、readDNAStringSet、width、sum、length

 サブセットの抽出（subsetting）、条件判定

 実践的な使い方（指定した長さ以上の配列を取得）

◼ Rパッケージの話
 Bioconductor概観、Biostrings、推奨インストール手順、マニュアルなど

 課題2と課題3

118Apr 22, 2019



Biostrings

119Apr 22, 2019

①Biostringsのところをクリックしてみましょう。

①



Biostrings

120Apr 22, 2019

こんな感じになります。



Biostrings

121Apr 22, 2019

こんな感じになります。①Biostringsの、②（Download数に
おける）ランク情報。③Bioconductor上で提供されはじめ
てから14年以上経過しているのですね。

①

② ③



Biostrings

122Apr 22, 2019

こんな感じになります。①Biostringsの、②（Download数に
おける）ランク情報。③Bioconductor上で提供されはじめ
てから14年以上経過しているのですね。④allは、どのプ
ラットフォーム（Windows, Mac, and Linux）でも利用可能だ
ということを意味する。大抵の場合気にする必要はない
が、ときどきWindowsのみ非対応のパッケージ（例：
Rsubread）などがありますので気を付けましょう。

①

② ③④



Biostrings

123Apr 22, 2019

①Installationが左上にくる程度まで、②ページ下部に移
動。

①

②



Biostrings

124Apr 22, 2019

①Installationが左上にくる程度まで、②ページ下部に移
動。こんな感じです。ちょっと拡大表示しています。

①

②



Biostrings

125Apr 22, 2019

①Biostringsパッケージのインストール法についての説明
部分です。

①



Biostrings

126Apr 22, 2019

①
②

③

①Biostringsパッケージのインストール法についての説明
部分です。概ね1年以上Rを使い続け、バージョンアップ
に伴う不具合に遭遇するなどの実害を被らない限り身に
つかないところではあるが…②の3.5というのは、R本体を
起動した際に最初に表示される、③3.5.1の部分に相当す
る情報です。



Biostrings

127Apr 22, 2019

①
②

③

①Biostringsパッケージのインストール法についての説明
部分です。概ね1年以上Rを使い続け、バージョンアップ
に伴う不具合に遭遇するなどの実害を被らない限り身に
つかないところではあるが…②の3.5というのは、R本体を
起動した際に最初に表示される、③3.5.1の部分に相当す
る情報です。実用上は、もし②と③の数値が異なってい
たら、大抵R本体のバージョンが古いことを意味しますの
で、最新版のRをインストールしましょう。



Biostrings

128Apr 22, 2019

「R本体のバージョン」と対応した「Bioconductorのリリー
ス（バージョンのこと）」を提供することできっちり動作確認
をしているのですが、慣れないうちはその説明自体が意
味不明だと思います。ですので、とにかく最初のうちは、
最新版のR本体をインストールしておけば大抵問題ない、
と覚えておけばよいです。①がR本体とBioconductorの
バージョンの対応表です。

①

参考



Contents
◼ 任意のキーワードを含む行を抽出するコードの解説の続き

 おさらい、行列要素の抽出、as.character、is.element

 行列要素の抽出、write.table

◼ multi-FASTAファイルからの各種情報抽出
 基本情報取得（コンティグ数、配列長、N50、GC含量）

 課題1

 コード内部の説明、readDNAStringSet、width、sum、length

 サブセットの抽出（subsetting）、条件判定

 実践的な使い方（指定した長さ以上の配列を取得）

◼ Rパッケージの話
 Bioconductor概観、Biostrings、推奨インストール手順、マニュアルなど

 課題2と課題3

129Apr 22, 2019



インストール済み

130Apr 22, 2019

Biostringsの具体的なインストール方法は、①のコマンド
を、②R Console画面上でコピペ実行するだけです。③
enterというのはそういう意味です。実際にはやる必要は
ありませんし、やらないでください！

見るだけ

①

②

③



推奨インストール手順

131Apr 22, 2019

おさらい。持込および貸与PCは、①のリンク先
から辿れる推奨手順（実質的に②のPDFファイ
ル）に従って、「R本体およびパッケージのインス
トール」が行われています。

