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第Ⅰ章 序論 

 

 I – i : DNA の発見とゲノム解析の始まり 

ゲノム (genome) とは、1920 年に Winkler によって定義され、遺伝子を意味する 

“gene” とその総体を意味する “-ome” を組み合わせた言葉であり、「(ある生物が

持つ) 全ての遺伝情報」を意味するものとされている。当初ゲノムそのものに注目が

集まる以前には、1869 年の Miescher による DNA の発見ののち、Avery らの実験 [1] 

や Hershey と Chase の実験 [2] から遺伝子の正体が核酸 (DNA) であることが明ら

かになった。そして Watson と Crick による DNA の二重螺旋構造モデル [3] が提唱

され、遺伝情報とは何か、核酸とはどういった組成や構造を持つのかが調べられてい

た。こうして DNA 分子の特徴が知られたのち、次第に DNA の配列 (ヌクレオチドの並

び方) とそこから生み出される機能についての研究、すなわちゲノム解析が進められ

ていった。1976 年に RNA ウイルスであるバクテリオファージ MS2 のゲノム配列 [4] 

が、1977 年にバクテリオファージ phiX174 のゲノム配列 [5, 6] がそれぞれ解読され

た。さらには 1995 年に細菌で初めてインフルエンザ菌 (Haemophilus influenzae) の

ゲノムが解読 [7] されたのを皮切りに、1996 年に出芽酵母  (Saccharomyces 

cerevisiae) のゲノム配列 [8]、1998 年には線虫 (Caenorhabditis elegans) のゲノム

配列 [9]、と次第に生物ゲノムも解読されていった。そして哺乳類で初となるマウスの

ゲノムが解読され [10]、さらには 1990 年からヒトゲノムの完全解読を目標とした「ヒト

ゲノム計画」も 2003 年に完了した。このようにわずか 10 年にも満たない短い期間で

ウイルスゲノムに始まり、ついには我々ヒトやマウスといった哺乳類のゲノムまで

次々に決定されていった。しかし一方で、ゲノムを解読さえしてしまえば、タンパク質

の設計図にあたる遺伝子配列から “生物を生物たらしめる情報” を紐解くことがで

きるという期待とは裏腹に、ゲノム上には遺伝子をコードしない DNA領域、一時期「ジ

ャンク DNA」とも呼ばれた「非コード領域」も数多く存在することが明らかとなった。  



 I – ii : DNA 配列解読技術の発展 

ゲノム解析の潮流が巻き起こる以前から、DNA 配列解読 (シーケンス) には主に

Sanger シーケンス (ジデオキシ法シーケンスやキャピラリー電気泳動シーケンスとも

呼ばれる) が用いられてきた。この技術は 1度の反応で 1 つの DNA断片を読むこと

しかできなかった。そこで生物の全ゲノム配列解析という要望に応えるために、DNA

シーケンスを並列、自動化して行うための機器 (シーケンサー) が開発されていった。

特に Illumina社のシーケンサーは 2005 年頃から導入され始め、それまでのシーケン

サーを遥かに凌駕するスループットを生成できるため“次世代シーケンサー”とも呼ば

れ、現在でも広く用いられている。しかし Illumina シーケンサーの唯一の欠点としてシ

ーケンス可能な塩基長が短い (概ね 300 塩基程度) ことが挙げられ、この塩基長を

超えるほどの反復配列がゲノム中に存在する場合には、ゲノム配列を再現する上で

障害となり得る。そこで 2013 年頃から Pacific Biosciences (PacBio) 社や Oxford 

Nanopore Technologies (ONT) 社によって Illumina シーケンサーより長い塩基長で

DNA を読み取ることができるシーケンサーが開発された。中でも ONT 社によって開

発された MinION は、ナノスケールのタンパク質孔に DNA 分子を通過させることでイ

オン電流の変化を検知し DNA 配列を推定する手法を採用しており、DNA 調製法にも

よるが、長ければ 10万塩基程度まで一回でシーケンス可能である。しかし Illumina シ

ーケンサーにおける蛍光標識を利用した一塩基伸長の検知に由来する精度の高さ

に比べて、MinION はシーケンスの精度が低いという欠点がある。そのため、現在でも

ONT社によってハードウェア、ソフトウェア共に定期的に改善されてはいるが、MinION

を用いてゲノム配列を決定する場合には、まず Illumina シーケンサーから得られた正

確な配列を用いてエラーを修正することから始めるのが一般的とされている。 

 

 

 I – iii : ゲノム・エピゲノム解析の進展 

DNA 配列解読技術の進展に伴って、遺伝子発現量解析や DNA-タンパク質相互作

用、染色体から核内に至るまでのスケールでの DNA の配置や立体構造などに関連

する多くの知見がもたらされることとなった。遺伝子発現量解析では、次世代シーケ

ンサー登場以前から用いられていたマイクロアレイと比べると、遺伝子の事前情報を

必要とせず転写産物を網羅的に取得し解析するトランスクリプトーム解析をも可能に

した。さらに、従来のクロマチン免疫沈降 (Chromatin immunoprecipitation, ChIP) 法 

[11] による DNA 結合タンパク質 (転写因子等) と相互作用している DNA 配列の抽



出や、Chromosome conformation capture (3C) 法 [12] のような DNA の核内での配

置と構造を検出する手法においても、特定の DNA 配列に着目して解析が行われてい

たのに対して、次世代シーケンサーによる網羅的配列解読と併用することによりそれ

ぞれ ChIP-seq 法 [13]、High-throughput chromosome conformation capture (Hi-C) 

法 [14] といった新たな解析へと発展していった。それまでの様々な研究からも、核

内における DNA の局所的な構造・エピゲノム状態及び染色体の構造・核内配置は、

転写制御や複製タイミング、DNA 修復といったゲノムに関連するイベントに重要であ

る [15–22] ことは既に知られていたが、これらの技術革新により、この生命現象をよ

りゲノムワイドに、より高解像に観測することが可能となり、細胞種または細胞周期特

異的な制御への理解を促進することとなった [23–27]。 

前節にも挙げたような近年の目覚ましい技術革新により、多くの研究者が集い、莫大

な資金をかけて特定の生物のゲノムを読む時代は終わりを告げ、それぞれの研究者

が興味のある生物のゲノムや、ゲノムを取り巻く情報も含めて、比較的気軽に読み解

くことができるようになってきている。しかし一方で非モデル生物についてのゲノム解

析については (モデル生物と比べて) 未だ発展途上であり、さらにはモデル生物につ

いても膨大に積み上げられたデータに対して理解が追いついていない部分があるの

が現状である。 

 

 

 I – iv : 本論文の動機 

生命の活動を司る遺伝子の転写制御には、遺伝子領域及びその周辺の制御領域を

内包する塩基配列に依存した DNA の一次構造、種々の分子の結合や修飾により

DNA が三次元的に折り畳まれた局所クロマチン構造、および局所クロマチン構造の

生成・消滅により変化する高次染色体構造などの各階層の構造が、重要な役割を果

たしている。これらを俯瞰して理解するためにはモデル生物と非モデル生物問わず、

また必要に応じて、ウェット、ドライを問わず様々な手法を用いて解析する必要がある。 

そこで本学位論文ではそのような観点より、雌マウス胚性幹細胞における分化開始

に伴う核内構造動態と、バフンウニにおける転写制御を担う特徴的な配列に着目し、

多様な転写制御機構について生物種横断的に考察した。 

  



 I – v : 本論文の構成と各部の概要 

第Ⅰ章 序論 

ゲノム解析の歴史と、その発展に大きく貢献した次世代シーケンサーに触れ、本研究

の動機について紹介した。 

 

第Ⅱ章 「マウス胚性幹細胞の初期分化過程における X 染色体のエピゲノム構造変

化は Xic 対合を促進する」 
雌のマウス胚性幹細胞 (Embryonic stem cell : ES 細胞) が分化誘導された際、それ

に伴って一過的に起こる X 染色体の対合機構を考察した。 

マウス ES 細胞からの細胞分化では、分化過程初期に X 染色体不活性化中心 （X 

chromosome inactivation center：Xic） とよばれる領域間の対合が起こる [28–31]。

近年この対合の形成が、X 染色体不活性化を制御する遺伝子や、核内構造、代謝、

概日時計を制御する遺伝子の発現を制御している可能性が示された [31]。しかしこ

のような Xic 対合の胚発生中における生理的重要性が明らかになる一方で、染色体

で混み合った核内において、Xic および X 染色体同士がどのように互いを認識し接近

するのか、その機序は不明であった。 

最近、マウス ES 細胞の分化過程の観察より、ヒストン修飾の分布や X 染色体におけ

るクロマチンドメイン境界の位置などのエピゲノム状態が、分化開始後 2日で大きく変

化することが見出された [23]。また近年の核内染色体構造動態の理論的研究は、染

色体サイズや局所的ゲノム領域のエピゲノム状態が、核内染色体や染色体内クロマ

チンドメインの位置関係に影響を与える可能性を示唆している。実際、エピゲノム状

態に依存してクロマチンの物理的特性が局所的に異なるとした、不均一性な高分子

鎖で染色体をモデル化することで、シミュレーションにより実験で観察された核内染色

体配置が再現された例も報告されている [32- 45]。よってマウス ES 細胞の分化過程

における Xic 対合の促進も、X 染色体のエピゲノム状態変化に起因する物理的要因

より説明される可能性がある。 

そこで本研究では、マウス ES 細胞 （ES-cell model）、及び Xic 対合が実際に観察さ

れる分化後 2 日目の細胞 （2-day cell model） の核内染色体の粗視化分子動力学

モデルを構築し、分化に伴う核内構造の変化を考察した。各染色体は Hi-C 法で得ら

れたデータ [23] に基づいた、物理的性質の不均一性をもつ粒子鎖で記述した。ES-

cell model と 2-day cell model のシミュレーションから、分化開始後の状態のモデルの

方が、2本の X 染色体が互いに接近する頻度が高くなり、従来報告されている実験結



果が定性的に再現された。さらに、Hi-C データの解析から、未分化の ES 細胞では全

ての染色体の表面に非 Open クロマチン領域が広く分布する一方、分化開始後 2 日

目の細胞では、X 染色体表面のみで Open クロマチン領域が広く分布することが見出

された。 

Open クロマチン領域ではクロマチン繊維や結合タンパク質の体積分率が非 Open ク

ロマチン領域よりも小さいため、Open クロマチン領域は柔らかい領域であると考えら

れる。よって分化後 2日目では X 染色体が常染色体と比べ顕著に柔らかくなっている

と推定された。この推定に基づくと、X 染色体間の排除体積効果は他の染色体間のも

のよりも弱いため、X 染色体同士が隣接するとその対はコンパクトな形状になり得、そ

の結果他の染色体に大きな空間が核内に提供されることで、系全体のエントロピー

が高くなる可能性がある。そこでより簡単化したモデルで系のエントロピーを与える状

態数を見積もると、系の全状態数に対する 2本の X 染色体が隣接している場合の状

態数の比が、X 染色体のみが柔らかい分化後２日目の状況で大きくなった。つまり分

化に伴うエピゲノム状態変化に起因する X 染色体の物理的柔軟性の変化が、X 染色

体の相互接近を駆動し得ることが見出された。 

上記の効果は枯渇力とよばれる力 [46–48] や、剛性の異なるポリマーの相分離を

引き起こす力 [44, 49–53] と同様のものである。本研究により、これらの力が各染色

体内でのエピゲノム状態の変化を通じて調節されることで、核内構造が制御されてい

る可能性が見出された。この知見は、細胞種や細胞周期に依存した動的な核内構造

形成の機序を明らかにする、新たな考察基盤を提供する。 

 

第Ⅲ章 「ロングリードシーケンスを用いた Hemicentrotus pulcherrimus の連続かつ高

分解能ドラフトゲノム配列の構築」 

広島で採集されたバフンウニ (Hemicentrotus pulcherrimus) から単離したゲノム

DNA を用い、バフンウニドラフトゲノムの更新を行った。 

近年の脊椎動物や昆虫、植物に対する Hi-C 法等による細胞核内構造の解析は、各

遺伝子の発現がエンハンサー・プロモーターループ、Topologically associated domain、

A/B コンパートメントなど、様々なシスエレメントや高次構造に制御されることを明らか

にしてきた [14]。 しかしこのような構造の影響の詳細な解析には、連続性の高いゲ

ノム配列が必要である。一方従来の short-read 解析を用いたゲノムアセンブリでは、

ゲノム中に散在する繰り返し配列などの存在により、多くの生物種で遺伝子領域とそ

のシス制御領域を含む連続性の高いドラフトゲノムを得ることは困難であった。例え



ば古くからの初期発生のモデル生物であり、核内染色体ダイナミクス、左右非相称体

軸の確立、中枢神経系の起源の探索 [54–56] など様々な研究がなされているバフ

ンウニのドラフトゲノム （HpulGenome_v1 [57]） でさえ、アリルスルファターゼ （HpArs） 

遺伝子の転写開始点から上流 2kbに位置する Ars インスレーターコア配列 （ArsInsC） 

[58, 59] などのシスエレメントや、初期型ヒストンをコードする遺伝子が数十から数百

のタンデムリピートを形成しているゲノム領域などが含まれていないなど、多くの課題

が残されていた。 

そこで本研究では、ONT 社の MinION を用いてバフンウニ精子由来 DNA の long-

read 解析を行い、その long-read データと HpulGenome_v1 構築に用いられた short-

read データの両方を用いたハイブリッドアセンブリにより、バフンウニドラフトゲノム配

列の更新を試みた。その結果 HpulGenome_v1 と比べ、今回得られた配列では 

Scaffold 数が 16,251 から 2,164へと、N50 が 143 kbから 516 kb へと、 ゲノムとして

の完全性 （BUSCO score） が 86.1 から 96.5へと、トランスクリプトームモデルのマッ

ピング率が 55 % から 76 % へと、アノテーションされたモデル遺伝子数が 24,860 か

ら 36,055 へと大幅に改善され、高いゲノム連続性と精度が実現された。また一方

10,000 以上の非アノテーション遺伝子領域も得られた。これらはノンコーディング RNA

由来遺伝子やバフンウニ特異的な遺伝子である可能性が考えられた。更にこのドラ

フトゲノムには、ArsInsC と 180 以上の ArsInsC 相同配列、及び初期型ヒストン遺伝

子の長いタンデムリピートを内包する２つのゲノム領域が含まれていた。 

本研究ではこのように、より多くの遺伝子モデルとその制御領域、及び高い配列の連

続性を有するバフンウニドラフトゲノムが得られた。ここで初期型ヒストン遺伝子のタ

ンデムリピートを含む領域が２箇所見出されたことは、先行研究でなされたバフンウ

ニの核内蛍光イメージングの結果 [54] より整合しており、発生段階に依存し変化す

る Histone locus body 動態の研究の進展に貢献すると考えられる。また ArsInsC と

相同な配列が 100 以上見出されたことから、脊椎動物ではほぼ CTCF結合配列に

担われていたインスレーター機能が、ウニでは多くのゲノム領域で ArsInsC やその相

同配列に担われている可能性も考えられた。さらに今回得られた新規ゲノム配列は、

バフンウニにおける遺伝子発現を制御する新規シスエレメントの発見とその機序解明

に貢献する可能性も有し、それは広く様々な生物に存在する、多様なシス制御因子

の研究を進展させると期待される。  



第Ⅱ章 マウス胚性幹細胞の初期分化過程における X 染色体

のエピゲノム構造変化は Xic 対合を促進する 

 

 II – i : 概要 

X 染色体不活性化中心（X inactivation center：Xic）の対合は、マウスの雌胚の胚性

幹細胞 （Embryonic stem cell：ES 細胞） が分化する過程で観察されており、X 染色

体の不活性化や概日時計の開始、核内構造の変化、代謝の活性化との関係が示唆

されている。しかし、混み合った核内で X 染色体がどのようにして互いを認識し、接近

するのか、その機構は明らかになっていない。我々はこの Xic 対合を駆動する機序を

解明するため、まず ES 細胞および分化開始後 2日目の細胞における核内染色体構

造の特徴を、実験データの解析に基づき抽出した。その結果、初期分化過程に伴っ

て X 染色体では、表面における Open/Closed クロマチン領域の分布が再構成される

ことが明らかになった。次にその知見を踏まえ、ES 細胞および分化開始後 2 日目の

細胞における核内染色体の粗視化分子動力学モデルを構築した。そして、非Open ク

ロマチン領域の排除体積効果の方が Open クロマチン領域の排除体積効果よりも強

いことなど、自然に仮定できるエピゲノム構造に依存した力学的効果を考慮し、シミュ

レーションを行った。その結果、X 染色体表面のエピゲノム状態の再構成が Xic 対合

を促進することが見出された。これらの結果から、局所的な染色体内自身におけるエ

ピゲノム状態によって、細胞種依存的な核内構造が駆動されることが示唆された。 

 

 

 II – ii : 背景 

X 染色体同士の対合、特に X 染色体不活性化中心 （X chromosome inactivation 

center：Xic） と呼ばれる領域間の対合は、雌マウス胚から得られた胚性幹細胞 

(Embryonic stem cell：ES 細胞) が分化する過程で一過的に起こる [28–31]。そしてこ

の Xic の一過的な対合が、X 染色体不活性化 （X chromosome inactivation：XCI） 開

始を誘導するとされる Xist/Tsix RNA や、Xist RNA の発現を活性化させる Kdm6a や

Kdm5c といった遺伝子のバイアレリックな発現と関連することが、近年の研究より示

唆されている [31]。さらに、Lmnb、Glut8、Per2 など、核内構造、代謝、概日時計を制

御する様々な遺伝子の発現量の変化が、Xic 間距離分布の時間的ダイナミクスと相



関していることも明らかになっている [31]。 

このように Xic 対合の、胚発生中における XCI をはじめとした生理的プロセスへの重

要性は明らかになる一方で、Xic および X 染色体同士がどのように互いを認識し接近

するのか、その機構については不明であった。実はこれまでに、X 染色体対合に着目

した研究として、XCI の促進や Xic 対合の安定化など X 染色体対合後における過程

に対するモデルの提唱は、いくつかなされている [60–66]。しかしこれらが想定してい

るのは、核内ですでに接近した２体の X 染色体間のおよそ 100 nm 程度の小さな区画

で起こる現象である [67]。しかしその前の段階で起こる、染色体で混み合った核内 

（例えばマウスであれば直径およそ 10 µm、40本の染色体を含む） におけるより大き

な時空間スケールの事象である、X 染色体同士の接近を説明するモデルは、これま

で存在しなかった。 

近年マウス ES 細胞における分化に伴う XCI の過程を観察した研究で、ヒストン修飾

の分布や X 染色体におけるクロマチンドメイン境界の位置などのエピゲノム状態が、

分化開始後 2日目に大きな変化を示し、その後 X 染色体の対合が起こるとの観察結

果が報告された [29–31]。またここ 10 年程で盛んとなってきた核内染色体構造動態

の理論的研究では、染色体サイズや転写されたゲノム領域の比率といったゲノム自

身の状態や、ヒストン修飾や特異的タンパク質の結合などのエピゲノム状態によって、

核内染色体や染色体内クロマチンドメインの位置関係が駆動される可能性が示唆さ

れている [23, 32–45]。そして例えば、ゲノムやエピゲノム状態に依存してクロマチン

の物理的特性が局所的に異なるとした、不均一な高分子鎖で染色体をモデル化し数

値シミュレーションを行うことで、ヒト細胞の間期 [34] やマウス桿体細胞 [35, 36] に

おける転写活性/不活性クロマチン分布、分裂酵母の減数分裂前期の相同染色体の

対合 [37] など、実験的に観察された核全体のゲノム構造が再現され、報告されて

いる。以上のことから、マウス ES 細胞の分化過程における Xic 対合の促進も、X 染

色体のエピゲノム状態変化に起因する物理的要因より説明される可能性がある。 

そこで本研究では、マウス ES 細胞 （ES-cell model）、及び Xic 対合が実際に観察さ

れる分化後 2 日目の細胞 （2-day cell model） の核内染色体の粗視化分子動力学

モデルを、high-throughput chromosome conformation capture (Hi-C) 法で得られた

データ [23] に基づいて構築し、分化に伴う核内構造の変化を解析した。 

 

