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細菌ゲノムのde novo assemblyと
マニュアルキュレーションによる高品質ゲノムの作成

フィルジェン株式会社 バイオインフォマティクス部

(bsupport@filgen.jpb)



2

de novo assembly

ATGCGCGTAGCGATGACGACA

断片化してシーケンス

ATGCGCGT

断片化された配列からもとの配列を復元
→ de novo assembly
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de novo assembly

ATGCGCGTAGCGATGACGACA

断片化してシーケンス

ATGCGCGT

ATGCGCGTAGCGATGACGACA
ATGCGCGTAGCGATGACGACA
ATGCGCGTAGCGATGACGACA 

1

2
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de novo assembly

完全に元の配列を復元できる場合はほとんどない
→いくつかの断片（コンティグ）に分かれるのが普通
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アセンブリ品質の判断

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

アセンブリ1
・コンティグ3本
・1コンティグあたり平均15bp

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

アセンブリ2
・コンティグ6本
・1コンティグあたり平均8.8bp

アセンブリ1の方がもとのゲノムに近い
→アセンブリ1の方が高品質
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ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

アセンブリ1
・コンティグ3本
・1コンティグあたり平均15bp

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

アセンブリ2
・コンティグ6本
・1コンティグあたり平均8.8bp

コンティグの本数が少なく、各コンティグの長さが長いほど高品質
de novo アセンブリの品質指標の一つであるN50もこの条件で良くなる

アセンブリ品質の判断
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アセンブリの高品質化

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

アセンブリ1
・コンティグ3本
・1コンティグあたり平均15bp

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

アセンブリ1.1
・コンティグ2本
・1コンティグあたり平均18.5bp

コンティグを適切にアライメントして2つのコンティグをマージできれば、
コンティグの本数は減り、コンティグの平均長さを増やすことができる。

→より高品質になる
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ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

アセンブリ1
・コンティグ3本
・1コンティグあたり平均15bp

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

アセンブリ1.1
・コンティグ2本
・1コンティグあたり平均18.5bp

コンティグをアライメントする方法としては、
①BLASTを利用して、コンティグ間のオーバーラップを見つける

②ゲノムが既知の近縁種にマッピングする
などの手法が考えられる。

アセンブリの高品質化
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CLC Genome Finishing Module

CLC Genomics Workbench Premiumに含まれるモジュールの一つ。

コンティグのアライメントを行ったり、コンティグ間のオーバーラップに基づいたコンティグを
マージしたり、コンティグのマニュアルキュレーションを行うためのモジュール
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Align Contigs
de novo assemblyで得られたコンティグの
アライメントを行う

コンティグのアライメント
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近縁種のゲノムを指定し、それをリファレンスとしてコンティグをマッピングするか、
リファレンスを介さずに、直接コンティグどうしのオーバーラップを調べるかを選択できる。

コンティグのアライメント
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各コンティグがどのようにリファレンスにマッピングされたかを確認できる。

コンティグ末端にズームインすると、隣のコンティグとのオーバーラップの有無も確認できる。

コンティグのアライメント
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十分なオーバーラップがあった場合は、Join Two Contigsによりそれらをマージできる。

コンティグのマージ
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ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA
ATGCGCGTAGCGATGACGACAATCGTGTGACGTGA

contig1

contig2

隣接するコンティグの間に数塩基のギャップ
→どちらかがあと十数塩基長ければマージできそう

オーバーラップがない場合
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コンティグにリードをマッピングしたときの 部分のリードを配列を使って、
コンティグの端よりも先の配列を知ることが出来る場合がある。

コンティグの延長
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Align Contigsで出力されるテーブルから、リードをコンティグにマッピングすることができる。

コンティグの延長
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コンティグ

マッピングされたリード

コンティグにリードをマッピングした後、Extend Contigsによりリード配列に基づいて、
コンティグを延長することが出来る

リードの配列に基づいて延長された部分

コンティグの延長
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延長前

延長後

オーバーラップが出現

コンティグを延長し、隣接コンティグとのオーバーラップをつくることができれば、
それを介してさらにコンティグをマージすることができる。

コンティグの延長
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お問い合わせ先：フィルジェン株式会社

TEL: 052-624-4388 (9:00～17：00）

FAX: 052-624-4389

E-mail: biosupport@filgen.jp
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