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遺伝統計学・夏の学校 開催概要 

 

〇：開催概要 

・夏の短期セミナーとして、「遺伝統計学・夏の学校」を開催します。ゲノム研究に馴染みのない初

心者の方を対象に、遺伝統計学の初歩的な講義から、統計解析やプログラミング入門、ゲノム・

オミクスデータ解析の演習を実施します。 

 

〇：開催日時 

・令和 7年 8月 29日（金）～ 8月 31日（日） 

・実施時間帯：9:00～16:30 

  

〇：開催形式 

・ハイブリッド形式 

 

〇：対象 

・大学学部生以上（保護者の同意が得られれば高校生も参加可能） 

 

〇：参加費 

・無料 

  

〇：実施内容形式 

・講義およびゲノム・オミクスデータ解析演習になります。 

・原則として三日間通じての参加をお願いしておりますが、何らかの事情で参加が難しくなった場

合は、ご欠席される日の講義内容について、事前配布資料での学習をお願いいたします。 

・演習に使用するパソコンは、参加者各自で用意して頂く必要があります。 

・使用する解析用データ一式は、夏の学校で用意し、設定資料と共に事前配布します。 

・講義・演習内容は、2023年の夏の学校と類似の内容になります。 

・遺伝統計学・夏の学校の講義演習内容は書籍化されており、１～２日目の講義内容は類似の内

容となります（ゼロから実践する遺伝統計学セミナー、岡田随象著、羊土社）。 

 

〇：主催 

・東京大学大学院医学系研究科 遺伝情報学 

 

〇：共催 

・大阪大学大学院医学系研究科 遺伝統計学 
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・理化学研究所生命医科学研究センター システム遺伝学チーム 

 

〇：後援 

・合原ムーンショットプロジェクト 
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遺伝統計学・夏の学校 2025 

解析環境設定手順書 

 

東京大学大学院医学系研究科 遺伝情報学 

〇： 演習を行う PCの種類 

・本実習では、Windows10/11 PCの使用を基準に解析環境を設定しています。 

・mac OS でも同等の演習を実施可能ですが、Mac ユーザーの方にはある程度自力で、Mac 用

の Rおよびそのパッケージ、Java、Anacondaをインストールしていただく必要があります。イン

ストール方法の概略は本手順書に記載していますが、Mac で上記ソフトウェアをインストールす

る方法はインターネット上に多くの説明がありますので、そちらを参考にインストール作業を進め

てください。 

 

〇：演習データのダウンロード 

・当教室の webサイトより、 演習データファイル一式 をダウンロード してください。 

https://genome.m.u-tokyo.ac.jp/school_2025.html 

 

〇：演習データの配置 

・ダウンロードしたファイルを解凍すると、下記のフォルダが中に含まれています。 

Genetics 

Statistics 

Linux 

Programming 

Webtool 

Rsoftware 

GenomeDataAnalysis1 

GenomeDataAnalysis2 

GenomeDataAnalysis3 

GenomeDataAnalysis4 

GenomeDataAnalysis5  

GenomeDataAnalysis6 

GenomeDataAnalysis7 

__for_install__ 

・下記の配置先フォルダを作成した上で、上記フォルダ群をその中に配置して下さい。 

C:¥SummerSchool 

・配置先フォルダについては、他の場所でも構いませんが、データ演習実施環境を、適宜変更して

頂く必要が生じます。 
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・本講義用に用意したコマンドは、このフォルダ構成をもとに記述されている点に留意ください。 

・Mac ユーザーはダウンロードした資料を任意のフォルダに置いてよいですが、講義中のコマンド

は自分が資料を置いたディレクトリを指定するように書き変えてください。 

・フォルダ配置完成後の画面は、下記のようになります。 

 

 

〇：Mac用バイナリ（ソフト）の準備と解凍 <対象: Mac> 

・本講義では各解析で使用するソフトウェアが各解析のフォルダに同梱されています。その中には

Linux 用のバイナリ（ソフトウェア）形式で用意されているものがあります。Mac の場合はこれらを

Mac用のソフトウェアに置き換える必要があります。具体的には以下のファイルになります。 

   {自分の決めたフォルダ}/SummerSchool/GenomeDataAnalysis1/1KG_EUR/plink 

   {自分の決めたフォルダ}/SummerSchool/GenomeDataAnalysis2/1KG_EUR/plink 

   {自分の決めたフォルダ}/SummerSchool/GenomeDataAnalysis3/SNP2HLA/plink 

   {自分の決めたフォルダ}/SummerSchool/GenomeDataAnalysis4/1KG_EUR/selscan 

・上記で示したバイナリはすべて Linux 用のものであり、Mac では動きません。そのため、これら

のバイナリと同じフォルダに Mac 用のバイナリを用意しています。（zip ファイル名やフォルダ名

に”for_mac”が含まれているファイルやフォルダになります） 

・用意した Mac 用バイナリを上記 4 つのバイナリと置き換えてください。もとのバイナリは削除い

ただいても、名前を変更して保持していただいても構いません。 

 