 



 II – iii : 結果 

 II - iii – i : ES 細胞における X 染色体の A/B コンパートメント分布の不安定性と、分

化過程での安定化 

各染色体のエピゲノム状態を評価するために、ES 細胞および分化後 2 日目の細胞

の A/B-コンパートメントプロファイルを、各細胞集団から Hi-C法により得られた局所

ゲノム領域間接触頻度行列データ (Hi-C データ) の 2 つの biological replicate 

（GSM3127755, GSM3127759, GSM3127756, GSM3127760） とマウスゲノムの局所的

な GC 含量を用いて決定した [23]。ここで各 biological replicate において、A-コンパ

ートメントとなる領域を Open クロマチン領域、B-コンパートメントとなる領域を Closed

クロマチンと定義した [14]。 

その結果、ES 細胞では、常染色体上のほぼ全ての領域が biological replicate間で同

一のコンパートメントに属する傾向が見られた。一方 ES 細胞の X 染色体上では、お

よそ 40 % 程度の領域が biological replicate間で異なるコンパートメントに属すること

が明らかになった （Fig. 1a）。 

そこで本研究では、2 つの biological replicate から得られた A/B-コンパートメントプロ

ファイルのうち、共に A-コンパートメントまたは B-コンパートメントとなる領域をそれぞ

れ A 領域または B 領域と定義し、異なるコンパートメントとなる領域を M 領域と定義

した。M 領域は ES 細胞の X 染色体上の広範囲に分布し、X 染色体において最も高

い占有率を示した （Fig. 1b）。M領域はその定義に基づくと、不安定なエピゲノム状態

を持つ領域であることから、そのエピゲノム状態は時間的に変化しており、平均的に

は A領域と B 領域の中間的な状態を示すと推測できる。 

ES 細胞におけるそうした傾向とは対照的に、分化後 2日目の細胞では、M領域は X

染色体全体で劇的に減少し、B領域が増加した （Fig. 1b）。一方で常染色体での A領

域、B 領域、M領域の染色体内占有率は、X 染色体ほどの変化はなかった。 

 



 

Fig. 1 ES 細胞および分化後 2 日目の細胞における常染色体および X 染色体上の A 領域、B 領

域、M 領域のゲノム内分布と占有率。（a） 2 つの biological replicate における A/B-コンパートメン

トプロファイルと、A 領域、B 領域、M 領域の分布の例 （4×107 bp～5×107 bp、(1 番染色体およ

び X 染色体)）。M 領域は ES 細胞の X 染色体上の広範囲に分布していたが、分化後 2 日目の細

胞では減少していた。(b) 各染色体上の A 領域、B 領域、M 領域の占有率。ES 細胞および分化

後 2 日目の細胞ともに、常染色体上の M 領域は少ない。X 染色体上の M 領域の占有率は ES 細

胞で大きく、分化後 2 日目の細胞では劇的に減少した。NA 領域は Hi-C データのない領域で、セ

ントロメアやテロメアを含む領域に相当すると推定される。 

  



 II – iii - ii : 分化過程における X 染色体上での Open/非Open クロマチン空間分布

の変化 

次に、Hi-C データ [23] を用いて、ES 細胞および分化後 2日目の細胞における各染

色体の A領域、B 領域、M領域の空間分布を以下の手順で評価した。 

(1) Hi-C データから各染色体の基本立体構造を、近年提案された手法 [68–70] の

一つであり PASTIS [71] にて実装されている MDS2法を用いて、ポリマーとして推

定した （ II – v : 手法 の項を参照）。ここで、本研究で用いた Hi-C データの bin

幅は 40 kbであるため、ポリマーを構成するモノマーは 40 kbの局所クロマチン領

域に対応すると仮定した。 
(2) 染色体ポリマーモデルの重心から各モノマーまでの距離 （!""） の関数として、

A領域、B 領域、M領域のモノマー数の分布を評価し、それぞれ#!!、#!"、#!#
とした (Fig. 2a)。#!$ 	は、!"" − 0.05	(µm)	から !"" + 0.05	(µm)	の間に存在

する	.	領域のモノマーの数と定義した。さらに、A 領域、B 領域、M 領域の動径

分布をそれぞれ	/!!	、/!" 	、/!#とし、各染色体におけるモノマーの動径方向の

確率分布	/0!	を	!""	の関数として評価した。ここで	/!%と	/0!	はそれぞれ 
	/!% = #!%/44!""&	(5 = 6, 8, 9:	;)	 
/0! = (#!! + #!" + #!#)/44!""&#' 

で与えられる (ただし #' = 各染色体に含まれるモノマーの総数)。 
その結果、ES 細胞と分化後 2 日目の細胞の両方において、各染色体の	/0!	は
!"" ≥ 1.25 において大きく減少する傾向が見られ、全染色体の平均	/0!	は有意な

減少を示した (Fig. 2b, Fig. S1)。 したがって、!"" ≥ 1.25 に存在するモノマーは各

染色体の表面上に存在すると推測された。 
そこで、!"" ≥ 1.25	において、/!"(#)! = /!" + /!# − /!! を	!""	の関数として

計算  (Fig. 2c) し、各染色体表面におけるクロマチンの “closedness”	 ("? =
∑ /!"(#)!*''+,.& )	 を ES 細胞と分化後 2日目の細胞でそれぞれ評価した （Fig. 2d）。

その結果、分化後 2 日目の細胞における X 染色体のみ負の	"?	値を示し、X 染色体

表面に Open クロマチン領域が広く分布することが明らかになった。 

一方で、ES 細胞の全ての染色体と分化後 2 日目の細胞の常染色体では、正の	"?	
値を示し、これらの染色体表面に Closed クロマチン領域、あるいは Closed である可

能性のあるクロマチン領域 (非 Open なクロマチン領域) が広く分布することが明らか

になった。この傾向は、PASTIS に実装されている NMDS法、PM1法、PM2法 [71] を

用いて各染色体の基本立体構造を推定した場合でも、定性的ではあるが全て同一の



傾向を示した (Table S2-S4)。したがって、以下の議論では、MDS2法で構築した染色

体ポリマーモデルを染色体の基本立体構造と定義する。 

 

 

Fig. 2 Open クロマチン領域と Closed クロマチン領域の染色体内空間分布。(a) ES 細胞および分

化後 2 日目の細胞における 1 番染色体および X 染色体の !"!、!""、!"# を示した。挿入図

は、ある視点から撮影したスナップショットであり、染色体表面の A 領域 （緑）、B 領域 （赤）、M 領

域 （青）の典型的な分布を示す （Table S1 を参照）。(b) 全染色体の平均	$%"とその 95 % 信頼

区間(エラーバーで示した)。隣り合う	"&&	の間の*はそれらの値における 2 つの平均	$%"	値が有

意に異なることを示す (Welch の t 検定; 有意水準α = 0.01、p 値は Fig. S1 に示した)。 (c) 各染

色体の	"&& ≥ 1.25	における	$""$#%!。(d) 各染色体の	&,値。 



 

 II – iii – iii : 粗視化粒子鎖モデルのシミュレーションで示された分化細胞における Xic

対合 

ES 細胞 （ES cell model） と分化後 2日目の細胞 （2-day cell model） における核内

染色体動態モデルのシミュレーションを、粗視化粒子鎖モデルを用いて行った。 

これらのモデルは、染色体の立体構造と A 領域、B 領域、M 領域の分布を表現する

モデルとして構築され、以下の特徴を示す。 

(1) ポリマーに沿って連続するモノマーの集団は、boundary score [23] （ II – v : 手法 

の項を参照） と染色体ポリマーモデルに沿った適当な染色体の特徴的距離の推

定の結果から、約 0.1-10 Mbの局所的なクロマチン領域を含む粒子で表現した。 

(2) 各粒子の座標と半径は、粒子を構成するモノマーの重心座標と、粒子の重心から

各モノマーまでの距離の標準偏差で定義した。その結果、粒子の半径は約 0.15-1 

µm であった。このときの典型的な粒子サイズのスケールは、各染色体をドメイン

からなる鎖として記述した際に得られる染色体の持続長のスケールと同等であっ

た。 

(3) 各粒子に含まれるモノマーのエピゲノム状態に依存して、各粒子のエピゲノム状

態を規定した （Fig. 3a,b）。（ II – v : 手法 の項を参照） 

上記の染色体粒子鎖モデルを用いて、粒子鎖の基本構造を維持するための力と、排

除体積効果によって粒子に働く反発力を考慮し、核膜を半径 5 µm の球殻としたシミュ

レーションを行った （Fig. 3c,d）。ES cell model と 2-day cell model の両方について、

異なる初期配置から 30回のシミュレーションを行い、Xic領域を含む 2 つの粒子間距

離の時間経過と確率分布を描画した （Fig. S2、Fig 4a）。その結果、2-day cell model

では ES cell model と比較して、Xic粒子間距離が小さい状態が起こりやすく (有意に

高い確率値が得られる)、Xic 粒子間距離が大きい場合が起こりにくい (有意に小さい

確率値が得られる) という傾向が見られた。この結果は、2-day cell model における

Xic粒子は、ES cell model よりも有意に接近しやすいを示しており、従来報告されてい

る実験結果 [28–31] が定性的に再現された。相同 X 染色体重心間距離の確率分布

も、同様の傾向を示した （Fig. 4b）。一方、4番と 19番を除くほとんどの相同な常染色

体間では、重心間距離の確率分布は ES cell model と 2-day cell model の間で有意

な変化を示さなかった （Fig. 4c、Fig. S3）。 

 



 

 

Fig. 3 粗視化粒子鎖モデルを用いたシミュレーションのスナップショット。(a,b) ES cell model におけ

る 1 番染色体 (a) と X 染色体 (b) の粒子鎖モデルのスナップショットの例 （ES cell model と 2-

day cell model における他の染色体の結果は Table S5 を参照）。緑、赤、青の球はそれぞれ A 粒

子、B 粒子、M 粒子を示す。(c,d) ES cell model の全染色体のスナップショット (c) と 2 本の X 染

色体および Xic 粒子の位置関係 (d)。色の異なる粒子鎖はそれぞれ各染色体の粒子鎖モデルに

対応する。 

  



 

 

Fig. 4 Xic 粒子間および相同染色体重心間距離の確率分布と各距離区間における Welch の t 検

定から得られた p 値。(a) ES cell model と 2-day cell model における Xic 粒子間距離の確率分布

の平均と 95%信頼区間 （エラーバーで示した）（左）、各距離区間における 2 つのモデル間での確

率値の Welch の t 検定から得られた p 値（右）を描画した。(b,c) (a) の左図と同じ条件で、相同 X

染色体重心間距離 (b) と相同 1 番染色体重心間距離 (c) の確率分布を描画した。平均と 95%信

頼区間は、各モデルにおける 30 回分のシミュレーション結果を用いて評価した。* の付いた距離

では、2 つのモデル間の確率値の差が有意であることを示す （Welch の t 検定; 有意水準α = 

0.05； Fig. S3 と Fig. S4 も参照）。 

  



 II – iv : まとめと考察 

核内染色体動態の粗視化モデルのシミュレーションから、ES cell model よりも 2-day 

cell model の方が、X 染色体対合が起こりやすくなることが見出された。この結果は、

近年報告されている実験 [28–31] と定性的に一致した。そこで、このような核内動態

を促進する駆動力について、染色体内構造とそのエピゲノム状態から推定される力

学的性質に基づいて考察を行う。 

まず Hi-C データを用いた解析の結果、分化過程に伴うエピゲノム状態は以下のよう

な特徴を示した。 

(1) ES 細胞の X 染色体上でのみ、不安定なエピゲノム状態を持つクロマチン領域が

広範囲に分布していた。これらの不安定なエピゲノム状態を持つ領域は、潜在的

な Closed クロマチン領域であるとも考えられる。また、X 染色体表面でのみ、

Closed クロマチン領域および潜在的な Closed クロマチン領域 (非 Open クロマチ

ン領域) が、常染色体と比べて高い占有率を示した。 

(2) 分化後 2日目の細胞では、すべての染色体において、安定なエピゲノム状態を持

つクロマチン領域がほとんどの領域を占めていた。さらに、ES 細胞では X 染色体

表面に Open クロマチン領域と非Open クロマチン領域の両方が存在したが、分化

後 2 日目の細胞では X 染色体表面において Open クロマチン領域が常染色体と

比べて高い占有率を示した。 

(3) 常染色体では、分化過程で X 染色体のような染色体内構造におけるエピゲノム状

態はほとんど変化しなかった。特に常染色体表面は Closed クロマチン領域が高

い占有率を示した。 

ここで、Open クロマチン領域のクロマチン繊維や結合タンパク質の体積分率は、非

Open クロマチン領域よりも小さいため、Open クロマチン領域は柔らかい領域であると

考えられる。よって分化後 2 日目の細胞において X 染色体は常染色体と比べて柔ら

かくなっていると推定された。この推定に基づくと、X 染色体間の排除体積効果は、他

の染色体間のものよりも弱いため、隣接する X 染色体同士が隣接するとその対は他

のどの染色体の組よりも最もコンパクトな形状となり得る。その結果、核内において他

の染色体により大きな空間が提供されることで、他の染色体が X 染色体の間に割り

込むように位置している場合に比べて、2本の X 染色体同士が隣接している場合では

系全体のエントロピーがより大きくなると考えられる。そこで、柔らかいブロックと硬い

ブロックからなる以下の 1 次元格子ブロックモデル (Fig. 5a) を用いて、系のエントロ

ピーを与える状態数を見積もることで説明を試みた。 



(1) 端壁を持つ 9 マスの 1 次元格子内に 2 マス分の大きさのブロックを 4個配置する。

そのうち 2 個のブロックを黄色、2 個のブロックを緑色で示した。全てのブロックが

硬く互いに重なることができないとしたモデルと、2 個の柔らかいブロック (緑色) 

のみ互いに 1 マスずつ重なることができるとしたモデル (Fig. 5a) のそれぞれで系

の状態数を求めた。 

(2) (1) のそれぞれのモデルにおいて、系の全状態に対する柔らかいブロックが隣接

している場合の状態数の比を求めた。 

その結果、全てのブロックが硬く、互いに重なることができないとしたモデルよりも、2

個の柔らかいブロックのみ互いに 1 マスずつ重なることができるとしたモデルにおい

て、系の全状態に対する柔らかいブロックが隣接している場合の状態数の比が大きく

なった （Fig. 5b,c）。今回は少数のブロックからなる 1 次元空間でのモデルを用いて状

態数を比較したが、多数のブロックからなる 3 次元空間でのモデルへと拡張した場合

でも、同様の議論が可能である。 

したがって、本研究で扱った核内構造動態モデルについても同様に、X 染色体のみが

柔らかい分化後 2 日目の細胞では、系の全状態数に対する 2 本の X 染色体が隣接

している場合の状態数の比が大きくなると推定できる。つまりこのような状態数 （エン

トロピー） の違いが引き起こす効果が、枯渇力として知られる力 [46–48] や、剛性の

異なるポリマーの相分離を引き起こす力 [44, 49–53] と同様に、X 染色体および Xic

の相互接近の駆動力となり得ると考えられる。逆に、ES 細胞における X 染色体間の

排除体積効果は、他の染色体間ほど強くないが、分化後 2日目の細胞における X 染

色体間の排除体積効果と比べると十分に強いと言える。よって ES 細胞では分化後 2

日目の細胞と比べて、X 染色体同士が接近した状態の数が全体の状態の数に比べ

多くならず、つまり相互接近が起こりにくくなっていると結論づけられる。 

近年の Falk らの研究では、多価のヘテロクロマチン結合タンパク質を介した B-コンパ

ートメント領域間の引力的相互作用が、染色体内および染色体間の配置を決定する

ことが示唆されている [72] が、本モデルではそのようなタンパク質の効果は導入し

なかった。本モデルにおける斥力的相互作用に加えて、このような引力的相互作用を

与えれば、さらなる常染色体の凝集と、常染色体と X 染色体の分離が促進され、2-

day cell model における X 染色体対合が起きやすくなると考えられる。 

 

  



 

Fig. 5 2-days cell model において X 染色体が相互接近を示すメカニズムを直感的に理解するため

の、柔らかいブロックと硬いブロックからなる単純な 1 次元格子ブロックモデルを図示した。(a) 端

壁を持つ 9 マスの 1次元格子、2 つの黄色ブロック、2 つの緑色ブロックからなるモデル。各ブロッ

クの幅＝2 マス、2 つの柔らかいブロックは互いに半分ずつ （1 マス） 重なることができると仮定し

た。(b） 全てのブロックを硬いブロックと仮定した場合の全状態の図。全状態の数は 30 であり、緑

色のブロック同士が接触する （重なる） 状態の数は 12 であった。よって、緑色のブロック同士が

接触する （重なる） 確率は 12/30 = 0.4 となる。(c) 緑色ブロックと黄色ブロックをそれぞれ柔らか

いブロックと硬いブロックとし、2 つの緑色ブロックが重なった場合の全状態の説明図。(b) と (c) 

の場合における状態の組み合わせから、2 つの緑色ブロックが重なることによって増加するポテン

シャルエネルギーを	-	とした場合に、2 つの緑色ブロックが接触する、あるいは重なる場合の確率

は(12 + 302%&/(!))/(30 + 302%&/(!)) > 0.4 となる。(!!	はボルツマン定数、	#	は絶対温度を示

す。) この確率は	- → 0 の場合に 42/60	 = 0.7	に近づく。これらの事実から、2-day cell model の

X 染色体のように 2 つの緑色ブロックが柔らかい場合、ES cell model の X 染色体のように緑色ブ

ロックが硬い場合よりも、それらの接近が頻繁に起こることが示唆された。 

  



また本研究では、Xist /Tsix RNA のような特定の分子を介した Xic 対の局所的な短距

離相互作用に先行して起こる X 染色体の対合をもたらす、核内染色体動態の駆動力

を探索した。そのため、これらの長鎖非コード RNA による染色体動態への影響は考

慮していない。また、TAD や A/B-コンパートメントに比べて粒子を構成する領域のス

ケールが大きいため、Xic周辺の局所的なクロマチン領域の詳細な構造動態は、今回

のモデルでは明らかにできなかった。今回のモデルと、最近提案された Xic 相互作用

の他のモデル [60–66] を組み合わせることで、Xic 対合とその安定化に関わる全て

の動態を説明できるモデルが開発できるかもしれない。 

さらに最近の実験から、Xic はラミン結合レセプター （Lbrs） と Xist RNA の相互作用

によって核辺縁部に局在する傾向があり、Xist RNA の発現を阻害するとその傾向が

弱まることが示されている [73]。今回のモデルではこのような RNA の影響を考慮して

いないため、実験から示されているような Xic の核辺縁部への局在は確認できなかっ

た （Fig. S5）。今後の研究では、ES 細胞の初期分化過程における Xic の挙動全体を

考慮するために、Lbrs-Xist 間相互作用と Xist-Tsix 駆動の Xic 間相互作用のような

非自明な効果を含む修正モデルを開発する必要がある。 

本研究では、ES 細胞および分化後 2 日目の細胞の Hi-C データと、その 2 つの

biological replicate を解析した。ES 細胞の常染色体および分化後 2日目の細胞の全

染色体では、2 つの biological replicate間における A/B-コンパートメントプロファイル

がほとんどの領域でよく一致したことから、これらの染色体のエピゲノム状態は安定

であると考えられる。一方、ES 細胞における X 染色体では、2 つの biological replicate

間における A/B-コンパートメントプロファイルがおよそ 40 % 程度の領域で一致しなか

ったことから、不安定なエピゲノム状態を持つと考えられる。よって X 染色体では、

A/B-コンパートメントプロファイルが時間的に変化し、細胞に依存した大きな変動を示

し、Hi-C データの biological replicate が増えるにつれて、ES 細胞の X 染色体では M

または M 様領域がより多くの領域において観察される可能性がある。この推測は今

後の研究によって検証する必要がある。 

本研究における Hi-C データ解析の結果、分化後 2日目の細胞では、X 染色体を除く

染色体表面には主に非Open クロマチン領域が分布することが示された。 

この結果は、マウス胎児肝臓 [74] の様々な細胞を用いた顕微鏡観察結果である、

Open クロマチン領域が染色体表面へと集積する傾向と矛盾するように思われる。こ

の染色体内構造の差異は、ES 細胞や分化初期の細胞と、組織内における細胞の分

化段階の違いに起因することが考えられる。この推論を検証するためには、今後、



様々な分化段階にある細胞の詳細な顕微鏡画像解析と比較を行う必要がある。 

さらに、染色体表面の A 領域と B 領域の粘弾性を実験的に推定する必要がある。こ

れは、高分子レオロジーの議論に基づいて、これらの領域における遺伝子座の拡散

運動をライブイメージングで観察することによって推定できるかもしれない。 

染色体粗視化粒子鎖モデルのシミュレーションでは、X 染色体だけでなく、4番と 19番

染色体も、ES cell model と 2-day cell model の間で、相同染色体重心間距離の確率

分布のプロファイルに大きな変化が見られた （Fig. S3）。しかし、4番と 19番染色体の

このような動態の機序は、X 染色体とは異なり、明らかにすることができなかった。こ

の現象については、理論的な研究だけでなく、実験的な検証も行う必要がある。 

総じて、染色体内の構造エピジェネティックな特徴とその変化は、核内における位置と

移動を制御する上で重要な役割を果たしている。このような議論を応用することで、細

胞種や細胞周期に依存した核内構造形成機構に関する重要な知見が得られると期

待される。 

 

