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ex) 約300kbpの領域に、特定のファミリーに属する、
7つのexonをもつ9つの遺伝子が密集

1. ゲノムアノテーション
2. ゲノムブラウザ RoomD

16:55

RoomE
17:10

結果：移植性に優れた、２つの仮想化コンテナを構築

注目したい遺伝子は、
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しばしば正確な決定が難しい



その他のベンチマーク

• 大部分の遺伝子座は捉えることができた
（NT-LV > 98%）

• 15.5% 程度の遺伝子は、近縁種のタンパクから
正確に予測された

• 少数のRGN分割 or 結合のエラーの低下が見られた

• 対象種の90%程度の相同性を有する配列がDBにあれ
ば、高精度（>96%）にエクソンをモデル化

• 対象種の50%程度の相同性を有する配列がDBにあれ
ば、大部分（>97%）の遺伝子座を推定できる

• PGAは、膨大なタンパクDBから、遺伝子モデルの予
測に有用なタンパク配列を抽出している

• 既存のパイプラインへ protein evidence として利
用するだけでも、精度向上が期待できる
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アノテーションパイプライン ⇒ ゲノムブラウザ

パイプラインから出力された データフォルダ を、
ゲノムブラウザ用のコンテナ にバインドすることで、
ユーザは自身のコンピュータ上に手軽にゲノムブラウザを立ち上げることができる
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Bam,
BigBed,
BedTabix,
PAF,
Gff3,
TwoBit,
fai,
BgzipFasta,
GC,
Vcf,
etc …



エクソン領域、およびリピート配列 5

• エクソン領域の大部分にはリピートは含まれない
• シンプルリピートな若干のリピート配列が含まれることはある（赤線部）

特定のエクソンに類似した配列が、大量に存在するとき、
そのエクソン領域をリピートに認定してしまう場合がある



遺伝子クラスターにおける“RGN-data”の例
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• 最終的な予測遺伝子数 = 6
• RGN数 = 8 (うち 2つ はノイズ)
• 予測された遺伝子モデルのうち、末端がかけている場合、RGNを左右に伸長する

RGN作成には ゲノム配列上のタンパクアライメントに対する Dynamic pregaming が使われる
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A1 A2 A3

20 50 25 bit score
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ペナルティ（候補シフト）

ペナルティ（配列ドロップ）

Scaffoldごとにスコアの最大値を与える、
タンパクアライメントの集合（≒ RNG）を求める。