〇：ファイルの拡張子の表示設定 

・拡張子とは、ファイルの種類を識別するためにファイル名の末尾に付けられる文字列で、例えば

下記ファイル名の青字部分が相当します。 

  xxx.txt 
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  xxx.log 

  xxx.exe 

・本演習では、多彩な種類の拡張子が付与されたファイル（主にテキストファイル）を扱います。 

・Windows の初期設定では拡張子

が表示されませんが、ファイルの

拡張子を識別可能にするため、拡

張子が表示されるようにします。 

・フォルダの Explorer 画面から、

「表示」 タブを選択し、 「ファイル

名拡張子」にチェックを入れてくだ

さい。Windows11 （ 右画像 ） と

Windows10（下画像）で外観はや

や違いますので注意してください。 

 

 

・Mac の人は以下の手順になります。Mac の Finder で、「Finder」＞「設定」と選択してから、「詳

細」をクリックします。 「すべてのファイル名拡張子を表示」を選択するか選択を解除します。 

 

〇：インストールが必要なソフトウェア 

・演習の実施に際して、下記ソフトウェアのインストールが必要になります。 

テキストエディタ 

R（Windows用） 

WSL2 

WSL2（Mac は備え付けの Linux（Unix）環境）の環境構築（Java、Linux 用 R、csh、

Anaconda） 

※2020 年度までの夏の学校では、Windows 上の linux 環境として Cygwin を使用していまし

た。2021年度から、Windows 10以降に実装されているWSL2を使用しています。 

※Cygwin の環境設定方法も参考資料として載せますので、32bit 版の Windows10 や

Windows 8以前のWindowsを使用の方、WSL2をインストールできなかった方はそちらをご

参照ください。 

※演習内容の一部はWSL2環境のみで実行可能となり、Cygwin環境では実行できません。 

※macを使用されている方は、macに備え付けの Linux（unix）環境を使用してください。 

補足 

・下記ソフトウェアについては、インストールは不要です。 

Window11の場合 

Window10の場合 
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AWK：WSL2および Cygwinインストール時にあわせてインストールされます。 

Python：WSL2および Cygwin インストール時にあわせてインストールされます。 

PLINK、SNP2HLA、selscan、PRSice、LDSC：演習データ一式に実行ファイルが予め含まれ

ています。 

 

〇：テキストエディタのインストール 

・本演習には、多彩な種類のテキストファイルを開く作業が含まれます。 

・Windows にデフォルトでインストールされているテキストエディタだと動作が安定しないため、追

加でのインストールを推奨します。 

・代表的なテキストエディタを下記に挙げます。インストール方法は、各ソフトウェアのwebサイトを

参考にしてください。 

  秀丸エディタ 

  https://hide.maruo.co.jp/software/hidemaru.html 

  ※シェアウェアのため、ライセンス購入が必要になります（4,400円）。 

 

  TeraPad 

  https://tera-net.com/ 

  ※フリーウェアのため、無料です。 

 

  Notepad++ 

  https://notepad-plus-plus.org/downloads/ 

  ※フリーウェアのため、無料です。 

 

〇：Windows版 Rのインストール 

・統計ソフトウェア RのWindowsへのインストールが必要になります。 

・本演習の実施内容は、バージョン 3 以降でしたら概ね実行可能になります。古いバージョンをイ

ンストールされている方は、最新バージョンの再インストールを推奨します。 

・下記Webサイトから、使用環境（Windows, mac）にあわせたバージョンをダウンロードし、インス

トール作業を実施します。 

https://cran.r-project.org/ 

〇：WSL2のインストール（Windows10/11ユーザー） 

・WLS2 は、Windows PC 上で仮想の Linux 環境を立ち上げるシステムです。Windows 

Subsystem for Linux 2の略で、マイクロソフト純正の仮想 Linux環境です。 

・配布資料の「SummerSchool¥__for_install__」にある「1_WSL2installation.txt」ファイルに主

要なインストール用コマンドを記載していますので、それらをコピーして使用してください。 

・Windows用の設定です。macは対象外になります。macの場合は、コマンド入力可能な「ターミ

https://hide.maruo.co.jp/software/hidemaru.html
https://tera-net.com/
https://notepad-plus-plus.org/downloads/
https://cran.r-project.org/
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ナル」が最初から入っており、そちらで同様の操作が可能です。（macは Unix系統のOSである