 

 II – v : 手法 

 II - v – i : ES 細胞および分化後 2日目の細胞の染色体における Open/非Open ク

ロマチン 領域の決定 

Miura ら [23] によって提案された手法を用いて、Hi-C データ の 2 つの biological 

replicate (Gene expression omnibus ID: GSM3127755, GSM3127759, GSM3127756, 

GSM3127760) [23] とマウスゲノムの局所的な GC含量から、ES 細胞および分化後 2

日目の細胞の各 biological replicateごとに 計算された A/B-コンパートメントのプロフ

ァイルを用いた。ただし A/B-コンパートメントは Hi-C データを主成分分析することに

よって得られ、ヒストン修飾をはじめとしたエピジェネティックマーカーの分布と良く相

関する染色体上の区画を指す [14]。A/B-コンパートメントプロファイルは Hi-C デー

タの第一主成分ベクトルと任意のエピジェネティックマーカー分布との相関から決定さ

れ、本研究では Miura らや Ikeda らの定義 [23, 75] に従ってゲノム上の GC 含量と

正の相関を持つ向きを A/B-コンパートメントプロファイルとして採用した。 

以下では、A/B-コンパートメントプロファイル値が正となるゲノム上の領域を A-コン

パートメント、負となる領域を B-コンパートメントと呼ぶことにする。そしてその結果に

基づき、ゲノム上の各領域を以下の 4通りのいずれかに分類した。 

(1) A領域; 2 つの biological replicate で、A-コンパートメントとなる領域 



(2) B 領域; 2 つの biological replicate で、B-コンパートメントとなる領域 

(3) M領域; 2 つの biological replicate間で異なるコンパートメントとなっている領域 

(4) NA 領域; A/B-コンパートメントプロファイルにおいて対応する領域に値が存在し

ない領域 (Hi-C リードがマップされていないことに起因する。セントロメアまたは

テロメア領域に対応すると推定した。) 

 

 

 II - v - ii : Hi-C データとゲノム上の各領域の動径分布から得られたポリマーに基づ

く染色体の基本立体構造の推定 

ES 細胞と分化後 2 日目の細胞においてそれぞれ平均化された Hi-C データ 

(https://doi.org/10.5281/zenodo.3371884) [23]から、近年提案された多次元尺度構

成法 (multi-dimensional scaling：MDS) を拡張した手法 [68–70] である MDS2 法を

用いて、各染色体の平均的な立体構造 (基本立体構造) を表すポリマー鎖を構築し

た。この計算には MD2 法が実装されているアプリケーションである、PASTIS [71] を

使用した。ここで MDS2 法とは、染色体のモデルを以下の手順にしたがってポリマー

鎖として構築する。 

(1) DNA の生物物理学的モデルを仮定することにより、ゲノム上の各領域間の接触

頻度を、領域間の空間的距離に変換する。 

(2) 次に、領域間の空間的距離行列に最も一致する立体構造を、最適化問題を解く

ことによって求める。 

この MDS に基づく染色体立体構造推定手法は、染色テリトリーや topologically 

associated domain (TAD) 様構造といった大域的構造をよく再現することが知られて

いる。 

この染色体をポリマー鎖で表したモデル （染色体ポリマーモデル） では、各モノマー

の空間座標が前節で解析したゲノム領域のものと対応している （Table S1）。また各

モノマーは、対応するゲノム領域が属する コンパートメント に応じて A、B、M モノマ

ーと分類される （Fig. S6a、ただし NA 領域は空間座標を計算できないため NA 領域

に対応するモノマーは存在しない）。 

これらの空間座標データから、各染色体ポリマーモデルにおける中心からの各モノマ

ーまでの距離を計算し、ある距離に存在するモノマーの数 (A、B、M モノマーについ

て、それぞれ#!!、#!"、#!#と表記する) を評価した （Fig. 2）。 

（注：本研究では、各染色体の立体構造を、PASTISに実装されている NMDS法、PM1



法、PM2 法 [71] のいずれを用いて構築しても、全体的な染色体形状や各モノマー

の染色体ポリマー内における分布が定性的に変わらないことを確認している（Table 

S2-4）。そのため、以下では MDS2 法によって推定された染色体ポリマーモデルを、

粗視化粒子鎖モデルに用いる染色体の基本立体構造となるポリマーと定義し、使用

する）。 

 

 II - v - iii : 各染色体の A、B、M ドメインの決定 

染色体ポリマーモデルを粗視化するために、各染色体ポリマーモデルをいくつかのモ

ノマー群 (ドメイン) に分割した （Fig. S6a）。ドメインの境界となるモノマー （境界モノ

マー） は、Miura ら [23] によって提案された以下の手順を同一のパラメータを使用し

て求めた （Table S1、詳細は [23] を参照）。 

(1) まず各ゲノム領域の Insulation score を計算した。 

ここで Insulation score とは、Hi-C データから得られる各領域の上流 N b 内と下流

N b 内の領域間における接触頻度として計算される量であり、スコアの低い領域

ほど周辺領域と区画化されていることを示す （本研究では N = 200 k とした）。 

(2) ゲノム領域に沿って Insulation score を平滑化し Boundary score を計算した。 

Insulation score は非常にノイジーなプロファイルとなるため、Savitzky-Goley法お

よび delta vector法を用いて平滑化を行った。 

(3) Boundary score が極大値を取り、かつある域値を上回る領域を境界モノマーと定

義する。 

本研究では、各ドメインは境界モノマー間に挟まれたモノマー群から構成されると定

義した （Fig. S6a）。 

 

次に、各ドメインのエピゲノム状態を以下の 3通りのいずれかに分類した (Fig. S6a）。 

(1) A ドメイン; ドメイン構成するモノマーのうち、50％以上が A モノマーとなるドメイン 

(2) B ドメイン; ドメインを構成するモノマーのうち、50％以上が B モノマーとなるドメイ

ン 

(3) M ドメイン; 上記以外のドメイン 

また、NA 領域はセントロメアもしくはテロメア領域に対応し、ヘテロクロマチンを形成

すると推定できるため、ドメインのエピゲノム状態を決定する際には、NA 領域も B 領

域と定義した。 

また、同じエピゲノム状態となるドメインがポリマーに沿って連続している場合、それら



を同一のエピゲノム状態を持つドメイン群と定義した （Fig. S6a）。 

 

 II - v - iv : ドメイン群の定義及びドメイン群の分割による染色体ポリマーモデルの

粗視化 

同じエピゲノム状態となるドメインがポリマーに沿って連続している場合、それらを同

一のエピゲノム状態を持つドメイン群と定義した （Fig. S6a）。そしてドメイン群が決定

された上で、染色体ポリマーモデルを以下の手順でいくつかの粒子で表現する粗視

化を行った。 

(1) 粒子に含まれるモノマー集団がほぼ球形状の空間分布を持つ粒子群となるよう

に各ドメイン群を分割した （Fig. S6a）。ただし分割手順は染色体ポリマーモデル

ごとに以下の手順で行った。 

(1. a) n番染色体ポリマーモデル (X 染色体は n = 20 とした) における特徴的な

ドメイン数である CNDn を求めた。CNDn は、PDND の平均の減衰率を評

価して決定した。PDND は以下の式で 2 つのドメイン間のドメイン番号の差

の関数として求められる。 

PDND ([2 つのドメイン間のドメイン番号の差])  

= ［2 つのドメイン重心(それぞれに含まれるポリマーの重心)間の物理的

距離］ / ［2 つのドメイン間のドメイン番号の差］ 

ここでドメイン番号とは、染色体ポリマーごとに上流からポリマーに沿って

与えられた番号である。 

まず上記の式から全てのドメインの組み合わせを用いて PDND を計算す

ると、各染色体における平均 PDND は単調減少することが示された （Fig. 

S7）。そこで本研究では、各染色体における PDND を exp(-[2 つのドメイン

間のドメイン番号の差] / L) を用いて最小二乗法でフィッティングを行い、

パラメータ L を CNDn とした。CNDn は、2 つの遺伝子座間の物理的距離

が増加する場合に、それに伴う 2 遺伝子座間のドメイン数の増加が弱まる

特徴的な平均距離を表し、染色体をドメインからなる鎖として記述した際

に得られる持続長に近い値を持つと考えられる。 

(1. b) n番染色体の各ドメイン群を分割するクラスター数 k を、[ドメイン群に含ま

れるドメイン数]/CNDn の小数以下を切り捨て整数値とし、ドメイン群に含

まれる全てのモノマーの 3 次元座標について k-means クラスタリングを行

う。このクラスタリングにより、CNDn より多くのドメインを含むドメイン群は、



複数のクラスターに分割される。その結果、得られたクラスター中心を連

結することで、染色体ポリマーモデルが内包する湾曲した形状を、少ない

粒子数で表現できると考えられる。 

(2) クラスタリングの結果から、各ドメイン群をいくつか粒子で表現した。 

(1) で行ったクラスタリングで得られたそれぞれのクラスターが、ポリマーに沿って

連続したモノマーのみで構成される場合は、そのクラスターを 1 つの粒子で表現し

た。そうでない場合は、そのクラスターを染色体ポリマーモデルに沿って連続して

つながっているモノマーのみからなるサブクラスターに分割し、各サブクラスターを

1 つの粒子で表現した。 

そして各粒子の座標を粒子に含まれるモノマー群の座標の重心で与え、半径を

重心から各モノマーまでの距離の標準偏差で与えた。 

(3) 各粒子のエピゲノム状態を以下の 3通りのいずれかに分類した。 

(3. a) A粒子; 粒子に含まれるモノマーの 50 % 以上が A モノマーである粒子 

(3. b) B粒子; 粒子に含まれるモノマーの 50 % 以上が Bモノマーである粒子 

(3. c) M粒子; 上記以外の粒子 

(1)〜(3)の手順で得られた粒子を用い、隣接する粒子をポリマーに沿って連結するこ

とにより、構造、ゲノム、エピゲノムの特徴を含む粒子鎖として、染色体の粗視化モデ

ルが構築できる （Fig. S6b、Table S5）。ただしこのモデルでは、各染色体が最も安定

な構造をとるときに、同一の鎖に属する粒子間の距離が染色体粒子鎖モデルの「基

本立体構造」から得られる距離になると仮定した。 

近年提案されている大規模ゲノム構造の粗視化モデルでは、各粒子に含まれるゲノ

ム上の領域の長さは一定であると仮定され、各染色体は一定の半径を持つ粒子の

鎖で表現されてきた [76–79]。一方、本モデルでは、各粒子は局所的なクロマチン構

造を反映した実験データに基づき、各粒子に含まれる長さが変化し得ると仮定した。

そのため、各粒子の半径は不均一に得られ、少ない粒子数によってシミュレーション

における計算コストを抑えつつ、これまでのモデルと比較して各染色体の形状をより

適切に記述することが可能である。 

 

ES cell model および 2-day cell model は、それぞれ ES 細胞および分化後 2日目の

細胞から得られた Hi-C に対し II – v - i から II – v - iv の操作を行うことで構成さ

れる。 

  



II - v - v : 粗視化染色体モデルにおける各粒子が従う運動方程式 

ES cell model と 2-day cell model における全ての染色体 （1-19番染色体および X 染

色体） のダイナミクスを、粒子間相互作用ポテンシャルと核質からのノイズの影響を

受ける各粒子（Table S5） の運動の総体としてシミュレーションした。A	番目の粒子の

運動は、以下に示す過減衰ランジュバン方程式に従うと仮定した。 

γ.
CD.
CE

= −
CF
CD.

+ G.(E) (Eq. 1) 

ここで、D/ = (J. , K. , L.) はA番目の粒子の座標を、Fは系のポテンシャルエネルギーを

示し、	M. 	と	G.(E)	はそれぞれ粘性係数と	A	番目の粒子が核質から受けるランダム力

であり、核質の粘性を	N、A	番目の粒子の半径を	:. 	とした場合に M. = 64N:. 	で与えら

れる。G.(E) はガウシアンホワイトノイズで与えられ、〈G.(E)〉 = 0、 〈/.(E)/0(R)〉 =
2M.S"TU.0U(E − R) を満たす。ここで	S" はボルツマン定数、 T は絶対温度、 U.0 

はクロネッカーのデルタ、U はディラックのデルタ関数を示す。 
(Eq.	1)	 の右辺の第 1項は、系のポテンシャルによってA	番目の粒子に働く力を示

す。そのポテンシャル F は以下の式により得られる。 

F = F123 + F145 + F676 (Eq. 2) 
ここで、F123 は粒子間に働く排除体積効果のポテンシャルエネルギー、F145 は染色

体構造を保つためのポテンシャルエネルギー、F676 粒子を核膜内に留めるための

ポテンシャルエネルギーを示す。 

ポテンシャル F123	は以下の式で与えられる。 

F123 =V W XY.09 − Z:. + :0[\ W XZ:. + :0[ − Y.0\
S.01

2 XY.0 − Z:. + :0[\
&

{0;.}
(Eq. 3) 

ここで :. は A	番目の粒子の半径であり、Y.09  は前節で示した	A	番目の粒子と	^	番目

の粒子間の基本構造における距離に対応しする。 Y.0 = _D. − D0_ とし、W	は以下に

示す Heaviside の階段関数で定義される。 

W(K) = `		1						K ≥ 0
0						K < 0 (Eq. 4) 

Y.09  は	A	番目の粒子と	^	番目の粒子が同一の鎖に属する場合はそれらの基本構造

における距離として与えられ、そうでない場合は無限大として与えた。 S.01 = S1bc.c0 

は	A	番目と	^	の粒子が互いに接触した場合に働く弾性反発力の係数であり、c. 	は	A	

番目の粒子自身のエピゲノム状態に基づく硬さに対応する無次元パラメータとして与

えられた。 



ポテンシャル	F145は以下の式で与えられる。 
F145 = F145=> + F145?7=5 (Eq. 5) 

F145=> =V
S145=>

2
ZY.0 − Y.09 [

&

{.;0:	ABCADEFG}
(Eq. 6) 

F145?7=5 =V W XZ:. + :0[ − Y.09 \
S145?7=5

2
ZY.0 − Y.09 [

&

{0;.:FEAH}
(Eq. 7) 

ここで	S145=> 	および	S145?7=5 	は染色体の基本構造を保つための弾性係数である。(Eq.	6)
の	Σ	は	A	番目の粒子と	^	番目の粒子が同一の鎖に沿って連結する粒子の組につい

ての総和を示す。(Eq.	7)	 の	Σ	は	A	番目の粒子と	^	番目の粒子が同一の鎖に属し、

かつ基本構造において空間的に接触しているが鎖に沿って連結されていない粒子の

組についての総和を示す。 

ポテンシャル	F676	は以下の式で与えられる。 

F676 =V W((:. 	+	Y.) − /)
S.6

2
((:. 	+	Y.) − /)&

.
(8) 

ここで Y. = |D.|	であり、 /	は核膜の半径、	S.6 = S6bc. 	は	A	番目の粒子が核膜に

接触した場合に働く弾性反発力の係数である。 
 

 II - v - vi : シミュレーション手法 

このモデルにおいてシミュレーションを行うために、ランジュバン方程式 (Eq.	1)	 の時
間積分を、Euler-Maruyama スキームを用いて時間ステップ10)I	秒として数値的に行

った。核質に関するパラメータについては	N = 0.64	Sh	i),	R),、またS"T =

4.141947 × 10)&,	Sh	i&	R)& (T = 300	l)とした。 

A 粒子、B 粒子、M 粒子はそれぞれ対応するエピゲノム状態の定義から、Open で柔

軟なクロマチン領域、Closed で高密度のクロマチン領域、中間的な特徴を持つクロマ

チン領域を表現している。そのため M 粒子は A 粒子よりも剛性が高く (硬く、排除体

積効果が大きくなる)、かつ B 粒子よりも剛性が低い (柔らかく、排除体積効果が小さ

くなる) ものと仮定し、本研究では	c.	は A粒子、B粒子、M粒子でそれぞれ 0.1、10.0、

1.0 と 定 義 し た 。 そ の 他 の パ ラ メ ー タ は S1 = 10)J	Sh	R)&, S145=> =
10)K	Sh	R)&, S145?7=5 = 10)I	Sh	R)&, mnY	S6 = 10)J	Sh	R)& とした。ただし、これらの

パラメータを生理学的に正確に決定することは困難である。したがって、これらの値

は、2 つの局所粒子鎖が互いに透過しない程度に十分大きな値とした。また、これら

のパラメータの係数部分を変えても、シミュレーション結果の定性的な特徴や今回の



研究における結論は変わらなかった。 

本研究では相同染色体は同一の基本構造を持つと仮定し、各シミュレーションの初

期条件として、半径 5 µm の球殻の中に全ての粒子鎖をランダムに配置した。 

 

 II - v - vii : シミュレーションデータの統計解析 

Xic 領域を含む 2 つの粒子 (Xic 粒子) 間距離の確率分布を、過去の実験結果の報

告 [28, 29] と同様に 1 µm の bin 幅で描画した。また、相同染色体重心間距離の確

率分布も 1 µm の bin幅で描画した。 

ES cell model と 2-day cell model の両モデルについて、染色体粒子鎖の初期配置を

変えてそれぞれ 30 回のシミュレーションを行った。各シミュレーションにおける Xic 粒

子間距離や相同染色体重心間距離の確率分布は、シミュレーション開始後 18秒から

36 秒までの粒子座標のデータを用いて評価した。両モデルとも、30 個の確率分布を

用いて、各距離を示す確率の平均値と 95%信頼区間（図中のエラーバーに対応する）

を計算した。各距離を示す確率の ES cell model と 2-day cell model との差の有意性

の検証を Welch の t検定 (有意水準α = 0.05) を行った。 

  



 

第Ⅲ章 ロングリードシーケンスを用いた Hemicentrotus 

pulcherrimus の連続かつ高分解能ドラフトゲノム配列の構築 

 

