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DNA配列アセンブリの信頼性向上に関する研究

高速読み取り処理を用いた gigasequencerの性能の飛躍的な向上と低コスト化により、

膨大な DNA配列データの高速な獲得が可能になったことで、読み取り配列の結合過程で

ある DNAassemblyの研究が世界中で盛んにされている。 Assemblyにより生成された結合

配列デ}タはその後、遺伝子の機能推定やタンパク質構造予測、配列相同性検索といっ

た配列解析に用いられる。正しい配列解析には正しい配列データが前提であるため、

assemblyの精度は配列解析の分野においても最も重要な位置づけにある。 Giga

sequencerの読み取り性能は大きく改善されたものの、読み取りミス部位への対応、また

正しい assemblyの実行は現在でも大きな課題となっている。特に与える引数や用いる手

法などの、実行条件への assembly結果の依存は、未知配列の復元である denovo assembly 

において解決すべき大きな課題となっている。

本研究では、実行時に与える引数や用いる条件に左右されない doubleassemblyと、

double assemblyにおける配列結合ノレール獲得に向けた決定木生成のため、以下の提案を

行った。

1. 複数の引数、手法の結果を統合し配列結合ノレーノレを適用した doubleassembly手法

2. Double assemblyで用いる配列結合ルール獲得のための、複数の目的変数による複

合決定木の生成法

上記の提案手法と、従来のアセンブリ手法との比較・従来の決定木との性能比較を行っ

た。その結果、 double.assemblyを行うことで従来手法の課題となっていた、用いる k

値や手法への依存が解消される可能性が確認できた。また doubleassemblyを行うこと

で従来手法よりも長く正しい結合配列の生成が可能となった。さらに複合決定木を用い

ることで、配列結合ルーノレとしての性能が向上し、複合決定木の適用により double

assemblyとしての性能が向上する可能性が高いととがわかった。
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