ため特別な設定をせずに Linuxのようにコマンドを実行できます。） 

・Windowsの PCでも、Windows8以前の OSではWSL2をインストールすることができません。

またWindows10 でも 32bit 版では WSL2に対応していないため、後述の Cygwin をインストー

ルして使用してください。WSL2の導入がうまくいかない場合も Cygwinを使用してください。 

 

インストール手順 1: Windowsの更新 

・WSL2 のインストールには Windows 10 のバージョンが 2004、ビルドが 19041 以上であること

が最低限必要です。そのため、事前の Windows の最新アップデートが必要になります。

Windows11を使用している場合も、Windowsを最新版に Update してください。 

・PC の状況にも依りますが、Windows の最新アップデートに数日かかる場合もあります。夏の学

校の開始日に間に合うよう、余裕を持って予めのアップデート作業をお勧めします。 

・スタートメニューの検索バーに「winver」と入力すれば Windows のバージョン情報を確認するコ

マンドを選択することができます。 

・Update はスタートメニューの検索バーに

「windows update」と入力すると、「Windows 

Update の設定」が表示されるのでそこから行う

ことができます。右図のように「更新プログラム

のチェック」を行った上で更新を行います。 

・場合によっては一度のアップデートでは最新版

にならないときがあります。その場合は同様の

操作で複数回 Update する必要があります。上

記の「更新プログラムのチェック」は何度か行っ

てください。（「最新の状態です」と表示されてい

てもまだ最新の状態でない場合があります） 

・Windows10 を使用されている方は、この過程で

Windows11へのアップグレードを勧められることがありますが、これは無視して構いません。 

 

インストール手順 2: WSL2のインストールと有効化 

・ここではWindowsをコマンドラインで操作する PowerShellというソフトを使用します（以前のコマ

ンドプロンプトに相当します）。Windows の検索バーに「powershell」と打ち込むとアプリに

「Windows PowerShell」と出てくるので起動します。起動するときは、右クリックメニューを開い

て「管理者として実行」を使って起動してください。 

・下画像のような画面が出てくると思います。以下のコマンドを半角で打ち込んでください。 

wsl --install 

インストールが完了したメッセージが表示されます。ここで必ず Windows を再起動してください。

再起動後は自動的にWSL2が起動するので次項の「Linux（WSL2）の設定」に進んでください。 

・下画像はうまく Installが完了した状態です。インストールには数分から数十分かかります。（下画

像はWindow11の PowerSellで、Windows10 と色が違いますが手順は同じです。） 

更新プログラムの 

チェック 
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上記手順がうまくいかない場合 

・PC の出荷時の初期設定の都合上、WSL2 をインストールできない事例があるようです。以下の

URL に解決法が記載されていますが、BIOS（PC の基幹的な設定）の変更など、やや難易度の

高い解決法となっています。BIOS設定変更の経験が無い方は、WSL2ではなくCygwinの使用

をお勧めします。 

https://qiita.com/matarillo/items/98d7452967987fe5d633 

 

WSL2インストール作業の補足 

・WSL2の設定が完了しました。概要を下の図に示します。通常のWindows使用は図上段のよう

に操作しています。Windows10/11では Hyper-V という仮想マシンが実装され、複数の OS（今回

はWindows と Linux）を同時に起動可能となりました。 

〇： Linux（WSL2）の設定 

・前項の再起動後、下画像のようなウィンドウ（以後 Ubuntu と呼びます）が自動的に立ち上がりま

す。ここからWSL2（Ubuntu）の初期設定を行います。 

・スタートメニューを開くと、「Ubuntu」というアプリケーション（ディストリビューショ

ン）がインストールされています。右画像のようなアイコンを探して、クリックすると

Linux（Ubuntu）が起動します。Ubuntuは Linuxを操作するためのソフトだと考え

てもらうとわかりやすいです。初回は上記のように自動的に起動しますが、2 回

目以降はこのアイコンを選択して起動します。また、前項がうまくいったのに Ubuntu の起動に失

敗することがあります。その場合は一度 Ubuntu のウィンドウを消してこのアイコンをクリックして

ください。 

・画面に「Enter new UNIX username:」と出たら、半角英数字で任意のユーザー名を設定してくだ

さい。（下画像参照） 

コマンド 

正常に 

インストール完了 
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・次に「Enter new Unix password:」と出るので、任意のパスワードを半角英数字で入力してくださ

