
ゲノム情報解析基礎（2014年 4月 30日）課題の回答とコメント 

課 題 4 ： TAIR か ら 取 得 し た 転 写 開 始 点 上 流 500bp の multi-FASTA フ ァ イ ル

（TAIR10_upstream_500_20101028.fa）中には 500 bp でない配列が 2 つ含まれている。 

 

1. この 2 つの配列のみを抽出するためには以下のテンプレートコードのどこをどう変更すればよいか示

せ（ここをこう変えるとよい、などでよい）。

 

ここを!=にすればいいのです。「!==」は減点。「<」は実質的に目的を達成可能なので OK。 

 

 

2. 500 bp でない 2 つの配列の配列長を示せ。 

26 と 224 です。 

 

3. このコードは、上流 500bp のファイルを読み込んで 461 番目から 500 番目の範囲を切り出して、

sequence logos を行っている。この目的を達成するために、subseq 関数のデフォルトオプションの

「start=461と end=500」を利用している。一方、これは上流40bp、つまり最後から40bpを切り出してい

ることと同義であるため、「end=500 と何か」というオプションで表現することもできる。この何かを示

せ。 

「width=40」です。もちろん「param1 <- 40 と width=param1」でも OK です。ただし、「width=…」とい

う記述がない場合は減点。「width=param1」だけの場合も減点。「40」のような数値だけの場合も

減点。 

 

 


