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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 

 理研・仁科加速器研究センターRIBF において供

給される高エネルギー重イオンビームを利用した

突然変異誘発法は，生物種を問わず適用可能であ

り，基礎研究ならびに農作物等を対象とした実用

品種の作出に広く応用されている。重イオンビー

ムは従来から利用されているエックス線・ガンマ

線等のと低エネルギー放射線と比較して格段に大

きな線エネルギー付与を有することから，飛跡に

沿って局在した DNA 損傷を誘発すると考えられて

いるが，その実態は不明である。本研究課題では

イネ突然変異体のエクソーム塩基配列データセッ

トに基づいて，リファレンス配列へのマッピング

および複数のアルゴリズムに基づく変異検出を実

施し，重イオンビーム照射がモデル生物ゲノムに

誘発する突然変異の種類（挿入，欠失，染色体再

構成など），変異誘発頻度（ゲノムあたり何カ所

の変異が誘発されるか），および変異領域の範囲

（変異の大きさ）を明らかにすることを目的に，

Hokusai GreatWave および RICC を用いたバイオイ

ンフォマティクス解析パイプラインを実装し，イ

ネ変異体から取得したエキソームデータを用いて

解析した。 

 

２． 具体的な利用内容、計算方法 

 リードデータのリファレンス配列へのマッピン

グ（BWA; Li et al., 2009）および GATK（McKenna 

et al., 2010），Pindel（Ye et al., 2009），BedTools

（Quinlan et al., 2010）による変異検出を行な

うパイプラインを実装し，バッチジョブ管理シス

テムを利用して実行した。また，得られた raw 

results を自作プログラムによりスプレッドシー

ト形式に整形し，変異解析を担当する所内外のグ

ループに提供した。 

 

３． 結果 

 本パイプラインを用いて抽出した変異候補領域

の妥当性を検証するため，炭素およびネオンイオ

ン照射に由来するイネ変異体（計 8 系統）のエキ

ソーム配列を取得して変異解析を実施した。本パ

イプラインを用いて絞り込んだ 117 種類を変異候

補から無作為に抽出した 87 領域について PCR およ

びサンガー法による塩基配列決定を行って変異の

有無を検証したところ，85 領域において実際に変

異が見出され，本パイプラインを用いた変異検出

および絞り込みが有効に機能していることを実証

した。 

 

４． 今後の計画・展望 

 来年度も新規に取得する変異体のゲノム配列情

報に基づく解析を実施するとともに，パフォーマ

ンス向上に向けた各種改修を継続する予定である。

また，シーケンス結果等の一次データの保管先と

して階層型ストレージを利用する。
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