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ゲノム構造多型

ゲノム解析のためのソフトウェア

ゲノムデータの情報解析

ゲノム塩基配列データが大量に低コストで得られるようになり、様々な生物の多くのゲノ
ムデータが収集されています。その大量のゲノムデータを疾患原因の解明などに活かす
ために、ゲノムデータ解析手法の研究、ゲノム解析ソフトウェアの開発、統計解析手法の
研究をしています。
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RESEARCHER

個人のゲノムを解析するときには個人のゲノム間の

変異を抽出することが必要です。挿入、削除、逆位な

どの構造多型の抽出の研究をしています。ゲノムの

変異の中で一塩基多型(SNP)と呼ばれる１塩基の違

いはある程度正確に抽出できるようになってきていま

すが、構造多型と呼ばれる大きな変異をNGSの短い

塩基長のデータから正確に抽出するのは困難です。 

NGSデータから構造多型を抽出する手法、PacBio、

Nanoporeの長いリードの活用方法、抽出した構造

多型の解析をしています。　　　　　　　　　　　

　　　　　

ゲノム解析を行うには、解析項目が多いために、既存

のソフトウェアを組み合わせるとともに、新たな解析

ソフトウェアを開発していくことが必要です。

現在、一部の神経疾患の原因になることが知られて

いるタンデムリピート伸長をNGSのリード中のタンデ

ムリピートのヒストグラムを利用して発見するソフトウ

ェアを開発しています。このソフトウェアを利用して、

疾患に関わる新たなタンデムリピート伸長が発見さ

れています。更に新たな解析ソフトウェアの開発も行

っています。


