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Shinyとは?
• Shinyは，Posit PBC （旧Rstudio Inc.）によって開発された，

対話型ウェブアプリケーションを簡単に構築できるパッケージ
である。

• 2012年にRパッケージとしてのShinyがリリースされ，2022年
にはPythonライブラリとしてもShinyがリリースされている。



https://shiny.posit.co/







Shiny基本構造
• Shiny アプリを動かすには，基本的な構造として，データ処理

のためのserverとパラメータ操作のためのuser interfaceの 2 
つのファイルを作る必要がある。

#server
server <-

shinyServer(function(input, output) {
output$table = renderDataTable(admiral::admiral_adsl, filter = "top“
})

#user interface
ui <-

shinyUI(fluidPage(
titlePanel("ADSL"),
dataTableOutput("table")
))

# run the app
shinyApp(ui, server)
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Shiny基本構造

非常に短いスクリプトで，検索，ソーティング，
フィルタリングが行えるデータテーブルのアプリケー
ションを表示させることができる。
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例:臨床検査値のプロット



アプリケーション



user interface (ui.R)server (server.R)
library(plotly)
library(pharmaversesdtm)

ui <- fluidPage(
titlePanel("Laboratory Data (SDTM.LB)"),
sidebarLayout(

sidebarPanel(
selectInput(

"select", label = "Lab Test",
choices = unique(lb$LBTEST)

),
),
mainPanel(

plotlyOutput("plot")
)

)
)

library(dplyr)
library(ggplot2)
library(plotly)
library(pharmaversesdtm)

server <- function(input, output) {
output$plot <- renderPlotly({

data <- lb |>
left_join(dm, by = c("STUDYID", "USUBJID")) |>
filter(LBTEST == input$select)

p <- data |>
ggplot(aes(x = LBDY, y = LBSTRESN, color = ACTARM)) +
geom_line(aes(group = USUBJID)) +
labs(x = "Study Day", y = "Value")

ggplotly(p)
})

}

コード
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