い。セキュリティの都合上、入力したパスワードは画面に表示されませんが、ちゃんと入力されて

います。最終的に下の画像のようになっていれば起動成功です。

 

・ Ubuntu の設定を行います。演習では、用意

されたスクリプトをコピーペーストして入力す

るする場面が多くあります。インストール直後

の初期設定では「Ctrl + V」ショートカットでの

テキストのペーストが出来ません。 

・右図のようにUbuntuのウィンドウ上（タイトル

バー）で右クリックをするとメニューが開きま

す。そこの「プロパティ」を選択すると設定できます。 

・「オプション」タブの「編集オプション」にある「Ctrl + Shift + C/V をコピー/貼り付けとして使用する

(C)」のチェックボックスを有効にしましょう。これで「Ctrl + Shift + V」でテキストをコピーできるよう

になりました。その他にも字の大きさやフォントの設定ができます。 

 

〇: WSL2（Win）/Unix（Mac）へのソフトウェアのインストール<対象：Win/Mac> 

・すでに Anacondaや Docker 等を使用して WSL2上に仮想環境を構築している方は、それを利

用して下さい。一部の演習では Anaconda を使用します。設定ファイル（yml ファイル）から

Anacondaで環境を作成するか、Dockerで同様の環境を構築してください。 

・演習に必要なソフトウェアをWSL2（Ubuntu）にインストールします。インストール時に必要な入力

コマンドは、配布資料「SummerSchool¥__for_install_」にある「2_WSL2software.txt」というフ

ァイルに記載されています。コピーして使用してください。 

 

・コマンドを入力した際は毎回、必ず出力メッセージを読んでください。”Error”や”Warning”などと

表示された場合、コマンドが失敗している可能性があります。 

 

インストール手順 1: リポジトリの説明とリポジトリリストの更新<対象：Win> 

・Linux 上では、インターネット接続環境下であればコマンド入力によりソフトウェアをインストール

可能です。これは「リポジトリ」というソフトウェア配布場所がオンライン上にあり、コマンド入力で

リポジトリ上のソフトを探索・インストールできるからです。 

・リポジトリはオンライン上で日々更新されており、リポジトリ登録ソフトのリストを最新のものに更

新する必要があります。リポジトリのリストの取得には以下のコマンドを入力します。 

ユーザー名の入力 

任意のパスワードの入力（2回） 

正常に起動 
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sudo apt update 

（ここでエラーメッセージが出る人はネットワーク設定に不具合が生じている可能性があります。

「ネットワークに接続できない場合」を参照してください。） 

・sudo コマンドは、Windows における「管理者権限で実行」とほぼ同様の意味です。このコマンド

入力後は、先ほど設定した Linuxのパスワードを要求されます。 

・リポジトリが更新され、オンライン上のリポジトリに存在するソフトはコマンドでインストール可能に

なりました。リポジトリのリストは「/etc/apt/sources.list」に格納されています。 

 

インストール手順 2: Linux用の Rを Linux上にインストール<対象：Win> 

・Windows 環境とは独立に、Linux 環境にも R をインストールします。以下のコマンドを打ち込ん

でください。 

sudo apt install r-base 

・「Do you want to continue? [Y/n]」と問わ

れますので、「Y」を入力してインストール

を継続します。今後もインストールのたび

にこの操作を行います。 

・しばらくしたらコマンドを入力できる画面に

戻るので、そこで「R」と入力してみましょ

う。右図のようになっていればRが正常に

起動しています。 

・「q()」と入力して Rを終了します。ワークス

ペースを保存するか聞かれるので「n」と

入力して保存しないで終了します。 

 

インストール手順 3: JAVAをインストール<対象：Win/Mac> 

・以下のコマンドで JAVAをインストールします。 

sudo apt install default-jre 

sudo apt install default-jdk 

・これで Javaの JDK（Java develop kit）と JRE（Javaの Runtime）をインストールしました。 

・Mac ユーザーはデフォルトで java がインストールされています。「ターミナル」を開いて、以下の

コマンドを入力して javaがインストールされているかを確かめます。 

   java --version 

 出力結果に、例えば ”openjdk 14 2020-03-17” などの java のバージョンが表示されていたら

javaがインストールされています。”java: command not found” などと表示された場合、java を自

分でインストールする必要があります。インターネット等の情報をもとに Java の JDK をインストー

ルしてください。 

インストール手順 4: cshをインストール<対象：Win> 

・Ubuntu ではコマンドを実行する時、自動的に「bash」というソフトウェアで実行しています。演習



遺伝統計学・夏の学校 2025 演習実施手順書 

11 

 

