
Mi-Genoの使い方
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インストール
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✔ Install Docker

✔ Run Docker Desktop

✔ Download Mi-Geno

✔ Run Docker Desktop

Mi-GenoはDocker上で動くシステムなので、最初にDocker Desktopをインストールをし、立ち上げてください。

その後にMi-Genoをダウンロードします。



Docker Desktopの入手は下記のサイトから
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https://www.docker.com/

Mi-Genoを動かす前に、必ずDocker Desktopを立ち上げてください。

その後にMi-Genoをダウンロードします。



Mi-Geno
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Mi-Geno のバッチファイルをダウンロード
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Mi-Geno Docker イメージのビルド
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ZIPファイルがダウンロードされるので、解凍後、お使
いのOSの名前がついているファイルをクリック

コマンドプロンプトが自動的に開き、Mi-Genoの
Docker Imageのダウンロードとビルド（立ち上げ）
が開始されます。

Windowsでは警告メッセージが出ますが、承認して
進んでください。



Mi-Genoの立ち上げ
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コマンドプロンプトに「type http://localhost:8002」と出て
きたら立ち上げ終了です。ウェブブラウザから
http://localhost:8002にアクセスしてください。

http://localhost:8002/
http://localhost:8002/


Mi-Geno
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データ登録とデータ編集の２つの入り口



データ格納の構成
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VCFファイル参照ゲノム配列にリードをマップして作成される

サンプル１

サンプル2

同じ参照ゲノムに由来するVCFファイルは統合できる 異なる参照ゲノムに由来するVCFファイルは統合できない

〇 ×

サンプル3

参照ゲノム配列ごとにvcfファイルを登録する



ゲノム配列の登録

Plant GARDENに登録されてい
る配列から呼び出し

任意のfastaファイルをUpload

配列登録後、登録リストから配列を選ぶ



vcfファイルの登録
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ｖｃｆファイル
ｇｚ圧縮しているvcfファイル

✓ ファイルは１つずつ登録
✓ Reference配列が選択されてい
ないと登録されない



登録したファイルの確認
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配列を選択してvcfファイルリスト
をクリック

参照ゲノムに紐づいたvcfファイル一覧
変異数、サンプル数、パラメータが確認できる



サンプル名の編集
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直接入力・もしくはCSVでリストを作成→Uploadして変更

注意！直接入力ではカーソルを表の外に出して一回クリック
選択の青色を消したあと、Save New Namesを押します



フィルタリング
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データフィルターを選択
→主要パラメーターの分布を表示
QUAL、DP, GQ, Max-Missing

表示領域の変更

フィルタリング条件を選
んでApplｙ



VCFファイルの結合
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最初にvcfファイルリストで結合するフ
ァイルを選ぶ→vcf結合

VCF結合のタブで染色体（Scaffold
配列）を選ぶ→Select Sequence

サンプルの選択
１配列を選択した場合、ポジショ
ン指定もできる

結合されたファイル
・同一サンプル名のデータは１つにまとめる
・パラメーターは共通のパラメーターの実表記される
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