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GUIとCUI

• Graphical User Interface (GUI)

コンピュータのディスプレイ上で、アイコンや画像などを多用し、マウ
スなどのポインティングデバイスで直感的操作を可能とするユーザーイ
ンターフェース

• Character User Interface (CUI)

コマンドや情報を文字によって表示し、コンピュータの操作を行うユー
ザーインターフェース
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統計解析ソフトR

•オープンソースの統計解析ソフトウェア

•バイオインフォマティクス解析用のライブラリが豊富

•配布元

https://cran.r-project.org
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OSを選択

Linux, Mac, Windows
のどれかを選択
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R本体

Rtools

R本体とRtoolsを
インストール
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Rコンソール

コマンドを打ち込んで実行

X

> 1+5
[1] 6
> x <- 1
> y <- 5
> z <- x + y
> z
[1] 6

R console

：エンター
<-：代入
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Gene Expression Omnibus（GEO）

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/

遺伝子発現データのデータベース
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Gene Expression Omnibus（GEO）

GSE208313
Intracellular angiopoietin-1 promotes 
TKI-resistance via activation of 
JAK/STAT pathway chronic myeloid 
leukemia.
Ma D, Liu P, Hu C, Zhou Z, Wang P, 
Wang Y, Zhang Y, Ran Y, Li P, Zhao J, 
Wang J, Zhang C, Tang L.

GSE208313_all.counts.txtファイルを使用
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RNA-seqのカウントデータ

タブ区切りテキスト
ファイル
K562+emp 1~3
K562+AGN-1 4~6
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Rのライブラリ

• 一連の計算手順をひとまとめにしたもの。

• さまざまな解析用のライブラリが公開されている。

• インストール、ロードして使用する。

• 書式に従って引数を渡すと計算結果が返ってくる。
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edgeRライブラリ

“edgeR v4: powerful differential analysis of sequencing data with 
expanded functionality and improved support for small counts and 
larger datasets.” 

Chen Y, Chen L, Lun ATL, Baldoni P, Smyth GK (2025). Nucleic Acids 
Research, 53(2), gkaf018.

ユーザーマニュアル

https://bioconductor.org/packages//release/bioc/vignettes/edgeR/in
st/doc/edgeRUsersGuide.pdf 
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edgeRライブラリのインストール

X

>install.packages(“BiocManager”)
>BiocManager::install(“edgeR”)
>library(edgeR)

R console

1. BiocManager（パッケージ管理用ライブラリ）のインストール
2. BiocManagerでedgeRをインストール
3. edgeRをロード
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ミラーサイトの選択

Japanを選択
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ダウンロード完了
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ライブラリのインストール

aを入力
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インストール完了

警告は無視して大丈夫
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edgeRをロード

edgeRパッケージが使用可能な状態
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データの読み込み

X

> x <- read.table(“GSE208313_all.counts.txt”, header = T, sep = “¥t”, 
row.name = 1)

R console

ファイルからデータを読み込み変数xに代入
read.table()：ファイルを読み込み。ファイル名は各自のPC環境に
合わせて変更
“/Users/ユーザ名/フォルダ名/ファイル名”
header=T：列名ありで読み込み
row.name=1：1列目を行名にする
sep=“¥t”：タブ区切り。¥はバックスラッシュ
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データの成型

X

> x <- x[,1:6]
> head(x)

R console

1. x[,1:6]：行列xの1列目から6列目までを抽出
x[行,列]で行列の一部を抽出
x[a:b,c:d]：行列xのa～b行、c～d列を抽出

2. head()：行列の上6行を表示する関数
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解析に使うデータ

上6行が表示される

6列を解析に使う
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edgeRでデータを読み込み

X

> d <- DGEList(counts = x, group = c(rep(“A”, 3), rep(“B”, 3)))

R console

カウントデータをedgeRに渡し、結果を変数dに代入
DGEList()：edgeRで解析するデータの読み込み
counts：カウントデータ
group：サンプルのグループ分け
rep()：繰り返し行列を作る関数
rep(“A”,3)で{“A” “A” “A”}を作成
c()：行列を繋げる関数
c(rep(“A”,3), rep(“B”,3))で{“A” “A” “A” “B” “B” “B”}を作成
カウントデータの1～3列目をAグループ、4～6列目をBグループとする。
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発現変動遺伝子の抽出

X

> d <- calcNormFactors(d)
> d <- estimateCommonDisp(d)
> d <- estimateTagwiseDisp(d)
> result <- exactTest(d)

R console

1. 正規化
2. 全体の分散を計算
3. グループ間の分散を計算
4. 発現変動遺伝子を抽出し、結果を変数resultに代入
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発現変動遺伝子の抽出

エラーが表示されなければ解析完了
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結果のファイル出力

X

> result.table <- topTags(result, n = Inf)@.Data[[1]]
> result.sig <- subset(result.table, result.table$FDR < 0.05)
> write.table(result.sig, “result.sig.txt”, quote=F, sep=“¥t”)
> head(result.sig)

R console

1. resultのスロットからデータをresult.tableに代入
2. FDR<0.05を満たすものだけをresult.sigに代入

subset(条件)：条件を満たすものだけを選別する関数
result.table$FDR：result.tableのFDR列

3. result.sigをテキストファイルに書き出し
write.table()：ファイルを書き出す関数
quote=F：“”なし
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統計学的に有意に発現変動している遺伝子

Fold Change（FC）：発現比 A/B
FDR：False Discovery Rate
補正された有意水準
FDR<0.05を有意とする
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出力されたファイル
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Volcano Plot

X

> x <- result.table$logFC
> y <- -log10(result.table$PValue)
> pval = -log10(0.05)
> plot(x, y, pch = 20, cex = 0.5, xlab = “logFC”, ylab = “-log10(P-
value)”, col = ifelse(y <= pval, “black”, ifelse(x >= 1, “red”, ifelse(x 
<= -1, “blue”, “black”))))

R console

x軸：logFC
y軸：− log10 (p−value)

plot(x,y)：プロット
pch=20：小さい点で表示
cex：フォントサイズ
xlab：x軸ラベル
ylab：y軸ラベル
col：色 y≤pvalなら黒

x≥1なら赤
x≤-1なら青
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Volcano Plot

X

> abline(v = 1, col = “darkgreen”, lty = 2)
> abline(v = -1, col = “darkgreen”, lty = 2)
> abline (h = pval, col = “darkgreen”, lty = 2)

R console

x=1,-1に垂直線
y=pvalに水平線
lty=2：破線
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Volcano Plot
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7～12列のvolcano plot

LAMA84R+emp 7~9
LAMA84R+AGN-1 10~12
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Seurat

• scRNA-seq解析用のRパッケージ

https://satijalab.org/seurat/

Get started
↓
Guided tutorial 
2700PBMCs
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まとめ

•習うより慣れよ
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