の一部で「csh」というソフトウェアでコマンドを実行するのでインストールします。コマンドは以下の

通りです。 

sudo apt install csh 

インストール手順 5: リポジトリとインストールしたソフトウェアの更新<対象：Win> 

 sudo apt update 

sudo apt upgrade 

・以上の二つのコマンドを実行します。これはインストールしたパッケージを最新版にするコマンド

です。新しいソフトをインストールするたびにこれらのコマンドを実行することが推奨されます。 

 

インストール手順 6: Rのパッケージをインストール<対象:Win/Mac> 

・先ほどインストールした R にパッケージを追加します。R にも独自のリポジトリがあり、コマンド入

力でパッケージをインストールすることができます。 

sudo R 

と打ち込み、 Linux の管理者権限がある状態で R を起動します。R のコマンドで、

install.packages("パッケージ名")を実行すれば、指定したパッケージがダウンロードされます。

今 回 必 要 な パ ッ ケ ー ジ は "ggplot2", "data.table", "optparse", "RColorBrewer", 

"corrplot"の 5パッケージです。 

install.packages("ggplot2") 

install.packages("data.table") 

install.packages("optparse") 

install.packages("RColorBrewer") 

install.packages("corrplot") 

 

のように一つずつ入力していき、パッケージをインストールします。これらのパッケージは R 内で

「library("ggplot2")」のように呼び出して使用します。5 つのパッケージについて、エラーメッセ

ージが表示されることなく呼び出せるかを確認してください。 

library("ggplot2") 

library("data.table") 

library("optparse") 

library("RColorBrewer") 

library("corrplot") 

もしエラーメッセージが出た場合、正しくインストールができていないことを示します。

install.packages コマンドを実行した際にエラーメッセージが出力されているはずですので、確認

してください。また、入力したコマンドに入力ミスがないか確認してください。インストールが終わっ

たら「q()」で Rを閉じます。今回もワークスペースを保存する必要はありません。 

 

インストール手順 7: Anacondaのインストールと仮想環境の構築<対象:Win/Mac> 
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・Python や R における実行環境（バージョン、パッケージ等）を第三者と簡単に共有する方法に、

「仮想環境の構築」という手段があります。一部の演習で Python、R の設定が複雑になるため、

仮想環境構築ソフトの Anacondaを用いて解析環境を設定します。 

（2025年 3月に Anacondaの教育機関向けの利用条件が変更され、研究等、教育目的以外の

利用は有償となりました。） 

・すでに Anacondaをインストール済みの方は、このステップを飛ばしてください。 

・以下のコマンドを入力してください。1 番目のコマンドでインストール用のファイルをダウンロード

し、2番目のコマンドでインストールを行います。（$も入力する必要があります。） 

Windowsユーザー 

wget https://github.com/conda-forge/miniforge/releases/download/24.9.0-0/Miniforge3-24.9.0-0-
Linux-x86_64.sh 

$SHELL Miniforge3-24.9.0-0-Linux-x86_64.sh 

 

Macユーザー (M1/M2/M3/M4) 

curl -OL https://github.com/conda-forge/miniforge/releases/download/24.9.0-0/Miniforge3-24.9.0-0-
MacOSX-arm64.sh 

($SHELL = zsh) bash Miniforge3-24.9.0-0-MacOSX-arm64.sh 

 

Macユーザー (M1/M2/M3/M4以外) 

curl -OL https://github.com/conda-forge/miniforge/releases/download/24.9.0-0/Miniforge3-24.9.0-0-
MacOSX-x86_64.sh 

($SHELL = zsh) bash Miniforge3-24.9.0-0-MacOSX-x86_64.sh 

・自分の Macが M1/M2/M3/M4かどうかは、画面左上のリンゴマーク>「この Macについて」を選

択し、「チップ」に Apple M1, Apple M2, Apple M3, Apple M4のいずれかが表示されているかで

判別できます。 

 

・2 番目のコマンドを実行すると Anaconda のインストールが始

まります。説明文が表示されるので、「Enter」を押し続けます。

右図画面になったら”yes”を入力します。 

・anaconda をインストールするディレクトリの場所が「/home/{ユ

ーザー名}/miniforge3」で良いかを聞かれますので Enter を押

します。この時、次の表示が出るまで一切キーボード操作を行

わないでください。数分かかります。しばらくすると yes/no の入力を求められます。”yes”を入力

します。これで Anacondaのインストールが終了です。 

exit 

と入力して Ubuntuを閉じ、もう一度 Ubuntuを立

ち上げてください。そうすると右図のようにユーザ

ー名の横に (base)の文字が出現していれば

Anaconda のインストールが完了です。万が一

(base)が表示されなったら、以下のコマンドを入

Anaconda の base 環境が起動 
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力してもう一度 Ubuntu を閉じてから開いてください。（$も入力する必要があります。） 

