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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 

本課題では、RICC 上に次世代シーケンサーのデ

ータ解析パイプラインを構築することを目的と

した。次世代シーケンサーは一度の実験で、数百

Gb のデータを出力する。このデータを高速にデ

ータ解析し、生物学的な知識に結び付けるには、

大量の計算リソースが必要とされる。次世代シー

ケンサーのデータは生体サンプルや遺伝子単位

など細かいユニットに分割することができるた

め、計算も RICC のように大規模な CPU 数を誇る

コンピュータで分散計算しやすいデータである。

これらのことから、私は RICC を利用し、次世代

シーケンサーデータに対して一連の解析が行え

るようデータ解析パイプラインを構築すること

を目指した。特に、タンパク質がゲノム上のどの

位置に結合しているかを調べることができる

ChIP-seqのデータ解析パイプラインを RICCに構

築する。さらに 1 細胞 RNA-Seqのデータ解析パイ

プラインの研究開発を行う 

２． 具体的な利用内容、計算方法 

昨年度まで構築してきた 1細胞 RNA-Seqのデータ

解析パイプラインをデータ解析パイプライン管

理ソフト Galaxy 上に再構築した。これにより、

ウェブインターフェイスを利用して、RNA-Seqの

データ解析が実行できるようになった。さらに、

Galaxy 上でデータ解析パイプラインが実行でき

る仮想計算機イメージを構築した。また昨年度に

はなかった遺伝子発現差解析のツールをパイプ

ラインに組み込んだ。 

３． 結果 

胚性幹細胞と原始内胚葉様細胞の 1細胞 RNA-Seq

データを用いて、発現差解析を行った。その結果、

発現差のある既知の遺伝子をすべて発見するこ

とができた。この解析環境を仮想計算機イメージ

として構築し、ビックデータクラウドにて正常な

動作を確認できた。 

４． まとめ 

1細胞 RNA-Seqデータ解析パイプラインを Galaxy

上に再構築し運用した。さらに仮想計算機イメー

ジを構築した。 

５． 今後の計画・展望 

新システムでの仮想マシン実行テストが可能で

あれば行いたい。 

６． 利用がなかった場合の理由 

ビックデータクラウドを利用して開発を進めた

ため。 
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