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研究成果の概要（和文）：申請者は、日本人の全ゲノムシークエンスデータを用いて、（１）第２世代シークエ
ンサーでは解析が困難な領域の特徴を明らかにする。また、（２）それらの領域のゲノム配列を読み取り長の長
い第3世代シークエンサーを用いて決定することにより、解析困難領域の遺伝的多様性を解明することを目的と
して研究を行った。申請者らは、既に日本人108人の全ゲノムシークエンスデータより、解析困難な領域を抽出
した（解析困難な領域は、ヒト標準ゲノム配列に存在しない配列と多様性が極めて高い領域より選出した）。そ
れらの配列を濃縮するためのアレイ（解析困難領域アレイ）を作成し、シークエンスを行うことで、解析困難領
域の多様性を調査した。

研究成果の概要（英文）：Recent progress of DNA sequencing technology enables us to sequence whole 
genome. However, read length of the current DNA sequencers are short, and therefore repetitive 
regions and non-reference genomic regions can not be analyzed. To examine the polymorphism of 
repetitive regions and non-reference genomic regions, we collected unmapped reads from human whole 
genome sequence data, and designed capture probes to obtain DNA from these regions. We sequenced the
 collected DNA with a long read sequencing technology. We identified genetic variation in the 
repetitive and non-reference genomic regions.
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１．研究開始当初の背景 
近年の著しいシークエンス技術の発展によ
り、個人ゲノムシークエンスが可能となった。
超並列シークエンサーの発展は著しく、第 2
世代シークエンサー（いわゆる次世代シーク
エンサー）を用いると 700 Gbp（ヒトゲノム
の 200倍以上）の塩基配列データを約 2週間
で得ることができる。 
 第 2世代シークエンサーは、ここ数年間で
試薬や機器の改良が進み、シークエンスエラ
ー率が大幅に改善した。そのため、適切な解
析手法を用いると、極めて高い精度で塩基配
列の違いを検出することができる。しかしな
がら、第 2世代シークエンサーには欠点もあ
る。第一に、読み取り長が短いためリピート
領域（繰り返し配列からなる領域）の解析が
困難である。第二に、標準ゲノム配列に対す
るマッピング（位置決め）によってデータ解
析を行うため、標準ゲノム配列に存在しない
領域や、個人間の違いが非常に大きい領域の
解析は極めて困難である。現在、世界的に全
ゲノムシークエンスが多数進行中であるが、
これらの解析困難領域の特徴は全く分かっ
ていない。 
 
２．研究の目的 
申請者は、日本人の全ゲノムシークエンスデ
ータを用いて、（１）解析が困難な領域の特
徴を明らかにする。また、（２）それらの領
域のゲノム配列を読み取り長の長い第 3世代
シークエンサーを用いて決定することによ
り、解析困難領域の遺伝的多様性を解明する
ことを目的として研究を行った。 
 
３．研究の方法 
日本人108人の全ゲノムシークエンスデータ
より、解析困難な領域を抽出した（解析困難
な領域は、ヒト標準ゲノム配列に存在しない
配列と多様性が極めて高い領域より選出し
た）。それらの配列を濃縮するためのアレイ
（解析困難領域アレイ）を作成した。また、日本
人108人の解析困難領域を濃縮して長鎖シー
クエンサーである PacBio RS を用いてシー
クエンスを行った。 
 
４．研究成果 
本研究により、解析困難領域の日本人集団に
おける遺伝的多様性の一端が明らかとなっ
た（論文準備中）。 
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