見るだけ

②①



推奨インストール手順

132Apr 22, 2019

②のパッケージのインストール部分のおさらい
です。③少しずつ下矢印キーを押していく。

見るだけ

②①

③



推奨インストール手順

133Apr 22, 2019

②のパッケージのインストール部分のおさらい
です。③少しずつ下矢印キーを押していく。④
「必要最小限プラスアルファ」をクリック。

見るだけ

④



推奨インストール手順

134Apr 22, 2019

②のパッケージのインストール部分のおさらい
です。③少しずつ下矢印キーを押していく。④
「必要最小限プラスアルファ」をクリック。こんな
感じになります。⑤の部分でやってもらったのが、
このウェブサイト上で使うパッケージ群やアグリ
バイオの講義で使用予定のパッケージ群を一
度にコピペでインストールするところです。

見るだけ

⑤



推奨インストール手順

135Apr 22, 2019

②のパッケージのインストール部分のおさらい
です。③少しずつ下矢印キーを押していく。④
「必要最小限プラスアルファ」をクリック。こんな
感じになります。⑤の部分でやってもらったのが、
このウェブサイト上で使うパッケージ群やアグリ
バイオの講義で使用予定のパッケージ群を一
度にコピペでインストールするところです。⑥
Biostringsはこのあたりに書き込まれています。
最初に多少時間がかかっても一気にパッケージ
群をインストールしているおかげで、その後は心
穏やかに解析部分により多くの労力を割くこと
ができるのです。

見るだけ

⑥



Contents
◼ 任意のキーワードを含む行を抽出するコードの解説の続き

 おさらい、行列要素の抽出、as.character、is.element

 行列要素の抽出、write.table

◼ multi-FASTAファイルからの各種情報抽出
 基本情報取得（コンティグ数、配列長、N50、GC含量）

 課題1

 コード内部の説明、readDNAStringSet、width、sum、length

 サブセットの抽出（subsetting）、条件判定

 実践的な使い方（指定した長さ以上の配列を取得）

◼ Rパッケージの話
 Bioconductor概観、Biostrings、推奨インストール手順、マニュアルなど

 課題2と課題3

136Apr 22, 2019



Biostrings

137Apr 22, 2019

Biostringsパッケージのサイトをもう一度拡大して表示し
ているだけです。①Documentation部分の、特に②の赤
枠部分の項目数や情報量は、パッケージごとに異なりま
す。③をクリック

①

②

③



Biostrings

138Apr 22, 2019

こんな感じになります。最初は文字が小さいと思います
ので、適宜「Ctrlキーとプラス（+）キー」を押すなどして拡
大表示してください。



Biostrings

139Apr 22, 2019

①length関数は配列数を調べる際に、そして②width関数
は配列ごとの塩基数を調べる際に使いましたね。③少し
ページ下部に移動。

①

②

③



Biostrings

140Apr 22, 2019

2ページ目の上のほうに、①Table 3があります。翻訳配
列取得の際に用いた、②translate関数はここにあります。

①

②



課題2

141Apr 22, 2019

Biostringsパッケージが提供する②translate以外の関数
を1つ挙げ、簡単に説明せよ。もちろん①Table 3以外の
関数でもよい。

①

②



課題2のヒント

142Apr 22, 2019

私は、①Table 3で見えているような比較的分かりやすい
関数をたよりに、（一部Biostrings以外のものもあります
が）②赤枠内で見えているような項目を習得しました。

① ②



課題3

143Apr 22, 2019

Bioconductorが提供するパッケージ群を眺め、有用だと
思ったBiostrings以外のパッケージを1つ挙げ、その概要
を簡単に説明せよ。



課題3補足説明

144Apr 22, 2019

ゲノム情報解析と無関係のパッケージでもよいが、
Bioconductorに限定しているので、それ以外のサイトで
提供されているものは×とします。また、ver. 3.8のリリー
スに含まれる1649パッケージの中から選んでください。


