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STAR（インストール）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 69

Strand.NGS.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 84

StringTie.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 59,.60,.120

StringTie（インストール）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . 56

Subread（インストール）... . . . . . . . . . . . . . . . . . .211

sudo（コマンド）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 25

T

Tabula.Muris.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 174,.205

Tap（Homebrew）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 124

tar（コマンド）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 16

TCC（R パッケージ）... . . . . . . . 144,.146,.149

TCC-GUI.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 139,.149

TDF.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 81

Technical.Replicate.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 30

TIBCO.Spotfire.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 172

tidyverse（R パッケージ）... . . . . . . . . . . . . . . . 175

TIGAR.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 101

TMM 正規化法... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 144

top（コマンド）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 16

TopHat.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 64

TopHat2.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 64,.100,.120

touch（コマンド）... . . . . . . . . . . . . . . . .12,.16,.131

TPM... .59,.79,.90,.92,.94,.97,.118,.133,.245

Transcriptome.Shotgun.Assembly.→.TSA.

.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 134,.228,.243

TransDecoder.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 129

TransDecoder（インストール）... . . . . . . . 125

Trim.Galore.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 57

Trim.Galore（インストール）... . . . . . . . . . . . . . 55

Trimmomatic.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 72

Trimmomatic（インストール）... . . . . . . . . . . . 68

Trinity.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 17,.128

Trinity（インストール）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 124

Trinotate.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .211

TruSeq3.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 72

TSA.division.→.Transcriptome.Shotgun.

Assembly.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . 134,.228,.243

t-SNE.. . . . . . . . . . . . . . . 85,.182,.184,.185,.218

TSS.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 104

tximport（R パッケージ）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . 94

t 分布型確率的近傍埋め込み法.→.t-SNE.

.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 85,.182,.184,.185,.218

U

Ubuntu.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 11

UCSC.gene.ID.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 209

UMAP.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 182,.184,.194

UMI.→.Unique.Molecular.Identifier.. .174

UMIカウント... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 101,.177
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UniGene.gene.ID.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 209

UniProt.ID.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 155,.163

UniProtKB.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 209

Unique.Molecular.Identifier.→.UMI.. .174

Universal.Human.Reference.RNA.. . . 88

UNIX コマンド... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 11

unzip（コマンド）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 15,.175

uwot（R パッケージ）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 175

V

vdb-dump... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .110

viridis（R カラーパレット）... . . . . . . . 190,.198

Volcano.plot.. . . . . . . . . . . . . . . . 144,.149,.220

VST.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 215

W

wasabi.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 94

WET.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 28

wget（インストール）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 22

wget（コマンド）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 88

wikigenes.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 209

Windows.Subsystems.for.Linux.. . . . 11

Z

zip（コマンド）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 15

zsh.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 11,.13

あ

アガロース電気泳動... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 29

アクセッション番号... . . . 71,.134,.230,.241

アセンブルした転写産物配列の登録... . . 243

アダプター配列... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 34

アダプター配列の除去... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 72

新しいディレクトリの作成... . . . . . . . . . . . . . . . . . . 15

圧縮（gzip 形式）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 15

圧縮（tar.gz 形式）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 16

圧縮（zip 形式）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 15

アノテーション... . . . . . . . . . . 74,.157,.171,.211

アミノ酸コード領域... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 125

アライメント... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 85

アンチセンス鎖... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 32

一般線形化モデル... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 149

遺伝子 ID.→.gene.ID.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 154

遺伝子アノテーションデータ.→.アノテーション.

.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 71

遺伝子機能情報.→.アノテーション... . . . . 158

遺伝子数... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 140

遺伝子セット... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 165

遺伝子発現... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 97,.118

遺伝子リスト... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 154

インサート... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 34

インタラクティブヒートマップ... . . . . . . . . . . . 202

インデックス配列... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 34

インデックスファイル（HISAT2）... . . . . . . . . . 56

ウィンドウサイズ... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 73

エピジェネティクス... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 228

エラー対応... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 25

塩基配列データ... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 245

エンハンサー... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 222

エンハンサー RNA... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 104

エンハンサー検出... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .115

エンハンサー領域... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 104

エンリッチメント解析.