 III – i : 概要 

初 期 発 生 の モ デ ル 生 物 と し て東アジアで広く研 究 さ れ て い る バ フ ン ウニ

Hemicentrotus pulcherrimus (H. pulcherrimus, Hp） のドラフトゲノム配列の更新を、

Oxford nanopore long-read sequencing を用いて行った。その結果、2,163 contigs、総

長 626.4 Mb、 N50 = 515.7 kb となるドラフトゲノム配列が得られた。 また、このドラフ

トゲノム配列の BUSCO 完全性スコアとトランスクリプトームモデルマッピング率 

（TMMR） は、それぞれ 96.5％と 77.8％であり、既に公開されている H. pulcherrimus

ドラフトゲノム配列である HpulGenome_v1 （16,251 scaffolds、総長 568.9 Mb、gap 

closing (scaffolding) に由来する不明な塩基 = 93.3 Mb、N50 = 142.6 kb、BUSCO完

全性スコア 86.1 %、TMMR = 55.4 %） に比べて、大幅に連続性と精度が改善された。

また、得られたドラフトゲノム配列には、他のウニにおける遺伝子モデルとほぼ同数

の 36,055 の遺伝子モデルが含まれ、さらに、初期型ヒストン遺伝子をそれぞれ 47 コ

ピーと 34コピー含む 2箇所のロングタンデムリピートや、Ars インスレーターの種間保

存コア領域である ArsInsC、及びその 185箇所の相同配列も含まれていた。本研究で

得られたドラフトゲノム配列により、H. pulcherrimus を用いた発生、遺伝子発現制御、

核内構造動態のゲノムワイドな研究の進展が加速されると期待される。 

 

 

 III – ii : 導入 

ウニはその進化的位置づけから、初期発生や形態形成の研究によく用いられるモデ

ル生物である。例えば、東アジアに生息する代表的なウニであるバフンウニ 

(Hemicentrotus pulcherrimus） は、核内クロマチン構造ダイナミクス、左右非対称体

軸の確立、中枢神経系の起源の探索など、多細胞生物の発生システムを明らかにす

るために広く研究されている [54–56]。またバフンウニとアメリカムラサキウニ 

(Strongylocentrotus purpuratus） は遺伝的に近縁であり、アメリカムラサキウニに対

しては、初期発生時の内中胚葉の分化を制御する遺伝子制御ネットワークなども詳



細に解析されている [80, 81]。 

一般に、生命システム全体の普遍的特徴や様々な生物の特異的な活動の研究の促

進には、それらの生物のゲノム配列の詳細な特徴抽出が不可欠である。例えば、こ

こ 10 年で急速に進展した Hi-C 法やその派生法をヒト細胞やマウスなどのモデル生

物に用いた最近の研究 [14] により、各遺伝子の発現は、エンハンサー・プロモータ

ーループ、ヌクレオソーム排他的非ループインスレーター配列 （NENLIS） [82]、

topologically associated domain （TAD）、A/B コンパートメントなど、様々なシス調節

要素とその高次構造によって影響を受けることが明らかになってきた [14]。 このよう

なシス制御構造による影響を数 kbから数 Mbの様々なスケールでの解析が可能とな

ったのは、数 Mb 以上の連続性を持つ高精度なドラフトゲノム配列が、これらの生物

で得られていたからである。 

その様々な生物と同様に、ウニのドラフトゲノムも多くの種で構築が試みられている。

そして 2006 年に S. purpuratus [83] （最新版は 2019 年に更新）、2018 年に H. 

pulcherrimus [57]、2020 年に Lytechinus variegatus [84]、2022 年に Temnopleurus 

reevesii [85]、2023 年に Paracentrotus lividus [86] のドラフトゲノムがそれぞれ公開

されている。 

その一方で、非モデル生物研究でまず行われる従来型の short-read を用いたゲノム

アセンブリでは、転写された遺伝子領域とそのシス制御要素であるエンハンサーやイ

ンスレーターを含む連続した長い contig や scaffold を構築することは困難である。例

えば、最近報告された H. pulcherrimus ゲノムのドラフトゲノム配列 （HpulGenome_v1） 

には、アリルスルファターゼ （HpArs） 遺伝子の約上流 2 kb に位置し、典型的なヌク

レオソーム排他的ループ非形成型インスレーター配列 (NENLIS) [82] として知られる

Ars インスレーター配列 （ArsInsC）  [58, 59] が含まれていない。 さらに、

HpulGenome_v1 の HpArs 遺伝子を含む scaffoldには、もう一つの重要な制御領域で

ある C15 エンハンサー [87, 88] も含まれていなかった。また、H. pulcherrimus ゲノム

には初期型ヒストン H1、H2A、H2B、H3、H4 をコードする遺伝子の数十から数百のタ

ンデムリピートが存在することが知られている [54] が、HpulGenome_v1 には対応す

るゲノム領域は含まれていなかった。このような結果は、short-read のみを用いたゲ

ノムアセンブリでは、read 長を超える長さのリピート配列を含む領域によって、contig

が断片化されてしまうことが、一つの大きな原因であると考えられる。 

しかし上記の問題は、数十～数百 kb の read が得られる long-read シーケンサーの

開発によって克服されつつある。特に Oxford Nanopore Technologies （ONT） 社によ



って開発された MinION を代表する long-read sequencer では、理論上どんな長さであ

っても DNA をシーケンスできるという利点はある。ただし MinION から得られた read

には、short-read シーケンスから得られた readの 100倍以上の頻度でエラーが含ま

れていることが知られており、精度面での問題が懸念されている。しかし、同じ生物か

ら得られた short-read を用いて long-read のエラーを修正した上でアセンブリを行う

ハイブリッドアセンブリを行うことで、連続的で高精度のゲノムアセンブリが可能であ

ると考えられる。 

そこで本研究では、Oxford Nanopore sequencer から得られた long-readと、従来の H. 

pulcherrimus ドラフトゲノム配列構築に用いられた short-read を用いたハイブリッドア

センブリにより、H. pulcherrimus ドラフトゲノム配列を更新した。本研究では、更新され

たドラフトゲノム配列の各指標を HpulGenome_v1 と比較し、近縁種との比較による遺

伝子の機能アノテーションを行った。また、更新されたドラフトゲノム配列において、

HpArs 遺伝子の上流に存在する ArsInsC や、初期ヒストン遺伝子の 2 箇所のロング

タンデムリピートを同定し、HpulGenome_v1 において既知のゲノム構造と矛盾してい

た点を克服す る こ と が できた 。 こ の よ う な ド ラ フ ト ゲ ノ ム 配 列 の改良は 、 H. 

pulcherrimus における遺伝子発現を制御する生理学的・構造力学的特徴に関する研

究を進展させると期待される。 

 

 

 III - iii : 結果 

 III – iii – i : ゲノムアセンブリの結果とドラフトゲノム配列の完全性 

ONT 社の MinION を用いたシーケンシングにより、51.54Gb (17.29 M reads) のシー

ケンスデータが得られた。以後、MinION 得られた各 long read を ONT-read と呼び、

HpulGenome_v1 のアセンブリに使用された short read を Illumina-read と呼ぶ （詳

細は III - v : 手法 の項を参照）。ゲノムアセンブリを行うために、Illumina-readを使

用した ONT-readのエラー補正を行い、また短い ONT-readのフィルタリングを行った

結果、35.26 Gb (2.76 M reads) の ONT-readが得られた （詳細は III - v : 手法 の

項を参照）。これらの ONT-read から Raven [89]、Flye [90]、Wtdbg2 [91]、MAECI 

[92] でゲノムアセンブリおよびポリッシングを行い （詳細は III - v : 手法 の項を参

照）、ドラフトゲノム配列を更新した （Table 1、Table S6）。その後 BLASTN [93] を用

いて、ドラフトゲノム配列に含まれる contig群のうち、H. pulcherrimus のミトコンドリア

ゲノム [NCBI Accession ID: NC_023771.1] と最も相同性が高かった contig （contig 



ID: Utg196084） を除去した。更新されたドラフトゲノム配列は 2,163 contigs、総長は

626.4 Mb、N50 は 515.7 kb （Fig. 6A、Table S6） であった。一方で、HpulGenome_v1

は、16,251 scaffolds （一部に contig を含む）、 総長は 568.9 Mb、gap closing 

(scaffolding) に由来する不明な塩基を 93.3 Mb 含み、N50 は 142.6 kbであった （Fig. 

6B）。 

BUSCO [94] を用いたゲノムの完全性評価 (使用データベース; metazoa_odb10) で

は、更新されたドラフトゲノム配列の Complete (遺伝子のほぼ全長がゲノム配列中に

存在する) スコアが 96.5 % （ single copy 89.9 %、duplicated 6.6 %）  を示し、

HpulGenome_v1 の 86.1 % （single copy 84.8 %、duplicated 1.3 %） より高い値が得られ

た。また、推定トランスクリプトームモデルのマッピング率も 77.78 %と、HpulGenome_v1

の 55.35 %より高い値が得られた (Table 1)。 

 

Table 1. 本研究で構築したドラフトゲノム配列と HpulGenome_v1 の各指標と BUSCO評価。 

* は BBtools [95] (stats.sh) を用いて計算した。 

 Updated draft genome HpulGenome_v1 

Assembly size* 626.4 Mb 568.9 Mb 

No. contigs* 2,163 86,128 

N50 contig length* 515.7 kb 9.641 kb 

No. scaffolds* 2,163 16,251 

N50 scaffold length* 515.7 kb 142.6 kb 

Unsure base (“N”, %)* 

(derived from gap-closing)  

0 16.41 

GC-content (%)* 37.12 36.72 

BUSCO completeness (%) 

(metazoa_odb10: 954 genes) 

Complete : 96.5 

Duplicated : 6.6 

Fragmented : 2.1 

Missing : 1.4 

Complete : 86.1 

Duplicated : 1.3 

Fragmented : 9.9 

Missing : 4.0 

Mapping ratio 

of transcriptome models (%) 

(20,564 sequences) 

75.65 (aligned exactly 1 time) 

2.13 (aligned >1 times) 

54.64 (aligned exactly 1 time) 

0.71 (aligned >1 times) 

 

 



 

Fig. 6 本研究で得られたドラフトゲノム配列 （A） と HpulGenome_v1 （B） のアセンブリ指標。アセ

ンブリ指標は assembly-stats を用いて描画した。(https://github.com/rjchallis/assembly-stats) 

 

 III – iii – ii : ドラフトゲノム配列に基づく遺伝子構造推定と近縁種とのオルソログ検

索による機能アノテーション 

H. pulcherrimus のトランスクリプトームデータ (DRR107783) と BRAKER2 [96] による

解析の結果、更新されたドラフトゲノム配列には 46,914 個の遺伝子が存在すると推

定された。短すぎる遺伝子 （50 アミノ酸未満） や複数の終止コドンを含む遺伝子、ミ

トコンドリアゲノムにコードされている遺伝子を除外した結果、46,826 の遺伝子モデル

が得られた （Table S7）。この遺伝子モデル群と、3 種のウニの遺伝子モデル群を用

いた相互 BLASTP 検索を行うことにより、36,055 遺伝子モデルが他のウニにおいて

ホモログが見つかり、その数は H. pulcherrimus、S. purpuratus、L. variegatus の既知

の遺伝子モデルと同等であった。ただし BLASTP 検索では e-value ≤ 1e-10 とした。

その結果、相互ベストヒットな遺伝子ペアが 20,434、相互ベストヒットではないがベスト

ヒットな遺伝子ペアが 15,621 であった （Table 2、Table S7）。 

 

 

 

 

 

 



 

Table 2. HpBase と他のウニのタンパク質モデルとの BLASTP検索の結果。P. lividus のタンパク

質配列はゲノムとアノテーション情報を Zenodo (https://zenodo.org/record/7459274) からダウン

ロードし、gffread v0.12.7 [97] を用いて作成した。 

Subject Reciprocal 

best hit pair 

Not reciprocal 

but best hit 

No hit 

H. pulcherrimus 

(HpBase, HpulGenome_v1_prot.fa) 

15,652 

(33.43%) 

16,847 

(35.98 %) 

14,327 

(30.60 %) 

S. purpuratus 

(Echinobase, 

sp5_0_GCF_proteins.fa) 

16,153 

(34.50 %) 

17,190 

(36.71 %) 

13,483 

(28.79 %) 

L. variegatus 

(Echinobase, 

Lvar3_0_GCF_proteins.fa) 

14,802 

(31.61 %) 

16,613 

(35.48 %) 

15,411 

(32.91 %) 

P. lividus* 14,958 

(31.94 %) 

18,388 

(39.27 %) 

13,480 

(28.70 %) 

Hp, Sp, or Lv 20,434 

(43.64 %) 

15,621 

(33.36 %) 

10,771 

(23.00 %) 

 

 III – iii – iii : ロングタンデムリピートを持つ初期型ヒストン遺伝子座の検出 

H. pulcherrimus ゲノムには、初期型ヒストンをコードする遺伝子が数十から数百のタ

ンデムリピートを形成する配列が 2 copy存在することが示唆されている [54]。しかし、

一般にロングタンデムリピートは、short-read によるゲノムアセンブリでは検出するの

は困難である。実際 HpulGenome_v1 では、初期型ヒストン遺伝子のロングタンデムリ

ピートに対応するゲノム領域は検出されなかった。一方、更新されたドラフトゲノム配

列では BLASTN検索の結果、初期型ヒストン遺伝子のロングタンデムリピートが 2 つ

の contig において検出された。1 つの contig （contig ID：Utg198178、479,333 bp） に

は 47個の high-scoring segment pair; HSPが含まれ、もう 1 つの contig （contig ID：

Utg200276、127,611 bp） には 34個の HSPが含まれていた （Table S8）。 

 

 III – iii – iv : アリルスルファターゼ遺伝子の制御配列 

本研究では追加の解析として、アリルスルファターゼ （HpArs） 遺伝子の転写制御配



列について調べた。HpArs 遺伝子の制御配列とその候補として以下のような特徴的

配列が報告されている。 

(1) プロモーター領域が転写開始点の上流 252 bから下流 38 b の領域に存在する。

この配列は HpArs 遺伝子の発現に必要な最小領域である [87, 98]。 

(2) 第 1 イントロンに C15 エンハンサーと呼ばれる、発現増強に寄与する配列が存在

する [87, 88]。 

(3) 分子内三重鎖構造を形成しうるポリピリミジン配列が、転写開始点の上流 2,201 

bから 1,680 bの領域に存在する [99, 100]。 

(4) 転写開始点の上流 2,686 bから 2,109 bの領域にインスレーター配列（Ars インス

レーター）が存在する [59]。 

(5) 転写開始点の上流 3,440 bから 3,109 bの領域に直接反復配列 (direct repeat： 

DIR) Ars-DIR1、3,096 bから 2,592 bの領域に Ars-DIR2 が存在する [101]。 

(6) 転写開始点の上流 475 b から 217 b の領域に逆位反復配列 (inverted repeat： 

INV) Ars-INVが存在する [101]。 

HpulGenome_v1 では、scaffold989 に HpArs 遺伝子が存在している。BLASTN検索の

結果、この scaffold にはすべてのエキソン、プロモーター、ポリピリミジン領域までの

上流配列が含まれていること明らかになった。しかし、転写制御に重要な役割を果た

す第 1 イントロンの C15 エンハンサーとその隣接する上流領域の Ars インスレーター

は含まれていなかった。一方、更新されたドラフトゲノム配列では、HpArs 遺伝子が存

在する contig （contig ID：Utg200732） には全てのエキソンおよび上記の (1)〜(6) 

の配列全てが含まれていた。 

 

 III – iii – v : Ars-DIR1 および Ars-DIR2 と Ars-INVの相同配列とゲノム上での分布 

更新されたドラフトゲノム配列において、以下の条件を満たす領域を Ars-DIR1 および

Ars-DIR2 のホモログとした。 

(1) ドラフトゲノム配列に対し、Ars-DIR1 および Ars-DIR2 の各反復単位 (Table S10) 

をクエリとして BLASTN検索を行い、クエリカバレッジ 95 % 以上かつ相同性 90 % 

以上のヒットが得られる。 

(2) (1) で得られたヒットのうち、隣接するヒットした領域の中心間距離が 300 b以下と

なるものを連続するヒットとし、連続するヒット数をリピート数とする。 

その結果、Ars-DIR1 と相同な領域が 8箇所 (全て 2 リピート)、Ars-DIR2 と相同な配

列が 205 箇所 (2〜5 反復) 見つかった （Table S10）。さらに、これらの Ars-DIR1 と



Ars-DIR2 のホモログはいずれも、最も近い遺伝子の上流領域に存在する傾向があっ

た （Fig. 7）。 

次に IRF v3.08 [102] を用いて更新されたドラフトゲノム配列上に存在する INV を検

索し、以下の条件を満たすものを Ars-INVのホモログとした。 

(1) 反復単位長 90-120 bかつ同一性 90%以上である。 

(2) 反復単位領域に対して Ars-INVの反復単位をクエリとした BLASTN検索を行った

結果、クエリカバレッジ 90 % 以上となるヒットが得られる。 

その結果 Ars-INV と相同な 9 個の INV 配列が更新ドラフトゲノム中に見つかった 

(Table S9)。これらの Ars-INV相同配列のうち 7 つは遺伝子間領域に存在したが、そ

の位置に特異的な傾向は見られなかった。 

 

 

Fig. 7. DIR1 ホモログと最近接遺伝子間距離のヒストグラム （a） と、DIR2 ホモログと最近接遺伝

子間距離のヒストグラム （b）。赤と青のバーの高さは、それぞれ最近接遺伝子の上流領域と下

流領域における DIR ホモログの数を示す。DIR ホモログと最近接遺伝子との距離は、それらの中

心間の距離と定義した。 

 

 III – iii – vi : Ars インスレーター及びその相同なゲノム領域の探索 

HpArs 遺伝子の転写開始点から上流約 2 kbには、次の特性を持つ Ars インスレータ

ーが存在する [58, 59]。 

(1) Ars インスレーター中央部には AT リッチな領域 (ArsInsC) が存在する。この領域

は S. purpuratus の Ars 遺伝子上流領域にも保存されている。 
(2) ArsInsC は CTCF などの結合タンパク質などを伴わず単独でインスレーター活性

を示す、Nucleosome-excluding non-looping insulator sequence (NENLIS) [82] の

典型例である可能性が高い。 



HpulGenome_v1 では、HpArs 遺伝子は scaffold989 に存在していたが、ArsInsC 配列

は同一 scaffold 上に存在しなかった。一方で、更新されたドラフトゲノムでは、HpArs

遺伝子領域の 2 kb 上流にあたる Utg200732 (46,417 to 46,236, マイナス鎖側) に

ArsInsC が存在していた。BLASTN 解析の結果、ArsInsC と 90％以上の相同性を持

ち、同じ長さとなる配列 (ArsInsC ホモログ) が全ゲノム中に 185 箇所見つかった 

(Table S11）。さらに Ars インスレーターと同様に、ArsInsCホモログの上流および下流

それぞれ 50 b の近傍領域は GC 含量が高い （50-80 %） 傾向を示し （Fig. 8、Fig. 