$HOME/miniforge3/bin/conda init 

・Macユーザーは、Mac用の Anaconda3を Anacondaのホームページからダウンロードした後、

Anacondaのインストールをお願いします。 

・Anaconda上に演習で使用するソフトウェアがインストールされた環境を構築します。本演習では、

環境構築に必要なファイルを予め 2 つ用意しています。以下のコマンドでダウンロードしてくださ

い。 

Windowsユーザー: 

wget https://drive.usercontent.google.com/download?id=1JuxxIXBGqmIA25bAxvLd-

MDMY7Umbt2F -O ldsc_setting.yml 

wget https://drive.usercontent.google.com/download?id=1WTKcfQvp0gK7-

LDqoWvF5vscICknKK5d -O seurat_setting.yml 

 

Macユーザー: 

curl -o ldsc_setting.yml 

"https://drive.usercontent.google.com/download?id=1JuxxIXBGqmIA25bAxvLd-

MDMY7Umbt2F" 

curl -o seurat_setting.yml 

"https://drive.usercontent.google.com/download?id=1WTKcfQvp0gK7-LDqoWvF5vscICknKK5d" 

 

・ダウンロードしたファイルを用いて、以下のコマンドで環境構築を実行します。 

   conda env create -f ldsc_setting.yml 

   conda env create -f seurat_setting.yml 

M1/2/3/4 Mac ユーザーの方は、以下の通りコマンドの最初に ”CONDA_SUBDIR=osx-64 ” と

いう文字列をつける必要があります。 

CONDA_SUBDIR=osx-64 conda env create -f ldsc_setting.yml 

CONDA_SUBDIR=osx-64 conda env create -f seurat_setting.yml 

 

この行程は 1~数分で終了しますが、環境によっては 1時間以上かかることがあります。 

Mac の Anaconda でも同じ yml ファイルを使用することができます。Mac ユーザーは、自分が資

料を置いたディレクトリを指定するように書き変えてください。 

・以下のコマンドを入力して「ldsc_env」という環境を起動しましょう。 

conda activate ldsc_env 

右図のように、ユーザー名の左側に構築した環境

名が表示されれば、環境の構築が正常に完了して

います。次のコマンドで一度この環境から抜けて

base環境に戻りましょう。 
Anaconda の ldsc_env 環境 

https://drive.usercontent.google.com/download?id=1JuxxIXBGqmIA25bAxvLd-MDMY7Umbt2F
https://drive.usercontent.google.com/download?id=1JuxxIXBGqmIA25bAxvLd-MDMY7Umbt2F
https://drive.usercontent.google.com/download?id=1WTKcfQvp0gK7-LDqoWvF5vscICknKK5d
https://drive.usercontent.google.com/download?id=1WTKcfQvp0gK7-LDqoWvF5vscICknKK5d
https://drive.usercontent.google.com/download?id=1JuxxIXBGqmIA25bAxvLd-MDMY7Umbt2F
https://drive.usercontent.google.com/download?id=1JuxxIXBGqmIA25bAxvLd-MDMY7Umbt2F
https://drive.usercontent.google.com/download?id=1WTKcfQvp0gK7-LDqoWvF5vscICknKK5d
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conda deactivate 

次にもう一つの環境である「seurat_env」も起動してみましょう。 

conda activate seurat_env 

ユーザー名の横に「（seurat_env）」が表示されれば環境は正しく構築されています。 

最後にこの環境を終了し、Anaconda も終了しましょう。 

conda deactivate 

このコマンドを 2回入力してください。すると(base)の文字が消え Anaconda を終了できます。 

・これで、WSL2 を用いた Linux 環境の導入、演習に必要なソフトウェアのインストール作業は終

了です。ウィンドウを閉じるか、「exit」コマンドでWSL2（Ubuntu）を終了しましょう。 
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〇: WSL2上でインターネットに接続できない場合の対処方法(その 1) 

・「sudo apt install」のコマンド実施時にエラーが発生する事例が報告されています。WSL2 側の

DNSサーバー設定の不具合が原因で、以下エラーメッセージが表示されることがあるようです。 

Err:1 http://archive.ubuntu.com/ubuntu bionic InRelease 

Temporary failure resolving 'archive.ubuntu.com' 

・ 「 C:¥SummerSchool¥__for_install__ 」 にある 「 4_network_problem_win10.txt 」 または

「4_network_problem_win11.txt」のコマンドを実施することで解決可能です。ファイル名から

わかるように、それぞれ Windows10 と Windows11 での対処法になっています。自分の PC の

OSに合わせて使用してください。 

 

