
G i d N G ti S i B dGenomics and New-Generation Sequencing Based 

Big-Data Biologyg gy

国立情報学研究所・国立遺伝学研究所

藤山秋佐夫



50

60

(T
b
)

公開されているデータ登録量（トップ１０）
（データソース：DDBJ Sequence Read Archive）
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すばる望遠鏡の出力データ量
2002年2月 55.1 GB/night x 365= > 20 PB/Year

天文月報 2002年6月272‐277
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シークエンシングDNA 断片化 DNAライブラリ クローン選抜

11
1μg DNA ~10 molecules        ~

11

ACTGTGTANGT・・・・・
GATGCTAGTGCGA・・
AGCTGATGCGTA・・・
AGCTGTTACGTACG・
ATCGTTGGCATTG・・・ATCGTTGGCATTG・・・
TGCTGTATGTCAG・・

・
・
・

アダプター結合 固定化 増幅 シークエンシング

ゲノムDNA配列決定の流れ
上が典型的なサンガー法によるシークエンシング過程で、下部に示したのが
次世代型シークエンシングの一般的な過程である。



Advance of the Sequence Productivity（bp/day）
Log(bp)
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900 Read Length（bp） from different sequencing platform
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Next-Generation 
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塩基数（x10    bp）12

次世代シーケンサによる配列データ生産（累計）
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主要ゲノムセンターの設備
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先端ゲノミクス推進センタ先端ゲノミクス推進センター
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生命情報研究センター
比較ゲノム解析研究室比較ゲノム解析研究室