S8）、このうち 121箇所の ArsInsCホモログ （65.4 %） では、8 b以上の G (C) -ストレ

ッチが近傍の GC リッチ領域に存在していた （Fig. S8）。 

このように、Ars インスレーターの配列特性はこれらの相同配列においてよく保存され

ており、これらの相同配列がウニゲノムにおいてインスレーターとして広く用いられて

いることが示唆された。 

 

 III – iii – vii : ショートタンデムリピート （short tandem repeat：STR） のゲノム上での

分布 

STR は遺伝子のプロモーターに濃縮している傾向があり、リピート数の変動が遺伝子

発現を制御し得ることが報告されている [103, 104]。さらに、約 90 ％ の転写因子が

STR に優先的に結合する [105] ことも報告されている。そこで、TRF v4.09 [106] を

用いて、更新されたドラフトゲノムにおける STR の分布を解析した。Sawaya らのマイ

クロサテライトの定義 [103] に従い、長さ 12 b 以上で挿入のない 1〜4 ヌクレオチド

の繰り返し単位からなる反復配列を検索した。TRF の結果から、この条件を満たす

STR を検索した結果、合計 111,553 個の一塩基反復、66,665 個の二塩基反復、

61,983 個の三塩基反復、および 62,448 個の四塩基反復が更新ドラフトゲノム中に見

つかった （Table S12）。しかし、遺伝子の近傍や翻訳開始点における STR の濃縮は

観察されなかった。 

 



 

Fig. 8 ArsInsCホモログ数のヒートマップを、上流 50 b 領域と下流 50 b 領域における各 GC 含量

で示した。ヒストグラムはそれぞれ対応する軸について示したものである。 

 

 

 III - iv : まとめと考察 

Kinjo らによって構築された HpulGenome_v1 は、静岡県下田市で採集された H. 

pulcherrmius の雄成体に由来するドラフトゲノム配列である [57]。いくつかの遺伝子

配列解析の結果から、ウニゲノムは多型度が大きく、ヒトでは一塩基多型および挿入

/欠失がゲノム中に 0.5 % 程度存在するのに対して、ウニでは 4〜5 % 程度存在する

ことが報告されている [83, 107, 108]。そのため H. pulcherrimus におけるゲノムワイド

な解析には、多型度の高さを反映した広く利用可能なゲノム配列が必要であり、本研

究では広島で採集された複数個体の H. pulcherrimus から単離されたゲノム DNA を

用いてゲノムアセンブリを行った。また、本研究では HpulGenome_v1 よりも連続的で

精度の高い配列を得るために、Oxford Nanopore シーケンサーを用いた long-readシ

ーケンスと、long-read と short-read によるハイブリッドゲノムアセンブリを行った。そ

の結果、HpulGenome_v1 よりも BUSCO 完全性が高く、トランスクリプトームモデルの

マッピング率が高いドラフトゲノム配列が得られた。 

更新されたドラフトゲノム配列を用いた遺伝子モデル推定の結果、46,826 の遺伝子モ

デルが推定され、HpulGenome_v1 において推定された 24,860 の遺伝子モデルよりも



多くの数が得られた。このうち 36,055 の遺伝子モデルについては、近縁種ウニの相

同な遺伝子モデルとの相互 BLASTP 検索による機能アノテーションを行った。 

さらに、このドラフトゲノム配列上に、初期型ヒストン遺伝子のロングタンデムリピート

を内包するゲノム領域が 2 箇所見出された。この結果は、バフンウニの核内蛍光イメ

ージングの結果 [54] と一致しており、発生段階依存的な初期型ヒストン遺伝子座の

相互作用および動態の解析に進展をもたらすと考えられる。 

興味深いことに、このドラフトゲノム配列には ArsInsC と 185 の ArsInsCホモログが存

在していた。脊椎動物では、ゲノム内の CTCF 結合部位は遺伝子発現制御を担う典

型的なインスレーター配列として知られている。しかし最近では、ウニの CTCFは分裂

期から間期への移行において機能することが示唆されており [109]、ウニの間期にお

ける遺伝子発現制御には ArsInsC の他にも様々なゲノム配列由来の因子が関与して

いる可能性が考えられる。今回更新されたドラフトゲノム配列は、H. pulcherrimus に

おいて遺伝子発現を制御するシスエレメントの生理学的・構造力学的研究、および広

く様々な生物に存在する多様なシス制御因子の特徴及び作動機序の研究を進展さ

せると期待される。 

また、更新されたドラフトゲノムには、近縁種の遺伝子モデルにホモログの存在しな

い遺伝子モデルが 10,000 以上含まれていた。これらの遺伝子モデルは、ノンコーディ

ング RNA由来遺伝子や H. pulcherrimus 特異的遺伝子を含むと考えられる。今後、こ

れらのアノテーションできなかった遺伝子モデルについては、様々な生物との遺伝子

比較や実験による機能解析の結果から機能アノテーションを行う必要がある。 

BUSCO を用いた解析では、HpulGenome_v1 よりも多くの重複遺伝子を持つことが示

された。BUSCOの core gene set の定義に基づけば、重複 BUSCO遺伝子の割合が

低いほど妥当なゲノム配列であると言える。したがって本研究において、複数個体の

DNA を用いたゲノムアセンブリを行ったことからも、本ドラフトゲノム配列は冗長な配

列を含む可能性が考えられる。しかし ONT-read はエラーを比較的多く含むため、k-

mer 分布解析から多型を含む領域とアセンブリに影響を与え得る領域の定量的な評

価が困難であり、本研究では readのフィルタリングや contig の除去は行わなかった。

本ドラフトゲノム配列上には、ATCGやN以外で表記された塩基が1,625箇所存在し、

多型を含むが大域的には単一の contig として表現される領域も存在すると考えられ

る。しかし、一般的に知られているウニの多型を含む領域の割合には及ばないため、

今後は大域的アライメントや Hi-C 法による scaffolding を用いて contig 数を減らすこ

とで、より冗長でないドラフトゲノム配列を構築する必要がある。 



 III - v : 手法 

 III - v – i : 生体の採集とゲノム DNA の抽出 

広島県江田島市近海にて H. pulcherrimus の雄成体を採集し、精子細胞からゲノム

DNA （gDNA） を抽出した。H. pulcherrimus の gDNA は Blood & Cell Culture DNA 

Midi Kit (QIAGEN) を用いて精製し、短いゲノム DNA断片は Short Read Elimination 

XL Kit (Circulomics Inc.) を用いて除去した。また、Logsdon (2020) のプロトコルに従

って、より長い DNA断片を精製した。 

 

 III - v – ii : シーケンスライブラリの調製 

上記の手法により得られた gDNA から Rapid Sequencing Kit （SQK-RAD004; Oxford 

Nanopore Technologies [ONT]） を使用してライブラリを調製した。調製したライブラリ

はR9.4.1 Flow Cellを用いてONT MinIONでシーケンシングを行い、生成されたFAST5

ファイルをONT MinIT (MNT-001) を用いて FASTQファイルへと変換した。以下では、

MinION および MinITにより生成された FASTQ形式のリードを ONT-read とする。 

 

III - v – iii : Illumina リードおよび ONT-readの前処理 

Illumina シ ー ケ ンサー か ら得ら れ た H. pulcherrimus の gDNA (DRR107784 、

DRR107785、DRR107786） およびトランスクリプトーム （DRR107783） の short-read

を、fastp v0.22.0 [110] を用いてアダプタートリミングおよび低クオリティ read の除去

を行った。また、Ratatosk v0.7.0 [111] を用いて、前処理済みの illumina short-read 

（合計 160.47 Gb） による ONT-readのエラー補正を行った。 

 

 III - v – iv : ゲノムアセンブリとポリッシング 

Raven v1.8.1 [89]、Flye v2.8.3-b1695 [90]、Wtdbg2 v2.5 [91] を用いて、エラー補正さ

れた ONT-read (> 5 kb) から H. pulcherrimus の de novo ゲノムアセンブリを行った。

その後 MAECI [92] を用いて単一のコンセンサス配列を作成した。また、MAECI を用

いて前処理済みの illumina-readにより、コンセンサス配列のポリッシングを行った。 

 

III - v – v : ドラフトゲノム配列の評価 

BUSCO v5.3 [94] を用いて得られたドラフトゲノム配列の完全性を評価した。ここで、

BUSCO は対象生物が含まれる適当な動物群の core gene set (その動物群のうち

90 % 以上の生物のゲノムにおいて single copy ortholog である遺伝子のアミノ酸配列



群) データベースを指定し、その検出数で評価を行う。本研究ではデータベースとし

て後生動物 (metazoa_odb10) を指定し BUSCOを実行した。また、hisat2 v2.2.1 [112] 

を 用 い て 、 HpBase に お け る 推 定 ト ラ ン ス ク リ プ ト ー ム モ デ ル 

(HpulTranscriptome_nucl.fa にクオリティスコア 30 を付与し、FASTQ形式とした) を各

ドラフトゲノム配列にマッピングし、そのマッピング率を評価した。 

 

III - v – vi : 遺伝子構造推定と機能アノテーション 

ドラフトゲノム配列に基づいて以下の手順で遺伝子構造推定を行い、得られた遺伝

子群の機能アノテーションを行った。 

(1) トランスクリプトームから得られた前処理済みの illumina short-read を、hisat2 

v2.2.1 [112] を用いてドラフトゲノム配列にマッピングし、SAMtools v1.17 [113] を

用いて BAM形式のファイル (アライメントの情報を記述したもの) を作成した。 

(2) BAM ファイルのアライメント情報から、BRAKER2 v2.1.4 [96] を用いて遺伝子構造

推定を行った。 

(3) BLASTP v2.6.0 [93] を用いて、BRAKER2 で推定された遺伝子モデルのアミノ酸

配列群と、3 種のウニの遺伝子モデル（H. pulcherrimus v1.0 (HpBase), S. 

purpuratus v5.0, L. variegatus v3.0） のアミノ酸配列群から相互ホモログ検索を行

った。 

 

 

 III – vi : 公開データ 

更 新 さ れ た ゲ ノ ム ア セ ン ブ リ の 配 列 デ ー タ は 、 HpBase (https://cell-

innovation.nig.ac.jp/Hpul/) に HpulGenome_kure_v1 という名前で掲載されている。全

ゲノムシーケンスの生データは、DDBJ Sequence Read Archive (DRA) にて以下の

Accession ID で公開されている (DRA017089)。 

  



第Ⅳ章 全体のまとめ 

本学位論文では、転写制御機構に関連する核内動態や、転写制御の基盤となる特

徴的な配列のゲノム上分布について研究を行った。 

II 章では、哺乳類のモデル生物であるマウスの ES 細胞からの分化過程において一

過的に観察され、分化に伴う遺伝子発現制御への寄与が示唆されている、X 染色体

対合形成 [28–31] の機序について、考察した。その結果、まず Hi-C データ [23] を

用いた解析から、X 染色体において対合に先駆けてエピゲノム状態が変化するだけ

でなく、その X 染色体内構造上の分布をも再構成されることが明らかになった。そして

エピゲノム状態がクロマチン自身の物理的柔軟性を決定するという仮定のもとで染色

体構造のモデル化と核内動態シミュレーションを行うことにより、分化開始後に再構

成された X 染色体内構造上のエピゲノム状態分布が、X 染色体対合を駆動し得るこ

とが見出された。本研究により、枯渇力とよばれる力 [46–48] や、剛性の異なるポリ

マーの相分離を引き起こす力 [44, 49–53] と同様の、分子間力由来ではなく系全体

の状態数由来 （エントロピー由来） の力が、各染色体内でのエピゲノム状態の変化

を通じて調節されることで、核内構造が制御される可能性が見出された。この知見に

より、細胞種や細胞周期に依存した動的な核内構造形成機序を明らかにするための

考察基盤として、エピゲノム情報が示す新たな可能性を示した。 

III 章では、古くからの初期発生のモデル生物であるバフンウニのドラフトゲノム配列

の再構成を行い、従来公開されていたものより高い連続性と精度のものへ更新した。

バフンウニでは、核内染色体ダイナミクス、左右非相称体軸の確立、中枢神経系の

起源の探索 [54–56] など様々な研究がなされている。しかしそのドラフトゲノム配列 

（HpulGenome_v1） [57] には、ArsInsC や初期型ヒストン遺伝子のロングタンデムリピ

ートの存在といった既報のゲノム構造と矛盾する部分を含むなど、多くの問題を抱え

ていた。そのため本研究ではこの問題を是正するために、HpulGenome_v1 と比べ、連

続的で精度の良さを持ち合わせたゲノム情報の再整備を試みた。本研究ではまず、

バフンウニ精子由来 DNA の MinION による long-read解析を行い、次いでその long-

readデータと HpulGenome_v1 構築に用いられた short-readデータの両方を用いたハ

イブリッドアセンブリを行った。その結果、HpulGenome_v1 より多くの、他のウニと無矛

盾な遺伝子モデルを含み、さらに ArsInsC に代表されるような転写制御領域、初期型

ヒストン遺伝子のロングタンデムリピートを含む、高い連続性を持ち合わせたバフンウ

ニドラフトゲノム配列が得られた。このドラフトゲノムでは、初期型ヒストン遺伝子のタ



ンデムリピートを含む領域が２箇所見出されたが、これはバフンウニの核内蛍光イメ

ージング [54] との比較より妥当な結果であり、今後発生段階依存的な Histone 

locus body 動態の研究を進展させると考えられる。また ArsInsC ホモログが 185 程

度見出されたことから、脊椎動物ではほぼ CTCF 結合配列に担われていたインスレ

ーター機能が、ウニでは多くのゲノム領域で ArsInsC ホモログに担われている可能性

も考えられた。このように今回得られた新規ゲノム配列は、バフンウニにおける遺伝

子発現を制御する新規シスエレメントの同定とその作用機序解明を支えられるもので

あり、他の生物との比較から、旧口動物と新口動物間、新口動物間における転写制

御機構の変遷を検証できる新たな可能性を示した。 

Ⅱ章で扱った議論が生物種、細胞種や細胞周期普遍的に適用可能であるかどうか

は、様々な場合において染色体イメージングを行うとともに、本研究と同様のモデル

を構築してイメージングの結果と一致するかを検証する必要がある。さらに、Ⅲ章で

扱った議論についても、まずウニにおける遺伝子発現量解析や染色体立体構造解析

によって ArsInsC ホモログの詳細な機能解析を行い、さらには様々な生物における

ArsInsC 様配列の探索とその機能解析も併せて検討する必要がある。これらの解析

については今後の課題としたい。 

本学位論文では、現象を説明するために既報の解析データからどの様な価値を創出

できるか (トップダウン的なアプローチ)、また、どの様なデータを収集しなければなら

ないか (ボトムアップ的なアプローチ)、という視点に立って研究を行った。近年のボト

ムアップ的なアプローチとして、2018 年から始まった地球バイオゲノムプロジェクト 

(Earth BioGenome Project：EBP) では「現在報告されている全ての真核生物のゲノム

情報を 10 年間で解読する」という目標を掲げており、生物の進化や生態系を含む生

命の核心への理解を深め、動植物の絶滅や多様性の消失に対抗するための生態系

の保全などに役立てられることが期待されている。その背景として実験手法やその解

析ツールにおける技術革新の影響が強く、さらには解析を自動化するパイプラインも

急速に整備されており、EBP が 10 年間で実現されるかはさておき、この計画がただ

の夢ではない時代が我々の目の前に迫ってきている。しかし一方で、計画完了の暁

には蓄積されたデータを正しく理解し、価値を創出するための膨大な作業が必要にな

る。そのためには既存の枠組みに囚われず、独自の視点からもデータを多角的に解

釈できる研究者が求められることは明白である。本学位論文もゲノム解析技術の革

新によりもたらされた成果の一つであるが、ボトムアップ的なアプローチも踏まえつつ、

トップダウン的なアプローチを見直すことでゲノムデータの新たな価値を検討した。本



論文により見出された知見が生命の核心に迫る一助となることを期待している。 
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補足情報 

注） 下記 Table のうち、Table S1〜S5 及び Table S11〜S12  は 

https://github.com/Komoto-Te/doctoral_thesis/ に掲載している。 

Table S1 MDS2法を用いて推定された染色体ポリマーモデルの基本立体構造 (重心を原点とし

た空間座標データ (µm)) 及び各ポリマーに対応するゲノム上の領域、エピゲノム状態、Boundary 

score を示す。 

 

Table S2 NMDS法を用いて推定された染色体ポリマーモデルの基本立体構造 (重心を原点とし

た空間座標データ (µm)) 及び各ポリマーに対応するゲノム上の領域、エピゲノム状態、Boundary 

score を示す。 

 

Table S3 PM1法を用いて推定された染色体ポリマーモデルの基本立体構造 (重心を原点とした

空間座標データ (µm)) 及び各ポリマーに対応するゲノム上の領域、エピゲノム状態、Boundary 

score を示す。 

 

Table S4 PM2法を用いて推定された染色体ポリマーモデルの基本立体構造 (重心を原点とした

空間座標データ (µm)) 及び各ポリマーに対応するゲノム上の領域、エピゲノム状態、Boundary 

score を示す。 

 

Table S5 染色体粗視化粒子鎖モデルの基本立体構造 (重心を原点とした空間座標データ 

(µm)) 及び各粒子に対応するゲノム上の領域、エピゲノム状態、粒子半径を示す。 

 

Table S6 本研究で得られたドラフトゲノム配列 （FASTA形式） (a) と、Raven、Flye、Wtdbg2 それ

ぞれによるアセンブル結果の評価 (b)。 

(a) “HpulGenome_kure_v1_contig.fa” 

（https://cell-innovation.nig.ac.jp/cgi-bin/Hpul_public/Hpul_annot_download.cgi にてダウンロ

ードできる） 

(b)  

 Raven Flye Wtdbg2 

Assembly size* 619.2 Mb 985.5 Mb 851.0 Mb 



No. contigs* 2,164 22,260 16,967 

N50 contig length* 508.4kb 144.8 kb 240.3 kb 

No. scaffolds* 2,164 22,175 16,967 

N50 scaffold length* 508.4 kb 146.1 kb 240.3 kb 

N (%)* 0 0 0 

GC-content (%)* 36.91 37.36 36.94 

BUSCO completeness (%) 

(metazoan_odb10: 

954 genes) 

Complete : 96.1 

Duplicated : 6.5 

Fragmented : 1.8 

Missing : 1.8 

Complete : 96.6 

Duplicated : 37.5 

Fragmented : 2.6 

Missing : 0.8 

Complete : 90.3 

Duplicated : 10.4 

Fragmented : 3.8 

Missing : 5.9 

Mapping ratio of 

transcriptome models (%) 

(20,564 sequences) 

71.93 (aligned 

exactly 1 time) 

3.12 (aligned >1 

times) 

69.48 (aligned 

exactly 1 time) 

8.00 (aligned >1 

times) 

59.26 (aligned 

exactly 1 time) 

1.85 (aligned >1 

times) 

 

Table S7 ドラフトゲノムから得られた遺伝子モデルとそれらの情報 (それぞれ https://cell-

innovation.nig.ac.jp/cgi-bin/Hpul_public/Hpul_annot_download.cgi にてダウンロードできる) 。 

各遺伝子モデルの塩基配列 (a) とアミノ酸配列 (b) （FASTA形式）、各遺伝子の位置と属性をま

とめた GTF （Gene Transfer Format） (c)、推定遺伝子モデルのアノテーション表 (d)。 

(a) HpulGenome_kure_v1_nucl.fa 

(b) HpulGenome_kure_v1_prot.fa 

© HpulGenome_kure_v1.gtf 

(d) HpulGenome_kure_v1_annot.xlsx 

 

Table S8 初期型ヒストン遺伝子のタンデムリピート探索の結果。初期型ヒストン遺伝子の塩基配

列 (a)、HpulGenome_v1 及び更新ドラフトゲノムにおける初期型ヒストン遺伝子と相同な領域の位

置 (b-d)。HpulGenome_v1 (b) と更新されたドラフトゲノム (c) のそれぞれの BLASTN 検索で得ら

れた結果と、初期型ヒストン遺伝子のロングタンデムリピートの位置 (HSPが最も多かった 2 つの

contig のみ表示している) (d)。 

 

(a) 

>EarlyHistone 
GTCGACTTGCTAGAAGGGGTGGTGTCAAGAGGATCTCTGGTCTCATCTACGAAGAGACACGTGGTGTACTGAAGGTCTTCCTGGAGAATGTCATCCGTGATGCAGT
CACCTACTGCGAGCACGCCAAGCGAAAGACTGTCACAGCCATGGACGTTGTGTATGCACTGAAGAGACAGGGTCGTACATTGTACGGCTTCGGCGGCTAACTGTAG
CAAACCTCTCTCTCCTGGCTAGAATAACAAACGGCTCTTTTCAGAGCACCAAATAATCAAGAAAGAATACTGTTGTATGTTAATTCCGTGAAAGTAAAGAAAGAAG



