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判別分析による発現変動遺伝子の組合せの
最適化



研究の目的 

 *麹菌：日本酒や醤油、味噌などの日本の伝統的醸造産業に欠かせない真核微生物 
　　　  日本の “国菌” であると認定されている 

大きな目的： 
　　麹菌* の遺伝子欠損株を解析し、欠損した遺伝子の機能を明らかにする 

麹菌のある遺伝子を欠損した株と Control 株の遺伝子の発現量データを取得 

 
　遺伝子欠損株で発現が変動した遺伝子を調べることで、 
　　　　　　　欠損した遺伝子の機能を明らかにするための重要な示唆を与える 

解析手法の一つとして、RNA-Seq 解析を行った 



解析の流れ 

sh ◯◯◯.sh 

◯◯◯.sh 
 

 △△△.R 
 △△△.R    
  ・   ・   ・ 
 △△△.R 
 △△△.R △△△.R 

 ・ ・ ・ 
mylda <- function(x) { } 

 ・ ・ ・ 

シェルスクリプトでバッチ処理を自動化 
計	25,000,000	回の判別分析 

最大 250 個のバッチ処理 
（並列処理） 

判別分析のための関数を含むプログラムを実行 
10 万回の判別分析を行う 



選抜した Gene 237, 73, 120, 319, 117, 12, 79, 51, 253, 359 それぞれを含む組合せ
について、説明変数	5	個の	1	億	2,500	万回の判別分析の結果を Wilks’	lambda	の小さ
い順に並べる	

Gene 237 を含む組合せのうち、Wilks’ lambda の値が最も小さい組合せを選び、　　　　　　　　　　　　　　　　　　 
　　　　　　　　　判別分析の結果をプロットすることで評価 
　　　　　　　　　（選抜した 10 個の遺伝子について行った） 

237,185,  26, 148, 306 
212,  42, 237,  53, 338 
117,  42,  53, 338, 237   
191, 237, 12,     3,   55 
359, 327,   4, 237, 378 

・ ・ ・   

3.66111675008352e-05 
6.40126561402781e-05 
6.72759297517926e-05 
7.1513427442044e-05 
7.42064950463597e-05 

・ ・ ・ 

遺伝子の組合せ      　　　 Wilks’ lambda の値 

組合せの絞り込み② 

237,185,  26, 148, 306 
212,  42, 237,  53, 338 
117,  42,  53, 338, 237   
191, 237, 12,     3,   55 
359, 327,   4, 237, 378 

・ ・ ・   

3.66111675008352e-05 
6.40126561402781e-05 
6.72759297517926e-05 
7.1513427442044e-05 
7.42064950463597e-05 

・ ・ ・ 

Gene	237	



Student’s t-test で選んだ組合せの判別分析結果 
Student’s t-test の p-value 低い 5 個の遺伝子の判別分析の結果 

単に Student’s t-test で p-value が低い 5 遺伝子を選んだ組合せでも 
　　　　　　　　　　　　欠損株とコントロール株を区別することができた 

Control 株 AB 株 

Control 株 

AB 株 

判定結果 

実際の株（正解） 



方法：判別関数（数理モデル）の作成 
(rlt1_1 <- lda(as.matrix(data4[,x]), grouping1)) 
Call: 

lda(as.matrix(data4[, x]), grouping = grouping1) 
 
Prior probabilities of groups: 

  0   1  
0.5 0.5  
 
Group means: 

 GeneA  GeneB  GeneC  GeneD     GeneE 

0     -0.7755834      0.7996515      0.5910129     -0.8376868      0.6256248 
1      0.7755834     -0.7996515     -0.5910129      0.8376868     -0.6256248 
 
Coefficients of linear discriminants: 

                      LD1 

GeneA  139.008572 
GeneB  -45.685510 

GeneC  -58.397485 

GeneD  141.975012 

GeneE    5.454758 
> apply(rlt1_1$means%*%rlt1_1$scaling,2,mean) 

          LD1  

-8.526513e-14  
 
> rlt1_2 <- predict(rlt1_1) 
> plot(rlt1_2$x) 

各遺伝子の係数  
(= a, b, c, d, e) 

定数項 (= f) 

y = ax1 + bx2 + cx3 + dx4 + ex5 - f 
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