手順 1: WSL2の"/etc/"フォルダに、wsl.conf を作成する（Window10/11 共通） 

・WSL2(Ubuntu)で以下のコマンドを実行します。 

sudo cp /mnt/c/SummerSchool/__for_install__/network_problem/wsl.conf /etc/ 

・wsl.conf という設定ファイルを/etc/という Ubuntu の設定が入っているディレクトリにコピーしまし

た。コマンド実行後にウィンドウを閉じてWLS2を終了しておきましょう。 

 

手順 2: WSL2を再起動する（Window10/11 共通） 

・WSL2(Ubuntu)ではなく PowerShellを使用します。Windowsの検索バーに PowerShellと入力

してパワーシェルを起動します。以下のコマンドを実行してWSL2を終了します。 

wsl --shutdown 

・次にWSL2を再起動するコマンドを実行します。コマンドは以下の通りです。 

wsl 

・WSL2の再起動を確認後、PowerShellを閉じます。 

 

手順 3: resolv.conf を書き換える（※Windows10 と 11でコマンドが違います！） 

・WSL2上で実施します 

・元の resolv.confの名前を変更して控えておきます。 

Windows10の場合 

sudo mv /run/resolvconf/resolv.conf /run/resolvconf/resolv_original.conf 

Windows11の場合 

sudo mv /mnt/wsl/resolv.conf /mnt/wsl/resolv_original.conf 

・次に配布資料中に用意された resolv.conf をこのディレクトリに移動させます 

Windows10の場合 

sudo cp /mnt/c/SummerSchool/__for_install__/network_problem/resolv.conf /run/resolvconf/ 

Windows11の場合 

sudo cp /mnt/c/SummerSchool/__for_install__/network_problem/resolv.conf /mnt/wsl/ 
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・以上がネットワークに接続できない時の対処法になります。対処後、再びWSL2へのソフトのイ

ンストールを進めてください。 

 

〇: WSL2上でインターネットに接続できない場合の対処方法(その 2) 

・所属されている機関や施設によってはプロキシを介してインターネットに接続している場合があり

ます。その場合、WSL2にソフトをインストールする際の apt コマンドや Anacondaで環境構築を

行うときにエラーが出る時があります。 

・この場合、aptや Anacondaそれぞれにプロキシ設定をしなければなりません。viエディタ、もしく

は vim エディタなどの Linux 用テキストエディタを使用しなければならず、対処法も煩雑なので、

プロキシ環境でないご自宅等での参加をお勧めします。 

・プロキシ設定を行いたい場合は以下のWebページが参考になります。 

https://qiita.com/Gushi_maru/items/5ba23d997e32abc98620 

https://hirojinblog.work/anaconda-proxy/  
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（参考資料：Windows 8 以前を使用されている方や、WSL2 のインストールに不具合が生じた場

合に、Cygwin環境設定を記載します。） 

 

〇：Cygwinのインストール 

・Windows PC上で Linux疑似環境を提供するソフトウェアです。 

・CygwinはWindows用のツールのため、macはインストール対象外になります。macの場合は、

コマンド入力可能な「ターミナル」が最初から入っており、そちらで同様の操作が可能です。 

・演習の一部で扱う解析ツール（例：LDSC）については、Cygwin上での実施環境の構築に対応し

ていません。 

・下記Webサイトから実行ファイル「setup-x86_64.exe」をダウンロードし、インストール作業を実

施します。 

https://www.cygwin.com/ 

・インストール作業過程における”Choose A Download Site”の項目では、日本国内のサイト

（xx.jp）を選択すると、インストール作業が安定します。 

・”Select Package”では”View”の項目で”Category”を選択して下さい。”All”の右の項目

を”Default”から”Install”に変更して下しさい。この作業により、Pythonや AWK等についてもイ

ンストールされるようになります。選択しない場合、これらのパッケージを改めて追加インストール

する必要が生じます。 

 

・インターネット接続環境にも依存しますが、”All-Install”オプションでのフルインストールには長時

間（～１日）かかる場合があります。夏の学校の開催日程に先だって、余裕をもってのインストー

ル作業をお願いします。 

・Cygwin の全パッケージのインストール（”All-Install”オプション）には、約 70GB のデータのダウ

ンロードとハードディスク容量を必要とします。インターネット回線が安定し、ハードディスク容量

に余裕がある状況下での実施を推奨します。 

・Cygwin上で日本語の表示・出力を可能にする必要があります。下記の作業をお願いします。 

  ①：Cygwinを起動して右クリックで optionsを起動 

  ②：Text → Font → ゴシックを選択 

 