AAGAAGAAATAAGCCGTCAATATCAAGCAAAACGAATAACGGCCCAAGAAGAGGCGATAGTGATTGGTATAGAAAGATGAAAGGCAAATCATGAAACAGAAATGAA
TGGATGAATGAATGAATGAATGAAATGCAAGGAGGGTGTGTCTATTCCAAAAGAAAGGCAAATTATGAAACAGAAAGCAGTAACAAATTGAGTGATAAATAGTGTA
TAGACATTGGCATTTGGAGTATGAGGATCCTTATTTATATTTTCAACTGAAATTGAAAGATAAGTATGATTTATTTACAAAAGTAAATGTAGATGCTAGTAACTAA
AAAGCCTACTCTGTGATGAAAGATGTGAAATGGATAAATGAAAAATACAAAATACATGTTGTTTTGCACAATGATAACGCGTTCATGGTTTATAATGATAATACCT
AGTATGTAATCGCACAGCGCTTTATATATATATATATATATATATATATATATATACATACATACATACATACATACATACATACATATATCTTATATATCTTATA
GAGGTACTCTTTTTTCATTTGCTGTAACCAAATAATTTTGAATTACATTGTCAAAGATAGTTCAATGCCCATTGATGTTATAATCATTACGTATATTATTATTGTT
TATATTATGTGAGAAGAAATGGAAAAATAAATTTGCTCTTTATAATTATATATGGAGTTGCACCACTACCACTACTACTATAATTATATATCTCCGAGATAATGTC
AAAAGTAGGAGTTAATCAAAACCTGTGCAAGTATGTCTTGGATAAAACGTTTCGACATGTTCCATATTCGGATATTCTAATTCCAATCAAAATCTCCATTTCATCA
ACTTTTTCATATTTCTTATTCTTTGGCGATTGAATCGAACATGGCAGAGAGATCCTATATTAGAACATAGGCCCGTATGATCTGTATGGGTTGTCACTATGTCGCC
ATCTCTAGGCAGGGGATGGTACAGACACTAATTGTGCGACGCCTACGATCAATGAAAAGATCGAGACCGAGGCTCATTTGCATAGTCGGACCGCATCATACGGATC
CGGCCCCGTGTATAAAAAGGAATGGTTCTTGCTGACCATTCACAGTATCCAAAGCATATTTGCCTGAAGTACTCGTTTCACTGCATCTTTACAGACCAGAAAACCT
CAAATCATCATGGCTCCAACAGCTCAAGTTGCTAAGAAAGGCTCCAAGAAGGCAGTCAAGGCCCCTCGGCCCAGTGGTGGCAAGAAGAGGAACAGGAAAAGGAAGG
AGAGTTATGGAATCTACATCTACAAAGTCCTCAAGCAGGTTCATCCAGATACCGGCATCTCCAGCCGGGCCATGATCATCATGAACAGCTTCGTCAACGACATCTT
CGAGCGAATTGCCGGCGAATCTTCCCGCCTCTCTCAGTACAACAAAAAGTCAACCATCAGCAGTCGCGAGATTCAGACCGCCGTCCGCCTCATTCTCCCCGGAGAG
CTGGCAAAGCACGCTGTGAGCGAGGGTACCAAGGCAGTGACGAAATACACTACCTCCAAGTAGACCGATCATATCCTGCTCTAATTGGACATACAACGGCCCTTTT
CAGGGCCACACAAATAATCAAGAAAGAAAGCATGATACCCGTTGTTTTTTGTTTTTGTTTTTTGTTTTTGTTTTTTGAATGAATGAATAAATGAATGAATGAATGA
ATGAATGAATGAATGAATGAATGAATAAATAAATAATGCGTATAATGAATTAAGTGAGACTTGCAAAAGATTACACAATACTATACAATAATATTAGCCATACATA
TTATTATTATACATCTCACTCTATAAATCTAGACAGGGGCGAAACGTGTAGTCACGATGGTTGGAAGGAAGAAGAAAATAGTCGATTACAAAAAAAAAAAAAGAAG
AGAATTAGAAGAAATACAATTCAAGGTGGCAACAAGTCCGTAATAATATACGTCCATGCATCCTTCCTTGAAAGGTTGACGAGATGCAGGTTAAGTTGATAGTTTT
TTTTTCTTTCTTTTCTCTCATGATTCATGCATCCCCACCAATCCACCTCCCCCCCCCCCCCTCCCTCCCTCCCTCCCTCCCTCCCTCCCTGCCTGCCTGCCTGCCT
TCCTCACTACTCTCAGGATCAGCCGAGCAGACTCTCGGTCAAACATCTTAATCATCATCTGTTAGAATGCATATTCTCGTAATTATAATTTGGCAACACTGCGTGC
GTGAGCCGAGTTCTCGGCTTGCCATCTAACCCATGTTCAAAACGGTGGTAGCGCCACCTTTCGACACATTCTATTGACTCTGCACATACGGCATCGCCAAGCCCCG
ATCCCGTCCCGCGCTAAACAAAAGAACATCCCGGTTGGCCAATCAAGAGAGCTTTACAAACGTAGGGCGACCACACCAGGATCCTTCGCAGCTCATATAAATAGCT
GAAGATTGCCAGTGGTTTTCAATCATCCCGTCACTCGTATTTGAAGCACTGAACCTACTGTCTCTCAAGCAACTATGGCACGCACCAAGCAGACCGCTCGCAAATC
TACAGGAGGGAAGGCTCCCCGCAAGCAGCTGGCAACCAAAGCTGCCAGAAAGAGTGCCCCCGCCACTGGAGGAGTCAAGAAGCCTCATCGATACAGGCCTGGCACA
GTCGCCCTGAGAGAGATTCGCCGCTACCAGAAGAGCACTGAGCTTCTCATCCGAAAACTGCCATTCCAGCGTcTagTGCGTGAGATTGCACAGGACTTCAAGACCG
AGCTACGTTTCCAGAGTTCCGCTGTGATGGCCCTTCAAGAAGCCAGCGAGGCATACCTAGTTGGCCTCTTTGagGACACCAACCTGTGTGCCATCCACGCCAAGAG
GGTTACCATCATGCCCAAAGACATCCAGCTCGCCCGTCGAATCCGCGGAGAACGCGCCTAGAACCATCGGTACCGCATCTAGCCCATGCACCGCATACACAAACGG
CTCTTTTCAGAGCCACCACAACCCCAAGAAAGAATCACTGAGTTTTAAAATGAACACGATGCAtgAaaaTcGACGCTGGGTTTAAACTAATTATATGTATGAAATA
GATTTCAAAAAGAAAGAAAAAGAAGAAGAAGGAAAAAAAAAAAAAAACGACCACTGTACAATATGCGTAGAACATAATATGATACAAATGTAGAACACAATAAGTG
TTTGTTAGGAATTAAAAAGTAAGGAATATTCAAATATAAATCTATGTAATCTAGGAATGACCTCCTCAGTGTTCGTGTGCCACATGAAACAAAGCTATTGGGAATA
TGTGATGAAACATATATATTGATCTCTGAAATATAACCTAGAACCTGACACTATAGGAAATAGTCGCAGTGTACTTGGAATGGGCTATATTTTTATCACATCTTTC
AGGCGTTGTAGTCACATCCCTTTGAATTGATCTGTGCTTTTTTTTTTTTTTTTTTCATTTAAGAAACCCCATACAATCTGATCGAGTACTAATGGTGATATCAGTG
GAGAAAACGGATAAGTCGCCGCGAGATGGCACCATTCACTAATGTTGCGAAACAAGTTTAAGGAGATCCGGTCAGCTACCCGCTGATTGGACAATAGTCACAATGC
CCCCCGGCGGTCCTGCGATCCTAACACCACGTATAAATAGCCAGCAAAACGCTGCTGGACATCCATTCAAGTCAGCGAACATTGTTACGTTTTGAACTTCGCTCCC
GATTTATTCTCAACTCATCCAAAATCATCATGTCTGGCAGAGGAAAGAGTGGAAAGGCCCGCACCAAGGCAAAGACGCGCTCCTCCCGTGCAGGGCTCCAGTTTCC
AGTGGGACGTGTTCATCGGTTTCTCCGAAAGGGCAACTATGCAAAGAGGGTCGGCGGTGGAGCTCCTGTCTACATGGCCGCCGTTCTAGAGTACCTTACTGCCGAA
ATCTTGGAACTCGCAGGCAACGCTGCCCGCGACAACAAGAAATCGAGAATCATTCCACGCCACCTCCAACTCGCCGTGCGTAATGATGAAGAACTCAACAAGCTTT
TGGGTGGGGTGACGATCGCTCAAGGTGGTGTCCTGCCCAACATCCAAGCCGTGCTTCTTCCCAAGAAAACCGCTAAATCAAGCTAGATCGAGTTTGCTCCCGGCAA
ATCTTGAAACCTCAACGGCCCTTATCAGGGCCACCAATTACTCACGAAAGAATTGTATCCTTTATGAATCCCCTTCACCACTCCTCCCCTCTCTCTCTATCTCTCT
CTCTCTCTCCCTCTCTCCTCCTTAGTTTGTAACGATACACCGAAGATAAAATAAGCTTTAATAATGGTTATATATATGATTGATATATTAAATAAAGATATATACA
CCCACAGATGTTATGAACGAAGTGTGTgATTGCAGTAAAAGAAAAAGCAAGTTAATTTAAAATACATATCTACAGTTATGAGAACGGATATTAGGGTGACCAAAAT
ATTATCTTTTGAGTCAGCATTTTAATGGGAAACTATGAATATGCTATTTCCCCTGCATTTGACTGTGTTTCAAGAGGGGTGACGATCAGGGGTTGATGGTGTTATC
GCCACCTATTAAATGTGCCTTACATTTTCCCCCTTCAAATTCATATAATGCCGGTGCACATTGTACATGGTAGAAGAGGATGAAGAAAAAAGGAAGGTGAAAAGAA
AACTGAGGAGGAGAAGGTGGTGGTGGAATAAGAGCATGTATGGATGGAAAAGAAGGGAGAAAAGTTTCTGAAAACAAACACAAACTGGCACGCAGTCATGGGGGCG
GACGACCCGGGATTGTCTCCCCCCACGTACGCAACCATGCCGTATATCGATGGCGTTGCCGAGCTGATAGTTATTCGTTTTGTTAACCTCCCGACGCACCGTATAT
CAAGATGGCTGAGAAGGAAAGCTCTAAGAAGATGACTACAAAGAAGCCGGCTGCCCACCCACCGGCTGCCGAGATGGTTGCTACAGCAATCACCGAGTTGAAGGAC
CGAAATGGCTCCTCGCTGCAAGCAATAAAGAAGTATATCGCAACCAATTTCGATGTGCAGATGGACCGACAGCTGCTATTCATCAAGCGGGCCCTAAAGTCTGGCG
TGGAGAAAGGCAAACTTGTGCAGACGAAGGGGAAAGGAGCTTCGGGTTCTTTCAAGCTAAATGTGCAGGCGGCCAAGGCAGAGGCGTCGGAGAAGGCCAAGAAGGA
GAAGGAGAAGGCAAAACAGCTAGCACAGCGTGAGAAGGCCAAGGAAAAGGCTGCAGCGAAGAAGGAGAAACTGCAGAAGGCAGCCGCCgCAAAGAAAGTCAAGGCA
GCCCCCAAGAAAGCGAAGAAGCCAGTAAAGAAAACGACTGAGAAGAAAGAGAAGAAGAAGACTCCAAAGAAGGTAACCAAGAAGCCAGCAGCCAAGAAATCAACAC
CAAAGAAGACACCCAAGAAGGCAGCCGCAAAGAAACCCAAGACTGCCAAGCCCAAGAAGCCTGCGGCAAAGAAGGCTGCAAAGTCCAAGTGATTTGCACGCCAACT
TTTCCATCCTACCAAAACGGCTCTTTTCAGAGcCACCACATACCCAAGAAAGAACACTTGTCCAAATGCACTGATGAGAAACTATGATTTTGTGTAATGAAGAAGA
AGAAGAAAGAAAGAGAGAGAAAAAAAAAggggGGGGGGAAGAGGAGCAACAAGAATgGGATGaATTATaAAAATAGATTCATGGAAAGTGATATTAGCCCAAACAG
AACTGGTTTCAGTTGAAGCCCTTTTGAAATAAAAACAAACTATATATAATACAGTCCGAAGAAAAACAAATTAGAATAAGAAATGTGAATAAGACAAAAATGAACA
TATGAATCATATACGACCAAAAAAAAAAAGAAAAAAAAAGAAGAAAAGAATAAGAAATGAAGGATGAGAGAGAATGAGGGGCTTGGGTGAGGAATGCATTCTTATT
GAATAATGTAGGTGATAACCGAtTTTTAAGTTAATGAACTTTCGTCATCCATGTGTACTGTTGGATAAGAGTCCTCAGCCTCTGCTATTTCAACTCGAGCATTCAA
CATAGGCCTCTCTAGATACATGCACGTACTGTGCTAGCGAATACTCGCCACGAGGGGGCGCACTCGAACGGGGAGTCTCCGCACTCCAGTCCCGCACACCGAATGA
TGCCGAATCTCGTCACCCAAGTCCGCAATGGTGTTACAATTGTCGCTGCAATCCGTCAGGGCATCATTCGCTTAGCGTAATATCCAGTCTACGGGATCACACAAAA
CTCGCTCTCAACTATCAATCATCACCATGTCAGGTCGAGGAAAAGGAGGAAAGGGACTCGGAAAGGGTGGTGCCAAACGTCATCGCAAGGTTCTACGAGACAACAT
CCAGGGCATCACAAAGCCTGCAATCCGTCGAC 
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scaffold1876 1 331 2E-172 95.3% 4000 4384 5.7% 54543 54158 0.4% 

