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次世代シークエンサーによる大規模転写産物解析の
自動アノテーションシステム：GIGANT

●研究の目的
●次世代シークエンサーの技術革新が目覚しい昨今、シークエンサーから
出力される大量配列情報をいかに処理して解析するかが問題となって
いる。解析には計算機による情報処理が不可欠だが、一般的な実験系研
究室では、情報解析を適切に実施できる研究者・技術者が皆無、あるい
は不足していることが主な要因である。我々は、この問題への解決策を
提供するため、次世代シークエンサーからの転写産物の配列情報を入力
として受け取ると、個々の配列に自動的にアノテーション情報を付与す
るシステムを構築した。

●研究の成果
●本システムは数百万配列規模の入力に対応している。シークエンサーが
出力したFASTA形式ファイルあるいは、FASTQ形式のファイルをZIP
等で圧縮された状態で本システムにアップロードする。入力配列に対し
て、トランスポゾンや繰返し配列を取り除いて、残った配列を分散処理に
よりゲノム配列にマッピング、転写の由来となった遺伝子を推定する。遺
伝子の推定には、タンパク質遺伝子の情報だけでなく、機能性RNAデー
タベースで網羅的に収集した機能性RNAの情報も使用する。また、利用
者がアノテーション処理の方法をいくつかの選択肢から選択することも
可能で、利用者の目的に応じたアノテーションができるように工夫され
ている。現在対応済の次世代シークエンサーはイルミナ社のGAIIと
Roche社のFLXである。また、対応しているゲノムは、ヒト、マウス、ラッ
ト、ショウジョウバエ。自動アノテーションシステムにはウェブサイト
(http://www.ncrna.org/)にて公開予定である。

●今後の展開
●配列情報のアップロードにおいて、回線速度によっては十分な転送速度
が得られない場合がある。一般的な圧縮プログラムよりも効率よく配列
を圧縮することで短時間の配列情報の転送を実現するシステムも別途
開発中である。さらに、アノテーション処理と、それ以降の処理について
、利用者がワークフローを自由に設計できるよう、生命情報工学研究セ
ンターで開発中の、ワークフロー設計システムと連動させることを計画
中である。

●本技術は、今後次世代シークエンサが、臨床などより一般社会での利用
に供される場合にも必要不可欠な技術である。
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