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1. 背景 

ゲノム DNA は、デオキシリボ核酸で構成された巨大分子である一方で、4つの塩基によっ

て描かれた巨大な生命の設計図である。このゲノム上の DNA やヒストン等のタンパク質が

メチル化、アセチル化等の化学修飾を受けることで、遺伝子の発現状態が調節される。生

物個体を構成する個々の細胞がもつゲノム修飾の総体をエピゲノムと呼ぶ。受精から発生

を経て老化に至るまで遺伝子が適切に働くためには、エピゲノムの制御が重要である。ゲ

ノムプロジェクトの完了により DNA の塩基配列情報の解読がなされた今、エピゲノム情報

解析の時代が到来している。これまでは、ゲノム情報はヒト固有の 27 億文字の塩基配列、

テキストファイルにして 2GByte 程度の情報をもとに、エピゲノム解析では、その情報が

いかに使われているかという視点での解析が行われ、27 億文字のどの箇所が、いつ、ど

のように使われているかという、多面的かつ網羅的な解析が行われていた。現在明らかに

なっているエピゲノム情報だけでもヒストン修飾が 150 種類以上、DNA 修飾が 6種類以上

と多岐にわたり、60 兆個の細胞がこれらのさまざまな修飾を受けているといわれる。そ

こで個々の配列、また細胞毎の異なる修飾の組み合わせ数を考慮するとなれば、エピゲノ

ム情報を構成する空間はきわめて広大であることが理解できる。これまでは、この広大な

情報の空間のごく一部分しか見ることができなかったが、次世代シークエンサーの登場に

より、ゲノム情報に匹敵するデータサイズの個別のエピゲノム情報を短時間で取り出すこ

とが可能になった。一方で現在、得られる情報量の爆発的な増加に伴う計算資源や解析デ

ータを保持するためのストレージ資源の不足は、本分野において大きな問題となっている。

特に、九州大学も参画している国際エピゲノムデータのデータ公開が３月より本格化し、

その件数は一気に５０００件を突破した。本データ量は、概算で 2.5PB に達する。本プロ

ジェクトでは、医学生物学研究者が優れた計算資源であるスパコンを活用することで効率

の良いエピゲノム解析を行うモデル系の構築を目指した。 

 

2. 計算パイプラインの構築とその実行環境の整備 

4 年目にあたる本年度では、外部データとの対応解析並びにデータ解析パイプラインの安

定稼働、計算パイプラインのバージョンアップを図った。九州大学内には現在 5台の次世

代シークエンサーと呼ばれるゲノム、エピゲノム解析装置が設置されている。今年度はこ

のうち３基に解析が集中して行われた。。これら装置は P&P プロジェクト A タイプ（ゲノ

ム、エピゲノム解析拠点構築プロジェクト）により稼働支援が行われ、公募研究も 7件展

開された。今年度は独自の試みとして、新学術領域「クロマチン動構造」、「幹細胞老化」



「性差」「転写サイクル」の４領域の解析が主に解析され国内において屈指の解析拠点と

なっている。海外からは、米国、シンガポール、韓国より解析依頼を受けており、現在解

析を行っている段階である。また、九州大学における大規模情報処理解析拠点の構築への

ウェット面での支援は継続的に行われており、ドライから実験科学であるウェット面まだ

一貫したサポートを得ている。一方で、我々医学研究院シークエンスセンターとして、外

部解析の依頼が今年度は大きく増加し、拠点の受け入れ可能解析件数を大幅に超えている

ため受け入れ件数の制限を導入せざるを得ない状況になっている。次世代シークエンサー

が生み出すデータ量は昨年度は、解析パイプラインの見直しによりデータ量の圧縮、要約

化を行い、トータルでは 500TB を突破したているが、受け入れ制限により大きなデータ量

の変動はない。また、昨年同様に、解析後のデータの元データを削除する等を行っている

ため常時保存に必要なストレージ容量は 50TB 程度に抑制されている。また、これらのデ

ータは、同様に、国際データベースに、本年度よりほぼ全て登録の義務付けを行っており、

ストレージの有効利用については一定の目途が立っている。次世代シークエンサーのデー

タフォーマットについても、FASTQ あるいは BAM フォーマットの導入で一般化の目途が立

っており、最近では塩基配列データではなく、染色体座標に対するマトリクスデータとし

ての登録が進んでおり、データサイズの縮小化が進みつつある。この縮小については現在

議論がなされており、一般化されるまではいましばらく時間がかかることが予想されてい

る。これをうけて本プロジェクトにおけるデータ解析では、1)FASTQ データの作出、2)マ

ッピングによる BAM データ、3)染色体座標に対するマトリクスデータ(bw フォーマット)

の３つの作製を行うことに特化している。これら解析データは圧縮され、前述の国際デー

タベース(DNA DATA BANK OF JAPAN, DDBJ)に登録される元データ FASTQ に加えて、米国国

立生物学情報研究所で公開されている Gene Expression Omnibus(GEO)で解析の詳細につ

いての説明と、解析結果とともに公開が促進されている。特に今年度からは多くの生物系

学術誌が元データの公開のみならず、解析途中そして、最終解析結果データを GEO 経由で

の公開を義務付けたことから今後３つのデータ解析が本拠点解析での主流となることが

考えられる。本プロジェクトでは、学内で産出されたデータを hakozaki,tatara 上に転送

し、1次解析による FASTQ の作製から最終解析までをサンプル毎・条件毎の処理単位で並

列実行を行うパイプライン構築を行った。情報解析パイプラインは、主に Ruby および

Parallel Job Organizer を 用 い て 、 オー プ ンソ ー ス の ソ フト ウ ェア で ある

bowtie/tophat/macs/samtoolsおよび独自に開発した解析プログラムを適宜目的に応じて

組み合わせることで構築した。多くのデータは国際データベース登録されているが、論文

未発表の段階が多く、今後の追加解析等の要望に応えていく必要がある。 



 

3. 解析パイプラインによって得られた成果と現在抱える問題について 

本パイプラインの構築により、現在までに 3000解析を超え、配列情報のデータ総量は 50TB

を超える。また国際データベース登録件数は平成27年 4月現在で2300解析を超えている。

一方で、学術論文としての公開規定が大幅に変更されデータ解析パイプラインを変更する

こと、そして、論文執筆に当たっても、日に日に増す外部データとの比較解析が査読者よ

り求められることが増えており、外部データとの比較を如何に効率的に行っていくかが課

外となっている。特に、一回に比較すべき外部データの量がペタバイトクラスを超えてお

り今後どのような形で解析を行っていくか、また、どのようなアウトプットで解析依頼に

応えていくか新たな模索を開始している段階である。 
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