scaffold402 1 251 5E-128 87.6% 1420 1820 6% 86555 86956 0.2% 



scaffold2002 1 237 3E-120 98% 1598 1849 3.8% 63100 63351 0.3% 

scaffold678 1 210 3E-105 87.1% 2049 2419 5.5% 148598 148935 0.2% 

scaffold3802 1 201 3E-100 99% 1537 1743 3.1% 30209 30415 0.6% 

scaffold3838 2 199 4E-099 99% 2976 3180 3.1% 34321 34117 0.6% 

scaffold3838 2 54 2E-018 100% 90 143 0.8% 33988 34041 0.2% 

scaffold2842 2 169 2E-082 97.8% 6530 6710 2.7% 4907 5088 0.3% 

scaffold2842 2 72 2E-028 100% 1617 1688 1.1% 44201 44130 0.1% 

scaffold2214 1 163 4E-079 98.8% 1688 1856 2.5% 11909 11741 0.2% 

scaffold597 2 162 2E-078 96.2% 6528 6710 2.7% 65289 65471 0.1% 

scaffold597 2 52 2E-017 98.2% 1 55 0.8% 65466 65520 0% 

scaffold1497 1 161 6E-078 95.3% 5774 5963 2.8% 89015 88830 0.2% 

scaffold1281 2 160 2E-077 91.3% 4238 4456 3.3% 74323 74537 0.2% 

scaffold1281 2 42 8E-012 97.8% 5299 5343 0.7% 32769 32813 0% 

scaffold1100 1 141 7E-067 96.2% 1443 1601 2.4% 13893 13735 0.1% 

scaffold2178 1 140 3E-066 98% 5235 5383 2.2% 36726 36578 0.2% 

scaffold875 1 122 3E-056 95.2% 1 141 2.1% 70616 70760 0.1% 

scaffold5617 3 121 1E-055 98.4% 1566 1692 1.9% 6643 6517 0.8% 

scaffold5617 3 92 1E-039 98% 1596 1693 1.5% 6657 6754 0.6% 

scaffold5617 3 58 1E-020 100% 5290 5347 0.9% 6815 6758 0.4% 

scaffold4010 1 115 2E-052 100% 1420 1534 1.7% 31018 30904 0.3% 

scaffold321 2 110 1E-049 96.7% 2945 3066 1.8% 156302 156423 0% 

scaffold321 2 63 2E-023 98.5% 3126 3192 1% 156242 156307 0% 

scaffold7914 1 109 4E-049 100% 1595 1703 1.6% 533 425 1.9% 

scaffold487 1 108 2E-048 96.7% 5231 5350 1.8% 121854 121735 0.1% 

scaffold1527 1 107 6E-048 100% 1638 1744 1.6% 80417 80523 0.1% 

scaffold2906 1 91 5E-039 97% 4184 4283 1.5% 42596 42695 0.2% 

scaffold228 1 89 6E-038 98.9% 2775 2867 1.4% 210391 210300 0% 

scaffold2283 1 87 8E-037 97.9% 1593 1685 1.4% 1358 1265 0.1% 

scaffold2508 1 86 3E-036 100% 1492 1577 1.3% 22870 22955 0.1% 

scaffold616 1 86 3E-036 92.9% 3735 3846 1.7% 22400 22508 0.1% 

scaffold598 2 86 3E-036 89.1% 152 280 1.9% 44330 44204 0% 

scaffold598 2 56 1E-019 98.3% 72 130 0.9% 44387 44329 0% 

scaffold1549 1 85 1E-035 98.9% 1665 1752 1.3% 49996 50083 0.1% 

scaffold5313 1 83 1E-034 97.8% 4083 4171 1.3% 17310 17398 0.5% 

scaffold1207 1 83 1E-034 97.8% 1609 1697 1.3% 1788 1876 0.1% 

scaffold4826 2 81 2E-033 92.4% 4309 4413 1.6% 17470 17574 0.5% 

scaffold4826 2 52 2E-017 88.1% 4231 4314 1.3% 13120 13199 0.3% 

scaffold104 1 78 8E-032 88.7% 3403 3523 1.8% 87040 86922 0% 

scaffold1711 1 77 3E-031 97.6% 5272 5354 1.2% 59353 59271 0.1% 

scaffold936 1 76 1E-030 97.6% 1671 1752 1.2% 44365 44284 0.1% 

scaffold3425 1 74 1E-029 97.5% 3525 3604 1.2% 23382 23461 0.2% 

scaffold208 1 73 5E-029 98.7% 1607 1682 1.1% 170817 170892 0% 

scaffold2643 1 72 2E-028 94.3% 1651 1737 1.3% 41312 41226 0.1% 

scaffold50 1 71 6E-028 89.4% 1649 1752 1.5% 314552 314655 0% 

scaffold851 1 70 2E-027 97.4% 3990 4065 1.1% 112796 112721 0% 

scaffold843 1 70 2E-027 98.6% 3988 4060 1.1% 28558 28630 0% 

scaffold417 1 70 2E-027 100% 4898 4967 1% 119487 119418 0% 

scaffold2156 1 69 8E-027 100% 3524 3592 1% 61505 61573 0.1% 



scaffold2037 1 67 1E-025 84.7% 2831 2954 1.8% 27315 27192 0.2% 

scaffold362 1 66 4E-025 92% 3131 3217 1.3% 211040 211126 0% 

scaffold83 1 66 4E-025 97.2% 1679 1750 1.1% 397396 397325 0% 

scaffold2287 1 65 1E-024 95.9% 5159 5232 1.1% 24441 24368 0.1% 

scaffold4985 1 62 6E-023 98.5% 5291 5355 1% 2098 2034 0.3% 

scaffold591 1 61 2E-022 98.4% 3999 4062 1% 139569 139632 0% 

scaffold2035 2 60 8E-022 98.4% 4066 4128 0.9% 74685 74623 0.1% 

scaffold2035 2 41 3E-011 94.1% 4038 4088 0.8% 74734 74685 0.1% 

scaffold546 1 60 8E-022 93.3% 3986 4060 1.1% 30652 30578 0% 

scaffold2042 1 59 3E-021 98.4% 1632 1693 0.9% 44122 44183 0.1% 

scaffold926 1 59 3E-021 96.9% 6529 6593 1% 37732 37796 0% 

scaffold447 1 59 3E-021 87.5% 18 112 1.4% 235363 235458 0% 

scaffold4409 1 58 1E-020 95.5% 4224 4290 1% 16676 16742 0.2% 

scaffold4128 2 58 1E-020 98.4% 6531 6591 0.9% 4746 4686 0.2% 

scaffold4128 2 46 5E-014 100% 3159 3204 0.7% 4745 4790 0.1% 

scaffold1166 1 58 1E-020 96.9% 260 324 1% 11445 11382 0% 

scaffold2065 1 57 4E-020 100% 4364 4420 0.8% 54815 54871 0.1% 

scaffold1312 1 57 4E-020 96.8% 4232 4294 0.9% 72053 72115 0.1% 

scaffold838 1 57 4E-020 96.8% 1679 1741 0.9% 101034 100972 0% 

scaffold8112 1 55 5E-019 98.3% 6533 6590 0.9% 4905 4848 1.1% 

scaffold3691 2 55 5E-019 94% 1675 1741 1% 7442 7508 0.2% 

scaffold3691 2 43 2E-012 88.1% 1675 1741 1% 27805 27871 0.2% 

scaffold1372 1 55 5E-019 98.3% 5289 5346 0.9% 93674 93617 0.1% 

scaffold1146 1 55 5E-019 98.3% 4232 4289 0.9% 111611 111668 0% 

scaffold377 1 55 5E-019 95.4% 3189 3252 1% 150206 150270 0% 

scaffold257 1 55 5E-019 98.3% 1893 1950 0.9% 93723 93666 0% 

scaffold1340 1 54 2E-018 95.2% 4220 4282 0.9% 83161 83223 0.1% 

scaffold1206 1 54 2E-018 94.1% 82 147 1% 63187 63121 0.1% 

scaffold306 1 54 2E-018 90.8% 5278 5351 1.1% 76013 75938 0% 

scaffold2611 1 53 6E-018 92.6% 4004 4071 1% 27134 27067 0.1% 

scaffold953 1 53 6E-018 93.9% 1680 1744 1% 45700 45635 0% 

scaffold387 1 53 6E-018 95.2% 4000 4061 0.9% 174494 174433 0% 

scaffold151 1 53 6E-018 98.2% 5295 5350 0.8% 321740 321795 0% 

scaffold55 1 53 6E-018 96.6% 1622 1680 0.9% 459640 459698 0% 

scaffold3551 1 52 2E-017 96.6% 4232 4289 0.9% 18806 18863 0.1% 

scaffold3408 1 52 2E-017 93.8% 4226 4290 1% 35778 35715 0.2% 

scaffold960 1 52 2E-017 95.1% 4232 4292 0.9% 112279 112339 0% 

scaffold905 1 52 2E-017 98.2% 5293 5347 0.8% 134093 134039 0% 

scaffold26 2 52 2E-017 96.6% 3027 3084 0.9% 261776 261719 0% 

scaffold26 2 41 3E-011 97.7% 5045 5088 0.7% 310691 310648 0% 

scaffold4677 1 51 8E-017 95% 5268 5327 0.9% 10680 10739 0.2% 

scaffold2388 1 51 8E-017 95% 2926 2985 0.9% 60479 60420 0.1% 

scaffold1587 1 51 8E-017 92.6% 82 147 1% 37549 37615 0.1% 

scaffold574 1 51 8E-017 92.6% 82 147 1% 89316 89250 0% 

scaffold431 1 51 8E-017 92.6% 82 147 1% 242305 242371 0% 

scaffold141 1 51 8E-017 92.4% 5456 5521 1% 114963 114898 0% 

scaffold1705 1 50 3E-016 100% 3152 3201 0.7% 78928 78879 0.1% 

scaffold1378 1 50 3E-016 100% 3200 3249 0.7% 88511 88560 0% 



scaffold364 1 50 3E-016 100% 345 394 0.7% 112873 112824 0% 

scaffold129 1 50 3E-016 89.2% 4068 4141 1.1% 697 770 0% 

scaffold7 2 50 3E-016 98.1% 4239 4291 0.8% 159986 160038 0% 

scaffold7 2 47 1E-014 94.6% 4232 4287 0.8% 469107 469052 0% 

scaffold2990 1 49 1E-015 94.8% 4145 4202 0.9% 38206 38149 0.1% 

scaffold2890 1 49 1E-015 96.4% 4292 4346 0.8% 24277 24331 0.1% 

scaffold992 1 49 1E-015 94.9% 5293 5350 0.9% 71387 71445 0% 

scaffold955 1 49 1E-015 94.8% 1454 1511 0.9% 34632 34689 0% 

scaffold21 1 49 1E-015 98.1% 5299 5350 0.8% 297604 297655 0% 

scaffold1987 1 48 4E-015 96.3% 1648 1701 0.8% 60632 60579 0.1% 

scaffold1393 1 48 4E-015 98% 4294 4344 0.8% 93148 93098 0% 

scaffold717 1 48 4E-015 94.7% 5177 5233 0.8% 68824 68768 0% 

scaffold135 1 48 4E-015 96.4% 5298 5350 0.8% 194509 194455 0% 

scaffold4 1 48 4E-015 92.1% 3998 4060 0.9% 199068 199006 0% 

scaffold1140 1 46 5E-014 93.2% 3058 3115 0.9% 45284 45226 0% 

scaffold376 1 46 5E-014 100% 1648 1693 0.7% 95735 95690 0% 

scaffold330 1 46 5E-014 98% 5299 5347 0.7% 240963 240915 0% 

scaffold4737 1 45 2E-013 100% 3153 3197 0.7% 19775 19731 0.2% 

scaffold1272 1 45 2E-013 85.9% 4094 4171 1.2% 16540 16617 0.1% 

scaffold298 2 45 2E-013 97.9% 4231 4278 0.7% 216061 216014 0% 

scaffold298 2 41 3E-011 94% 1467 1516 0.7% 188794 188843 0% 

scaffold4906 1 44 6E-013 92.9% 5335 5390 0.8% 7016 7071 0.3% 

scaffold1253 1 44 6E-013 90.3% 4004 4065 0.9% 119714 119775 0.1% 

scaffold15 1 44 6E-013 97.9% 5563 5609 0.7% 376880 376926 0% 

scaffold4716 1 43 2E-012 94.2% 1614 1665 0.8% 12513 12564 0.2% 

scaffold4028 1 43 2E-012 97.8% 4014 4059 0.7% 12207 12162 0.1% 

scaffold3681 1 43 2E-012 95.9% 4248 4296 0.7% 5728 5680 0.1% 

scaffold2536 1 43 2E-012 97.8% 1661 1706 0.7% 12587 12632 0.1% 

scaffold1431 1 43 2E-012 100% 4017 4059 0.6% 6447 6405 0% 

scaffold941 1 43 2E-012 100% 4290 4332 0.6% 144104 144146 0% 

scaffold412 1 43 2E-012 97.8% 5303 5348 0.7% 196219 196264 0% 

scaffold5687 1 42 8E-012 100% 4011 4052 0.6% 1754 1795 0.3% 

scaffold1917 1 42 8E-012 95.8% 4127 4174 0.7% 24217 24264 0.1% 

scaffold965 1 42 8E-012 95.8% 5296 5343 0.7% 28955 28908 0% 

scaffold537 1 42 8E-012 95.8% 4297 4344 0.7% 35400 35447 0% 

scaffold244 1 42 8E-012 100% 1666 1707 0.6% 159396 159437 0% 

scaffold100 1 42 8E-012 97.8% 2292 2336 0.7% 187639 187683 0% 
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Utg198178 47 5429 0 97.3% 816 6710 87.9% 25238 31161 1.2% 