.. . . . . . . . . . 153,.159,.163,.171,.218,.220

オプション... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 12

オミクスデータ... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 187

か

解析済みデータ（GEAメタデータ）... . . . 237

階層型クラスタリング... . . . . . . . . . . . . . . . 85,.216

解凍（gzip 形式）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 15

解凍（tar.gz 形式）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 16

解凍（zip 形式）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 15

カウント... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 96,.121

可視化... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 63,.81,.184,.204

仮想環境... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 23

活性化エンハンサー... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 106

カットオフ値（TPM）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 245

カラーマップ（R）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 198

環境構築... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 10

環境変数... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 14,.16

環状 RNA... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 98

擬時間推定... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 203,.205

機能アノテーション... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 98,.171

機能ゲノミクス... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 228

機能未知遺伝子... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 221

擬発見率... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 145

キメラリード... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 83

キュレーションデータベース... . . . . . . . . . . . . . 170

共クラスタリング（iDEP）... . . . . . . . . . . . . . . . . . 223

共発現ネットワーク（iDEP）... . . . . . . . . . . . . . 224

クオリティコントロール... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 55

クオリティスコア... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 57

クオリティチェック（FastQC）.

.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 57,.68,.73,.124,.127

クラスター... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 190

クラスター解析... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 97

クラスター間比較... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 198

クラスタリング... . . . . . . . 149,.190,.202,.204

クロマチン立体構造... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 222

群数... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 140

ゲノムインデックスデータ（STAR）... . . . . . . . 74

ゲノムサイズが小さい生物種... . . . . . . . . . . . . . . . 82

ゲノムポジション（DEG）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . 222

ゲノムマッピング（HISAT2）... . . . . . . . . . . . . . . . . 57

原核生物... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 30

研究内容（DRA）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 230

検出性能... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 41



253

公共データベース... . . . . . . . . . . . . . . 49,.210,.228

コピー（ファイル）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 15

コマンド... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 11,.15

コマンド処理の中止... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 13

コマンドのマニュアル表示... . . . . . . . . . . . . . . . . . . 16

コマンドラインインタプリタ.→.CLI.. . . . . . . 11

コミュニティ検出... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 193

コメント行（シェル）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 12

コンティグ... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 122,.129

コンテナ（Docker）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 23

さ

再現性... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .41,.215

細胞型... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 183,.195,.204

細胞間類似度... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 202

細胞検索... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 205

細胞内局在... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 157

削除（ファイル，ディレクトリ）... . . . . . . . . . . . . 15

査読者... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 241

散布図... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 181

サンプル情報（DRA）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 230

シークエンスデータ登録... . . . . . . . . . . . . 36,.228

シークエンスプライマー... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 34

シェル... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 11

シェルスクリプト... . . . . . . . . . . . . . . . 15,.111,.131

視覚化（iDEP）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 216

視覚化（TCC-GUI）... . . . . . . . . . . . . . . . . 144,.147

次元削減... . . . . . . . . . . . . . . . 180,.185,.195,.204

事後確率... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 150

実験デザイン（GEAメタデータ）... . . . . . . 237

実行時間... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 99,.120

シミュレーション... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 141

樹形図... . . . . . . . . . . . . . . . . . . 149,.198,.201,.222

主成分分析.→.PCA.. . . . . . . . . . . .97,.180,.218

上流制御分子... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 167

シングルリード... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 34

シンボリックリンク... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 72

スプライシング... . . . . . . . . . . . . 36,.83,.98,.106

スライディングウィンドウ... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 73

正規化（DEG）... .59,.148,.150,.180,.204,.215

制限語彙... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 171

生物学的解釈... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 167

生物種間対応... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 172

生命科学系データベースアーカイブ... . . . 245

生命情報・DDBJセンター... . . . . . . . . . . . . . . 228

絶対パス... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 14

染色体領域... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 222

センス鎖... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 32

総塩基数.→.データ量... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 35

相対パス... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 14

測定機器（GEAメタデータ）... . . . . . . . . . . . . 237

組織特異的発現遺伝子... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 46

た

ターミナル... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 11

代謝マップ（iDEP）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 221

ダイナミックレンジ... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 39

多型情報... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 99

多群間比較（iDEP）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 213

多次元尺度構成法.→.MDS.. . . . . . . . . . . . . . . 218

ダブル・ブラインド査読... . . . . . . . . . . . . . . . . . . 242

探索的な解析（TCC－GUI）... . . . 142,.146

タンパク質ドメイン... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 157

断片化（mRNA）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 31

チャンネル（Anaconda）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . 17

重複度（シークエンス）... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 128
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