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研究成呆概要

本研究では、京都大学化学研究所スーパーコンピュータシステムを利用し、スギゲノムの解

読と解析に取り組んだ。

スギのゲノムサイズはヒトゲノム（約3Gb)に比べてはるかに巨大であり、フローサイトメトリーを

用いた既存の解析で約 11Gbという推定が得られていた。また、スギゲノムは極めて頻度の高

い反復配列を持つことが予備解析から判明している。このため、スギゲノムの解析には大きな

計算資源を必要とする。

我々はスギから高分子 DNAを抽出し、 PacBioHiFiリードを得ることでゲノムアセンブリを行

った。この結果、 N50で約 12Mb,合計で約 9Gbのコンティグを得ることができた。さらに

Omni-C技術によって構築したIlluminaライブラリをシークエンシングした結果と合わせることで、

コンティグの 97%を11本の染色体上に配置することができた。

本年度は、このアセンブリ結果を査読論文として発表するにあたり、京都大学化学研究所ス

ーパーコンピュータシステムを用いて解析を行った。具体的にはHiFiリードに対してMerylに

よる k-mer数集計を行い、これをもとに Merquryによるゲノムのホモ接合度推定およびアセン

ブリの完全性の評価を行った。また、遺伝子アノテーションのフィルタリング基準について説明

する図表を論文に掲載するため、計算結果の集計および作図を行った。
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