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１． 本課題の研究の背景、目的、関係するプロジェク

トとの関係 

生物試料における遺伝情報を解析する DNA シー

クエンサー装置が輩出するデータのスループット

はここ数年で飛躍的に増大した。一度の解析で数

十〜数百ギガバイトのデータを生成することが可

能なため、これらのデータを全ゲノムワイドで解

析するためには膨大なストレージと計算コストが

必要となる。本研究課題では、上記の技術をもち

いて、主にマウスの生殖細胞におけるゲノムの化

学修飾状態（シトシンのメチル化や、ヒストンの

修飾）や、遺伝子の発現状態の変化を明らかにす

るため、その解析やデータマイニングに RICC を

もちいる。 

 

２． 具体的な利用内容、計算方法 

本課題が RICC においてもちいるデータは、マウ

ス細胞における ChIP-seq（ゲノムの化学修飾状態）

や RNA-seq（遺伝子発現状態）などのデータで、

マウスゲノム上へのマッピングを完了しているも

のである。これらのデータは、マウスゲノムの領

域毎の遺伝子発現量やゲノム修飾状態を反映した

定量的な情報である。このなかから特定のゲノム

領域（数百万から数千万箇所の領域）における数

値データを抽出する処理を RICC によっておこな

う。 

 

３． 結果 

今 年 度 は 、 NCBI （ National Center for 

Biotechnology Information）に登録されたデー

タをもちいて解析の検討をおこなった。二つの近

交系統間の雑種マウス（遺伝的背景の異なる二系

統のマウス同士を交配させたマウス）における

RNA-seq データをもちいることによって、アリ

ル特異的な遺伝子発現の同定を試みた（アリル特

異的な遺伝子発現とは、父親由来、母親由来 2コ

ピーずつ遺伝子群のなかでもその発現がどちら

か一方に偏っている遺伝子を意味する）。その結

果、これまで論文で報告のあるようなゲノム刷り

込み遺伝子を同定することに成功し、その組織間

比較などが可能となった。これらの解析はすでに

論文報告されたデータをもちいているため、新た

な知見を得ることはできなかったが、この検討に

よって解析パイプラインの構築ができ、新規の

RNA-seqデータへの対応が可能となった。 

 

４． 今後の計画・展望 

今年度確立した解析パイプラインを、新規のデー

タに適用していく。現在、マウス亜種間雑種をも

ちいた新規のRNA-seqデータを取得中であるため、

そのデータをもちいて同様の解析をおこない、上

記結果との比較・検討をおこなう。 
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