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１． 本プロジェクトの研究の背景、目的、関係するプロジ

ェクトとの関係 

本研究は、個別化医療を実現するために、DNA、RNA、

エピゲノム、メタボローム、プロテオームなどの情報を統合し、

個々人の遺伝的な傾向と実際の動的な生体情報を組み合

わせ、現在の状態を正確に評価し、将来の疾病予測を行う

ことを目的とする。個別化医療のためには個々人の全ゲノ

ム配列を遺伝子発現データと組み合わせて解析を行う必

要がある。 

全ゲノムシーケンスデータは一人当たり 100G にも及び、

さらに遺伝子発現データは、エンハンサーRNA同定のため

には数億リードのデータが必要であり、計算量が膨大にな

る。大量の計算のために、スーパーコンピュータを利用す

る。 

 

２． 具体的な利用内容、計算方法 

今年度は遺伝子発現制御領域を同定するため、

RASQUAL を用いてヒトのオープンクロマチンの QTL 解析

を実施した。 

 

３． 結果 

あらかじめ同定した 1 細胞あたり約 1M のオープンクロマ

チンピークデータを入力にして、RASQUAL を用いて 10 細

胞分のクロマチン QTLの計算を行った。 

平均 1000個前後のクロマチン QTL を同定した。 

また、同定したクロマチン QTL の妥当性を検証するため、

1 細胞分について異なるピークデータを用いて RASQUAL

の追加解析を実施した。その結果ピークデータの長さを調

整することにより、クロマチン QTL の同定数が 646 個から

746個の約 1.2倍の結果を得ることが出来た。 

 

４． まとめ 

予定していた 29 細胞中 10 細胞分のクロマチン QTL の

計算が完了し、平均 1000個程度のクロマチン QTLの同定

を行った。 

また、ピークデータの長さを調整することによりクロマチン

QTLの数が増える可能性があることを確認した。 

 

５． 今後の計画・展望 

今年度までに完了しなかった残り 19 細胞分の

RASQUAL の実施、およびピークデータを調整した追加解

析を実施し、より精度の高いクロマチン QTL を同定するた

め解析作業を継続する。 

 

 

６． 利用がなかった場合の理由 

 