〇：Cygwin上の Rへの ggplot2パッケージのインストール 

・「GenomeData 解析 5」の実施にあたっては、統計ソフトウェア R に「ggplot2」、「data.table」、

「optparse」というパッケージを追加インストールする必要があります。 

・「GenomeData解析 5」は Cygwin環境上で実施するため、Windows ではなく、Cygwin環境上

にインストールされた Rに、ggplot2パッケージをインストールする必要があります。 
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・Cygwin環境上への Rのインストールは、Cygwinインストール時に”All-Install”オプションを選ぶ

ことで自動的に実施されます。 

・Cygwinをインストール後、Cygwinを立ち上げ、下記手順を実施してください。 

①：Cygwin コンソール上で「R」と入力し、Rを起動する。 

 

  

②：R 上で「install.packages(“ggplot2”)」と入力する。その後、自動的にインストール作業が始

まります（ダウンロードサイトは、”38: Japan (Tokyo) [https]”を選ぶと安定します）。 

 

 

③：「ggplot2」のインストール作業が終了します。 



遺伝統計学・夏の学校 2025 演習実施手順書 

19 

 

 

 

④：同様の手順で、Cygwin の R コンソール上で「install.packages(“data.table”)」および

「install.packages(“optparse”)」と入力することで、「data.table」および「optparse」のインスト

ール作業を実施します。 

 

〇：Cygwinへの Java実行環境のインストール 

・Javaはプログラミング言語の一種で、Java で作られたソフトウェアを実行する時に必要になるの

が、Java実行環境（Java Runtime Environment; JRE）です。 

・「GenomeData解析 3」の実施にあたっては、Java実行環境を Cygwin上にインストールする必

要があります。 

・Java実行環境は、下記Webサイトからダウンロード可能です。 

  https://java.com/ja/download/ 

・実行ファイル「jre-8u261-windows-x64.exe」をダウンロードしてクリックすると、インストールで

きます。 

・Cygwin コンソール上で、「java -version」と入力して Java のバージョン情報が出力されれば、

Java実行環境がインストールされたことを意味します。 
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（参考資料：Macの PCを使用している方向けの plink実行時のエラーへの対応に関して） 

 

〇：MacOSに plinkをインストールして実行すると出現することがあるエラーへの対応  

MacOSに plinkなどの一般的にはあまり使用されないツールをインストールして実行しようとする 

と、開発元不明のツールと認識されて消されかけるという問題が生じることがあります。 

対処法は下記 URLの 2024年の PRS workshopの webサイトにある通りですが、和訳したもの 

を下記に記載するので参考にしてください。 

URL：https://www.prsworkshop.net/misc_plink_problem/ 

 

以下、URLの和訳と解説になります。 

MacOSで plinkを実行すると、右図のようなエラーが出現することがあり

ます。このエラーが出現した場合は、「Move to Trash」は押さず、プログラ

ムの実行をまず停止してください。 

その後、ダウンロードしたソフトウェアを実行する権限をシステムに付与す

る手順を実行する必要があります。以下のその方法を記載しますので、ど

ちらかの方法を実行してください。 

 

①：MacOSのデフォルトの設定を変更する 

MacOSではデフォルトの設定として、「Mac App Store からのアプリのみを開く」という 

設定となっていることがあります。 

これがデフォルト設定の場合は変更する必要があります。 

1. System Preferences（システム環境設定）を開いてください。 

2. Security & Privacy tab（セキュリティとプライバシー）の General（一般）に移動して

ください。 

3. Lockをクリックして、パスワードを入力してください。 

4. Identified developersからのアプリも許可するように変更してください。(下図) 

 

https://www.prsworkshop.net/misc_plink_problem/
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②：設定変更後、plinkやその他の未承認のプログラムを実行するための追加の権限を付与する 

1. 再度、System Preferences（システム環境設定）を開いてください。 

2. 再度、Security & Privacy tab（セキュリティとプライバシー）の General（一般）に移

動してください。 

3. ここまでが 1時間以内に起きた場合、Genralのページには Open anyway という

上書きボタンが表示されます。 

4. パスワードを入力し、Open anyway をクリックしてください。（下図） 

5. plinkが実行できるようになるはずです。 

 

 

以下のショートカットでもプログラムの権限を変更でき実行できるという報告があるようです。 

1. User finderで問題となっているファイルに移動してください。 

2. アイコンを右クリックし、openを選択してください。 

3. 警告がポップアップされますが、open をクリックすると、今後もプログラムを実行可能となりま

す。(下図) 

 

 


