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Column



本書内のマークについて

各プロトコールの所要時間の目安を

のように表示しています．
所要時間

1日
また，コンピュータ上でデータ解析を行う際，
「　　」マークにて示した複数行にわたるコマンドは，
ひと続きのコマンドとして改行せず入力してください．

実験や解析の詳細な手順を含む稿の先頭には
マークを表示しています．

よくあるピットフォール（実験の落とし穴）と

として紹介しています．その回避策を


