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研究成果の概要（和文）：高速なＤＮＡシーケンサー技術の発展により，生物のゲノム，遺伝子のDNA断片の読み取り
を大量，かつ安価に取得する事が可能となった．読み取り速度の向上に伴うデータ産生速度は，計算機の計算速度向上
度を大幅に上回っており，新たな解析アルゴリズムを必要としている．本研究は4元完全線形符号が有効である事を明
らかにする事を目的とした．４元完全線形符号によって類似塩基配列を探索する際の解空間が大幅に削減される事を明
らかにし，ゲノムマッピング，メタゲノム解析に有効である事を示した．

研究成果の概要（英文）：The emerging of the next generation DNA sequencers enables us to get an 
extraordinary amount of DNA short sequences and read their bases. The data size comes bigger and bigger 
year by year and the increase ratio overwhelms the Moore’s law. This requires new algorithms and 
mechanism to manipulate the short read faster. This research proposed that 4-ary perfect linear code 
meets the demand. The DNA sequences are coded to one of the code words of the perfect linear code and we 
proved that it reduces the search space when we try to find DNA subsequences that is one mismatch from 
the query DNA sequence. Then we have shown that the perfect linear code is useful to genome mapping and 
metagenome analyses.

研究分野： 生物情報学

キーワード： ゲノム　完全線形符号　次世代シークエンサー
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様 式

１．研究開始当初の背景
(1) 高速なＤＮＡシーケンサー技術の発展に
より，
読み取り
能となった．この
には，対象となるゲノム配列や遺伝子配列，
メタゲノム由来の場合には多種多様なゲノ
ム配列のいずれかにアライメントを行う必
要がある．しかし，
産生されるデータ量は年々指数関数的に増
加しており，かつムーアの法則で表される計
算機の計算速度向上度を大幅に凌駕してい
る．そのため，常に高速なアライメントアル
ゴリズムの開発が求められている．これまで，
動的計画法，ハッシュテーブル，有限オート
マトン，
が実用に供されてきた．
 
(2)その中でも
たアルゴリズムは，
ＤＮＡ配列と完全一致するゲノム上の位置
を特定するのに有効である
は一致しない配列の探索は不得手としてお
り，Ｎ箇所の塩基が異なると計算時間がおお
よそ「クエリの
ってしまう．
も高速なゲノムマッピング手法が求められ
ている．
 
 
２．
究
目

(1) 
研究の目的は，
アライメントアルゴリズムの基礎を確立す
る事である．そして，そのアルゴリズムの基
礎がゲノムマッピングに有効である事を示
すとともに，ゲノムマッピング以外，例えば
RNA
事を示す事である．
(2)そして，新しいアルゴリズムの基礎として，
DNA
号が有効である事を示す事である．
ACGT
４元(5,3)
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形符号を対象とする．この完全線形符号とは，
言うなれば，長さ５ないしは１８の塩基配列
のクラスタリングである．ただし，各クラス
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(2)次に，４元完全線形符号上の DNA 配列間
の関係性を明らかにした．例えば，4元(5,3)
完全符号において，ある DNA 配列と２塩基置
換の関係にある塩基配列との関係を図示す
る．ある DNA 配列が符号語ある場合，２塩基
置換の関係にある全 DNA 配列は，隣接する 30
個のクラスタに位置する（前ページ下図）．
ある DNA 配列が符号語ではない場合，２塩基

置換の関係にある DNA 配列の関係は，４種類
のクラスタに分類される事を明らかにした．
（下図） 
 
(3) 当該手法をBWTを用いたゲノムマッピン
グソフトウェア Bowtie のラッパーとして実
装を行うその性能評価を行った． 
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