Utg198178 47 5408 0 97.2% 816 6710 87.9% 38589 44518 1.2% 

Utg198178 47 5380 0 97% 816 6710 87.9% 31914 37835 1.2% 

Utg198178 47 5342 0 96.9% 816 6710 87.9% 51951 57831 1.2% 

Utg198178 47 5322 0 96.7% 816 6710 87.9% 45272 51197 1.2% 

Utg198178 47 3741 0 95.5% 2398 6710 64.3% 20138 24488 0.9% 

Utg198178 47 2238 0 90.9% 3622 6710 46% 88738 91852 0.6% 

Utg198178 47 2153 0 90% 3625 6710 46% 61420 64548 0.7% 

Utg198178 47 2125 0 89.8% 3622 6710 46% 68615 71731 0.7% 

Utg198178 47 2120 0 89.7% 3622 6710 46% 82053 85190 0.7% 

Utg198178 47 1851 0 89.5% 3998 6710 40.4% 75717 78481 0.6% 

Utg198178 47 1322 0 90.8% 4859 6710 27.6% 16005 17846 0.4% 

Utg198178 47 1284 0 95.3% 820 2323 22.4% 18606 20102 0.3% 

Utg198178 47 1229 0 93.9% 816 2336 22.7% 58580 60074 0.3% 

Utg198178 47 938 0 90.4% 1016 2336 19.7% 86160 87501 0.3% 

Utg198178 47 925 0 90.1% 1016 2336 19.7% 72697 74042 0.3% 

Utg198178 47 913 0 89.6% 1016 2336 19.7% 79448 80817 0.3% 

Utg198178 47 848 0 90.6% 2428 3624 17.8% 87528 88710 0.2% 

Utg198178 47 846 0 90.5% 2428 3624 17.8% 60101 61291 0.2% 

Utg198178 47 842 0 90.8% 2448 3624 17.5% 80858 82025 0.2% 

Utg198178 47 832 0 90.2% 2428 3624 17.8% 74069 75249 0.2% 

Utg198178 47 795 0 99.4% 816 1625 12.1% 93289 92480 0.2% 

Utg198178 47 792 0 94.9% 2428 3364 14% 67016 67950 0.2% 

Utg198178 47 747 0 98.2% 1 793 11.8% 31156 31940 0.2% 

Utg198178 47 747 0 98.2% 1 793 11.8% 37830 38615 0.2% 

Utg198178 47 747 0 98.2% 1 793 11.8% 44513 45298 0.2% 

Utg198178 47 747 0 98.2% 1 793 11.8% 51192 51977 0.2% 

Utg198178 47 733 0 97.7% 1 793 11.8% 57826 58606 0.2% 

Utg198178 47 730 0 97.6% 1 793 11.8% 24483 25264 0.2% 

Utg198178 47 726 0 94.8% 1016 1869 12.7% 65518 66392 0.2% 

Utg198178 47 664 0 94.5% 1 798 11.9% 17841 18634 0.2% 

Utg198178 47 604 0 98.4% 1 638 9.5% 91847 92477 0.1% 

Utg198178 47 572 0 92.2% 1 754 11.2% 64543 65293 0.2% 

Utg198178 47 572 0 92.2% 1 754 11.2% 71726 72476 0.2% 

Utg198178 47 569 0 92% 1 754 11.2% 78476 79226 0.2% 

Utg198178 47 564 0 91.8% 1 754 11.2% 85185 85936 0.2% 

Utg198178 47 500 0 97.4% 248 793 8.1% 93801 93263 0.1% 

Utg198178 47 311 3E-161 96.6% 3009 3354 5.2% 68009 68357 0.1% 

Utg198178 47 241 2E-122 91.7% 3622 3942 4.8% 75277 75600 0.1% 

Utg198178 47 130 1E-060 77.3% 1875 2336 6.9% 66496 66989 0.1% 

Utg198178 47 100 5E-044 84.5% 832 1026 2.9% 85933 86129 0% 

Utg198178 47 97 2E-042 84% 832 1026 2.9% 65290 65486 0% 

Utg198178 47 97 2E-042 84% 832 1026 2.9% 72473 72669 0% 

Utg198178 47 97 2E-042 84% 832 1026 2.9% 79223 79419 0% 



Utg198178 47 73 5E-029 92.1% 1728 1828 1.5% 66395 66487 0% 

Utg198178 47 53 7E-018 96.6% 1545 1603 0.9% 364140 364198 0% 

Utg198178 47 41 3E-011 97.7% 3953 3996 0.7% 75635 75678 0% 

Utg200276 34 5352 0 96.9% 816 6710 87.9% 54998 60917 4.6% 

Utg200276 34 3924 0 95.7% 816 5326 67.2% 76574 81098 3.5% 

Utg200276 34 3104 0 97.7% 3386 6710 49.6% 72471 75809 2.6% 

Utg200276 34 3029 0 97.5% 3452 6710 48.6% 65442 68726 2.6% 

Utg200276 34 2719 0 96% 3622 6710 46% 51140 54244 2.4% 

Utg200276 34 2205 0 96.5% 816 3293 36.9% 61676 64135 1.9% 

Utg200276 34 2167 0 90.2% 3622 6710 46% 44475 47585 2.4% 

Utg200276 34 2129 0 89.8% 3622 6710 46% 37799 40923 2.4% 

Utg200276 34 1873 0 96.3% 816 2946 31.8% 83290 85373 1.6% 

Utg200276 34 1336 0 97.5% 5273 6710 21.4% 81087 82536 1.1% 

Utg200276 34 1207 0 95.9% 2020 3397 20.5% 70637 72020 1.1% 

Utg200276 34 1123 0 98.1% 816 2009 17.8% 69480 70669 0.9% 

Utg200276 34 955 0 90.8% 1016 2336 19.7% 48543 49881 1% 

Utg200276 34 931 0 90.3% 1016 2336 19.7% 41892 43224 1% 

Utg200276 34 921 0 90% 1016 2336 19.7% 35218 36560 1.1% 

Utg200276 34 907 0 91.9% 2428 3624 17.8% 49908 51112 0.9% 

Utg200276 34 861 0 90.8% 2428 3624 17.8% 43251 44447 0.9% 

Utg200276 34 858 0 90.8% 2428 3624 17.8% 36587 37771 0.9% 

Utg200276 34 750 0 98.4% 1 793 11.8% 54239 55024 0.6% 

Utg200276 34 747 0 98.2% 1 793 11.8% 68721 69506 0.6% 

Utg200276 34 747 0 98.2% 1 793 11.8% 82531 83316 0.6% 

Utg200276 34 735 0 97.6% 1 793 11.8% 60912 61702 0.6% 

Utg200276 34 723 0 97% 1 793 11.8% 75804 76600 0.6% 

Utg200276 34 566 0 91.8% 1 754 11.2% 40918 41673 0.6% 

Utg200276 34 511 0 90.9% 1 706 10.5% 47580 48291 0.6% 

Utg200276 34 345 3E-180 89.6% 248 754 7.6% 34492 34999 0.4% 

Utg200276 34 325 4E-169 86.8% 3981 4527 8.2% 89524 90064 0.4% 

Utg200276 34 100 5E-044 84.5% 832 1026 2.9% 41670 41866 0.2% 

Utg200276 34 100 5E-044 84.5% 832 1026 2.9% 48321 48517 0.2% 

Utg200276 34 97 2E-042 84% 832 1026 2.9% 34996 35192 0.2% 

Utg200276 34 83 1E-034 88.3% 5453 5580 1.9% 92451 92578 0.1% 

Utg200276 34 78 8E-032 95.6% 3321 3410 1.3% 64137 64227 0.1% 

Utg200276 34 69 8E-027 94% 2688 2771 1.3% 85371 85454 0.1% 

Utg200276 34 68 3E-026 94% 5576 5658 1.2% 92739 92821 0.1% 

Utg198750 1 335 1E-174 98.3% 1539 1891 5.3% 520319 520671 0.1% 

Utg196974 4 302 3E-156 98.7% 2775 3089 4.7% 315476 315164 0.1% 

Utg196974 4 176 3E-086 98.9% 3121 3302 2.7% 315085 314903 0% 

Utg196974 4 69 8E-027 98.6% 3130 3201 1.1% 205073 205002 0% 

Utg196974 4 54 2E-018 89.5% 2995 3080 1.3% 315168 315092 0% 

Utg198034 1 257 3E-131 88.1% 1420 1820 6% 190131 190532 0.1% 

Utg200748 1 243 2E-123 98.8% 1598 1849 3.8% 115806 115555 0.1% 

Utg202804 1 240 7E-122 98.4% 1598 1849 3.8% 8162 7911 0.3% 

Utg197334 2 201 4E-100 81.9% 1855 2336 7.2% 79979 80438 0% 

Utg197334 2 44 7E-013 90.6% 2428 2491 1% 80465 80525 0% 

Utg196252 2 199 5E-099 99% 2976 3180 3.1% 91581 91377 0.1% 



Utg196252 2 54 2E-018 100% 90 143 0.8% 91248 91301 0% 

Utg196094 2 187 2E-092 98% 1539 1737 3% 578294 578492 0% 

Utg196094 2 104 3E-046 95.1% 1770 1891 1.8% 578491 578612 0% 

Utg196474 2 181 5E-089 100% 3987 4167 2.7% 1136855 1137035 0% 

Utg196474 2 83 1E-034 92% 3735 3846 1.7% 1023000 1022893 0% 

Utg200140 2 167 3E-081 97.3% 6528 6710 2.7% 36064 35883 0.1% 

Utg200140 2 141 8E-067 98.6% 1 148 2.2% 35888 35743 0.1% 

Utg197168 2 162 2E-078 96.2% 6528 6710 2.7% 283676 283494 0% 

Utg197168 2 52 2E-017 98.2% 1 55 0.8% 283499 283445 0% 

Utg197144 1 162 2E-078 97.7% 4313 4486 2.6% 395560 395733 0% 

Utg196190 2 161 6E-078 95.3% 5774 5963 2.8% 83866 83681 0% 

Utg196190 2 125 6E-058 95.9% 1 141 2.1% 260908 261052 0% 

Utg196456 2 160 2E-077 91.3% 4238 4456 3.3% 268888 268674 0.1% 

Utg196456 2 42 9E-012 97.8% 5299 5343 0.7% 311038 310994 0% 

Utg198890 1 141 8E-067 96.2% 1443 1601 2.4% 418422 418264 0% 

Utg197032 1 140 3E-066 98% 5235 5383 2.2% 44692 44544 0% 

Utg202044 1 130 1E-060 90.9% 4316 4496 2.7% 114775 114595 0.2% 

Utg196274 1 128 1E-059 98.5% 1608 1741 2% 80641 80507 0% 

Utg200702 1 127 5E-059 88% 3788 3985 3% 87821 88020 0.1% 

Utg196490 1 115 2E-052 100% 1420 1534 1.7% 16727 16841 0.1% 

Utg198946 1 107 6E-048 95.9% 1623 1744 1.8% 228643 228522 0% 

Utg198338 1 107 6E-048 100% 1638 1744 1.6% 278373 278479 0% 

Utg198370 1 103 1E-045 100% 1594 1696 1.5% 162367 162265 0% 

Utg202870 1 98 6E-043 94.9% 5161 5277 1.7% 16634 16749 0.3% 

Utg196810 1 91 5E-039 97% 4184 4283 1.5% 11661 11760 0% 

Utg197344 1 87 8E-037 96.9% 1590 1685 1.4% 87921 88017 0% 

Utg199324 1 86 3E-036 98.9% 1743 1831 1.3% 125701 125789 0.1% 

Utg196378 1 86 3E-036 89.1% 152 280 1.9% 1322104 1322230 0% 

Utg201028 1 85 1E-035 100% 1668 1752 1.3% 55272 55188 0.1% 

Utg196140 1 85 1E-035 95.9% 1756 1851 1.4% 1511879 1511976 0% 

Utg200658 1 83 1E-034 97.8% 1609 1697 1.3% 243945 244033 0% 

Utg196480 1 83 1E-034 97.8% 4083 4171 1.3% 257907 257995 0% 

Utg196634 1 81 2E-033 100% 1767 1847 1.2% 887254 887174 0% 

Utg200904 1 76 1E-030 97.6% 1671 1752 1.2% 104921 104840 0% 

Utg201318 1 74 1E-029 97.5% 3525 3604 1.2% 225161 225240 0% 

Utg199796 1 74 1E-029 100% 2994 3067 1.1% 468400 468327 0% 

Utg199980 1 72 2E-028 100% 1617 1688 1.1% 269721 269650 0% 

Utg198850 1 71 7E-028 98.6% 3550 3623 1.1% 23346 23419 0% 

Utg201522 1 70 2E-027 98.6% 3988 4060 1.1% 13712 13784 0.1% 

Utg198522 1 70 2E-027 100% 1613 1682 1% 363220 363289 0% 

Utg197058 1 70 2E-027 97.4% 3990 4065 1.1% 266520 266445 0% 

Utg197580 1 69 8E-027 91.4% 4190 4282 1.4% 149149 149057 0% 

Utg196508 1 69 8E-027 100% 3524 3592 1% 336240 336172 0% 

Utg197904 1 68 3E-026 94% 1664 1747 1.3% 218486 218568 0% 

Utg197066 1 68 3E-026 88.5% 1649 1752 1.5% 179525 179628 0% 

Utg197546 1 67 1E-025 98.6% 3988 4057 1% 5934 6003 0% 

Utg197088 1 67 1E-025 84.7% 2831 2954 1.8% 292598 292475 0% 

Utg199600 1 66 4E-025 92% 3131 3217 1.3% 14046 14132 0.1% 



Utg198366 1 66 4E-025 98.6% 4304 4372 1% 300152 300220 0% 

Utg197524 1 65 1E-024 95.9% 5159 5232 1.1% 594145 594218 0% 

Utg196340 2 64 5E-024 97.1% 4222 4291 1% 531996 532065 0% 

Utg196340 2 47 1E-014 94.6% 4232 4287 0.8% 834690 834635 0% 

Utg199338 1 62 7E-023 100% 2866 2927 0.9% 113621 113682 0% 

Utg196482 1 62 7E-023 100% 1631 1692 0.9% 1665887 1665826 0% 

Utg199084 1 60 9E-022 93.3% 3986 4060 1.1% 523240 523314 0% 

Utg198170 1 59 3E-021 87.5% 18 112 1.4% 275147 275242 0% 

Utg196360 1 59 3E-021 97% 82 147 1% 132154 132090 0% 

Utg199128 1 58 1E-020 96.9% 3189 3252 1% 377818 377882 0% 

Utg196690 1 58 1E-020 95.5% 4224 4290 1% 285610 285676 0% 

Utg199472 1 57 4E-020 96.8% 4232 4294 0.9% 49400 49462 0% 

Utg196578 1 56 1E-019 94.1% 3011 3078 1% 796418 796351 0% 

Utg201288 1 55 5E-019 92.9% 1675 1744 1% 24386 24317 0.1% 

Utg198310 1 55 5E-019 93% 4335 4404 1% 429533 429464 0% 

Utg197448 1 55 5E-019 98.3% 5289 5346 0.9% 198959 199016 0% 

Utg196832 2 55 5E-019 98.3% 4232 4289 0.9% 359668 359611 0% 

Utg196832 2 42 9E-012 95.8% 4012 4059 0.7% 359562 359609 0% 

Utg196182 1 55 5E-019 94% 1671 1737 1% 29910 29844 0% 

Utg199318 1 54 2E-018 94.1% 82 147 1% 36425 36359 0% 

Utg197958 1 54 2E-018 95.2% 4220 4282 0.9% 275957 275895 0% 

Utg197388 1 54 2E-018 92.8% 5278 5346 1% 256024 256092 0% 

Utg196644 1 54 2E-018 96.7% 4231 4290 0.9% 188484 188425 0% 

Utg198920 1 53 7E-018 98.2% 5295 5350 0.8% 94672 94727 0% 

Utg198682 1 53 7E-018 93.9% 82 147 1% 96406 96470 0.1% 

Utg196794 1 53 7E-018 100% 5298 5350 0.8% 270091 270143 0% 

Utg196684 1 53 7E-018 93.9% 82 147 1% 89933 89997 0% 

Utg196576 1 53 7E-018 96.6% 1622 1680 0.9% 214470 214412 0% 

Utg198576 2 52 2E-017 96.6% 4232 4289 0.9% 729379 729436 0% 

Utg198576 2 51 9E-017 92.6% 82 147 1% 1095737 1095803 0% 

Utg197370 1 52 2E-017 96.6% 4232 4289 0.9% 6590 6647 0% 

Utg197246 1 52 2E-017 95.1% 4232 4292 0.9% 188413 188473 0% 

Utg196204 2 52 2E-017 96.6% 3027 3084 0.9% 346541 346484 0% 

Utg196204 2 41 3E-011 97.7% 5045 5088 0.7% 393153 393110 0% 

Utg197700 1 51 9E-017 95% 2926 2985 0.9% 417198 417139 0% 

Utg197124 2 51 9E-017 92.6% 82 147 1% 1785438 1785504 0% 

Utg197124 2 41 3E-011 97.7% 1650 1693 0.7% 1730618 1730661 0% 

Utg196344 1 51 9E-017 95.1% 82 140 0.9% 370092 370032 0% 

Utg196126 1 51 9E-017 92.6% 82 147 1% 1338959 1338893 0% 

Utg198702 1 50 3E-016 89.2% 4068 4141 1.1% 565645 565718 0% 

Utg198784 1 49 1E-015 98.1% 5299 5350 0.8% 147138 147189 0% 

Utg196680 1 49 1E-015 94.9% 5293 5350 0.9% 537567 537509 0% 

Utg196236 1 49 1E-015 94.8% 1454 1511 0.9% 361670 361727 0% 

Utg196434 1 48 4E-015 98% 4294 4344 0.8% 791233 791183 0% 

Utg196116 1 48 4E-015 89.9% 3992 4060 1% 562311 562379 0% 

Utg197040 1 47 1E-014 100% 4156 4202 0.7% 197914 197868 0% 

Utg198276 1 46 5E-014 93.2% 269 326 0.9% 103428 103371 0% 

Utg198228 1 46 5E-014 100% 1648 1693 0.7% 514457 514412 0% 



Utg197128 2 46 5E-014 93.2% 3058 3115 0.9% 284947 284889 0% 

Utg197128 2 41 3E-011 94% 3152 3201 0.7% 411436 411387 0% 

Utg196268 1 46 5E-014 98% 5299 5347 0.7% 41494 41446 0% 

Utg196220 1 46 5E-014 96.2% 5296 5347 0.8% 4348 4399 0% 

Utg203004 1 45 2E-013 100% 4243 4287 0.7% 20027 20071 0.2% 

Utg197402 1 45 2E-013 84.1% 4097 4184 1.3% 204164 204079 0% 

Utg197048 2 45 2E-013 100% 4231 4275 0.7% 137522 137566 0% 

Utg197048 2 41 3E-011 94% 1467 1516 0.7% 168746 168697 0% 

Utg200606 1 44 7E-013 89.2% 3993 4057 1% 107307 107243 0.1% 

Utg197654 1 44 7E-013 90.3% 4004 4065 0.9% 441383 441444 0% 

Utg196582 1 44 7E-013 92.9% 5335 5390 0.8% 223215 223160 0% 

Utg196294 1 44 7E-013 97.9% 5563 5609 0.7% 441392 441438 0% 

Utg201272 1 43 2E-012 100% 4017 4059 0.6% 22075 22033 0.1% 

Utg201098 1 43 2E-012 92.7% 1614 1668 0.8% 187862 187808 0% 

Utg200182 1 43 2E-012 97.8% 4014 4059 0.7% 267939 267984 0% 

Utg198836 1 43 2E-012 97.8% 5303 5348 0.7% 831471 831426 0% 

Utg198168 1 43 2E-012 95.9% 4248 4296 0.7% 136008 136056 0% 

Utg198146 1 43 2E-012 94.2% 1614 1665 0.8% 55877 55928 0.1% 

Utg196788 1 43 2E-012 100% 3158 3200 0.6% 17555 17597 0% 

Utg198364 1 42 9E-012 95.8% 4297 4344 0.7% 7181 7134 0.1% 

Utg196936 1 42 9E-012 97.8% 5299 5343 0.7% 307875 307919 0% 

Utg196924 1 42 9E-012 95.8% 4127 4174 0.7% 249838 249791 0% 

Utg196328 1 42 9E-012 95.8% 4297 4344 0.7% 36537 36490 0.1% 

Utg196286 1 42 9E-012 95.8% 5296 5343 0.7% 277624 277577 0% 

 

  



(d) 

Hit Contig 

ID 

Nb. HSPs Score  E Value  Identity Query 

Start 

Position 

Query 

End 

Position 

Query 

Coverage 

Hit Start 

Position 

Hit End 

Position 

Hit 

coverage 

Utg198178 47 5429 0 97.30% 816 6710 87.90% 25238 31161 1.20% 

Utg198178 47 5408 0 97.20% 816 6710 87.90% 38589 44518 1.20% 

Utg198178 47 5380 0 97% 816 6710 87.90% 31914 37835 1.20% 

Utg198178 47 5342 0 96.90% 816 6710 87.90% 51951 57831 1.20% 

Utg198178 47 5322 0 96.70% 816 6710 87.90% 45272 51197 1.20% 

Utg198178 47 3741 0 95.50% 2398 6710 64.30% 20138 24488 0.90% 

Utg198178 47 2238 0 90.90% 3622 6710 46% 88738 91852 0.60% 

Utg198178 47 2153 0 90% 3625 6710 46% 61420 64548 0.70% 

Utg198178 47 2125 0 89.80% 3622 6710 46% 68615 71731 0.70% 

Utg198178 47 2120 0 89.70% 3622 6710 46% 82053 85190 0.70% 

Utg198178 47 1851 0 89.50% 3998 6710 40.40% 75717 78481 0.60% 

Utg198178 47 1322 0 90.80% 4859 6710 27.60% 16005 17846 0.40% 

Utg198178 47 1284 0 95.30% 820 2323 22.40% 18606 20102 0.30% 

Utg198178 47 1229 0 93.90% 816 2336 22.70% 58580 60074 0.30% 

Utg198178 47 938 0 90.40% 1016 2336 19.70% 86160 87501 0.30% 

Utg198178 47 925 0 90.10% 1016 2336 19.70% 72697 74042 0.30% 

Utg198178 47 913 0 89.60% 1016 2336 19.70% 79448 80817 0.30% 

Utg198178 47 848 0 90.60% 2428 3624 17.80% 87528 88710 0.20% 

Utg198178 47 846 0 90.50% 2428 3624 17.80% 60101 61291 0.20% 

Utg198178 47 842 0 90.80% 2448 3624 17.50% 80858 82025 0.20% 

Utg198178 47 832 0 90.20% 2428 3624 17.80% 74069 75249 0.20% 

Utg198178 47 795 0 99.40% 816 1625 12.10% 93289 92480 0.20% 

Utg198178 47 792 0 94.90% 2428 3364 14% 67016 67950 0.20% 

Utg198178 47 747 0 98.20% 1 793 11.80% 31156 31940 0.20% 

Utg198178 47 747 0 98.20% 1 793 11.80% 37830 38615 0.20% 

Utg198178 47 747 0 98.20% 1 793 11.80% 44513 45298 0.20% 

Utg198178 47 747 0 98.20% 1 793 11.80% 51192 51977 0.20% 

Utg198178 47 733 0 97.70% 1 793 11.80% 57826 58606 0.20% 

Utg198178 47 730 0 97.60% 1 793 11.80% 24483 25264 0.20% 

Utg198178 47 726 0 94.80% 1016 1869 12.70% 65518 66392 0.20% 

Utg198178 47 664 0 94.50% 1 798 11.90% 17841 18634 0.20% 

Utg198178 47 604 0 98.40% 1 638 9.50% 91847 92477 0.10% 

Utg198178 47 572 0 92.20% 1 754 11.20% 64543 65293 0.20% 

Utg198178 47 572 0 92.20% 1 754 11.20% 71726 72476 0.20% 

Utg198178 47 569 0 92% 1 754 11.20% 78476 79226 0.20% 

Utg198178 47 564 0 91.80% 1 754 11.20% 85185 85936 0.20% 

Utg198178 47 500 0 97.40% 248 793 8.10% 93801 93263 0.10% 

Utg198178 47 311 3E-161 96.60% 3009 3354 5.20% 68009 68357 0.10% 

Utg198178 47 241 2E-122 91.70% 3622 3942 4.80% 75277 75600 0.10% 

Utg198178 47 130 1E-60 77.30% 1875 2336 6.90% 66496 66989 0.10% 

Utg198178 47 100 5E-44 84.50% 832 1026 2.90% 85933 86129 0% 

Utg198178 47 97 2E-42 84% 832 1026 2.90% 65290 65486 0% 

Utg198178 47 97 2E-42 84% 832 1026 2.90% 72473 72669 0% 

Utg198178 47 97 2E-42 84% 832 1026 2.90% 79223 79419 0% 



Utg198178 47 73 5E-29 92.10% 1728 1828 1.50% 66395 66487 0% 

Utg198178 47 53 7E-18 96.60% 1545 1603 0.90% 364140 364198 0% 

Utg198178 47 41 3E-11 97.70% 3953 3996 0.70% 75635 75678 0% 

Utg200276 34 5352 0 96.90% 816 6710 87.90% 54998 60917 4.60% 

Utg200276 34 3924 0 95.70% 816 5326 67.20% 76574 81098 3.50% 

Utg200276 34 3104 0 97.70% 3386 6710 49.60% 72471 75809 2.60% 

Utg200276 34 3029 0 97.50% 3452 6710 48.60% 65442 68726 2.60% 

Utg200276 34 2719 0 96% 3622 6710 46% 51140 54244 2.40% 

Utg200276 34 2205 0 96.50% 816 3293 36.90% 61676 64135 1.90% 

Utg200276 34 2167 0 90.20% 3622 6710 46% 44475 47585 2.40% 

Utg200276 34 2129 0 89.80% 3622 6710 46% 37799 40923 2.40% 

Utg200276 34 1873 0 96.30% 816 2946 31.80% 83290 85373 1.60% 

Utg200276 34 1336 0 97.50% 5273 6710 21.40% 81087 82536 1.10% 

Utg200276 34 1207 0 95.90% 2020 3397 20.50% 70637 72020 1.10% 

Utg200276 34 1123 0 98.10% 816 2009 17.80% 69480 70669 0.90% 

Utg200276 34 955 0 90.80% 1016 2336 19.70% 48543 49881 1% 

Utg200276 34 931 0 90.30% 1016 2336 19.70% 41892 43224 1% 

Utg200276 34 921 0 90% 1016 2336 19.70% 35218 36560 1.10% 

Utg200276 34 907 0 91.90% 2428 3624 17.80% 49908 51112 0.90% 

Utg200276 34 861 0 90.80% 2428 3624 17.80% 43251 44447 0.90% 

Utg200276 34 858 0 90.80% 2428 3624 17.80% 36587 37771 0.90% 

Utg200276 34 750 0 98.40% 1 793 11.80% 54239 55024 0.60% 

Utg200276 34 747 0 98.20% 1 793 11.80% 68721 69506 0.60% 

Utg200276 34 747 0 98.20% 1 793 11.80% 82531 83316 0.60% 

Utg200276 34 735 0 97.60% 1 793 11.80% 60912 61702 0.60% 

Utg200276 34 723 0 97% 1 793 11.80% 75804 76600 0.60% 

Utg200276 34 566 0 91.80% 1 754 11.20% 40918 41673 0.60% 

Utg200276 34 511 0 90.90% 1 706 10.50% 47580 48291 0.60% 

Utg200276 34 345 3E-180 89.60% 248 754 7.60% 34492 34999 0.40% 

Utg200276 34 325 4E-169 86.80% 3981 4527 8.20% 89524 90064 0.40% 

Utg200276 34 100 5E-44 84.50% 832 1026 2.90% 41670 41866 0.20% 

Utg200276 34 100 5E-44 84.50% 832 1026 2.90% 48321 48517 0.20% 

Utg200276 34 97 2E-42 84% 832 1026 2.90% 34996 35192 0.20% 

Utg200276 34 83 1E-34 88.30% 5453 5580 1.90% 92451 92578 0.10% 

Utg200276 34 78 8E-32 95.60% 3321 3410 1.30% 64137 64227 0.10% 

Utg200276 34 69 8E-27 94% 2688 2771 1.30% 85371 85454 0.10% 

Utg200276 34 68 3E-26 94% 5576 5658 1.20% 92739 92821 0.10% 

 

  



Table S9 Ars-INV ホモログ探索の結果。Ars-INV の塩基配列 （a）、BLASTN 検索に使用した部

分配列 （FASTA形式） と、更新ドラフトゲノム中の Ars-INV ホモログの位置（c）。 

 

(a) 

>Ars-INV 
ATGTCTACACAGGGCTCCCACTTAGCCGAGTTGGAGCCACGAGTTGTGGCGAGCTGGCGCGATCTTATGGCAAGCAGTTTTATCATTAAAACATATTTCTTGATAT
CACGAAATCGAAATCTTGATATCAAGAATTACCGCTGCTTTACAACGTAACAATTTTTCTTGATATCAAGAAATATGTTTAAATGATAAAACTGCTTGCCATAAGA
TCGAGCCAGCTCGCCACAACTCGAGGCTCCAACTCGGCTAAGTGGGAGCCCTGGGACATGAT 

 

(b) 

>Ars-INV_left 
CACAGGGCTCCCACTTAGCCGAGTTGGAGCCACGAGTTGTGGCGAGCTGGCGCGATCTTATGGCAAGCAGTTTTATCATTAAAACATATTTCTTGATATCACGAAA 

 

(c) 

Contig ID Left Start 

Position 

Left End 

Position 

Right Start 

Position 

Right End 

Position 

Matced 

Identity 

Utg198086 523793 523902 523944 524053 92.73% 

Utg200732 44166 44282 44331 44450 91.67% 

Utg196186 657013 657111 657172 657263 84.85% 

Utg196372 903929 904037 904060 904168 95.41% 

Utg202116 11736 11845 11887 11996 91.82% 

Utg197744 936866 936979 937024 937137 90.35% 

Utg197516 34001 34116 34170 34287 86.55% 

Utg196956 164236 164343 164345 164462 85.59% 

Utg201764 36735 36834 36887 36988 86.27% 

 

  



Table S10 Ars-DIR1 と Ars-DIR2 のホモログ探索の結果。Ars-DIR1 の各反復単位の塩基配列 

（a） と Ars-DIR2 の各反復単位の塩基配列 (b)、 BLASTN 検索に使用した部分配列 （FASTA形

式） 、更新ドラフトゲノム中の Ars-DIR1ホモログの位置 （c） と更新ドラフトゲノム中の Ars-DIR2

ホモログの位置 (d)。 

 

(a) 

>Ars-DIR1_1_-3440_-3329 
CTGTTACGTTTCCTAAAACCATTAGAGAAAGAAGTCGATTTGTTTTACCGTTTTCGACTCTTAATCCTTGTCTGAATATCAAAAATGTATTTTGTCTGCTCCTTTT
TCTTCA 
>Ars-DIR1_2_-3220_-3109 
CTTTTAAGTTTCATTAAATCATTAGAAAAAGAAGACGATTCGTTGTACCGTTTTGACTCGTAATCCTTGTCTGAATTTCAAAAAAATGTTTTTGTCTGCTCCTTTT
TCTTCA 

 

(b) 

>Ars-DIR2_1_-3096_-2977 
AGGGCCCATGGTGGAGTCGAGGGTGCGGAAACCCCTGATTCTCAGGGGTTTCAGACATTTAATTACGGTCAGATAAACATATTTGTATACCTTATTTGTGACACTG
GCAGGACACTGATT 
 
>Ars-DIR2_2_-2973_-2904 
GTGAGGTCCAGTGGGCGGGGCTCCCAGAAGCCCAGGGGTTTTAAGGATTACATTACCGTCAGATTAGCAT 
 
>Ars-DIR2_3_-2900_-2792 
GTGGGGCCCAGGGGGCAGAGCCCCCGGAAGCTCAGGGGTTTAGGCATTTGATTACGGCCAGATGAACATATTTTCTTACTTTATTTGTAACACTGGCAGGACACTG
ATT 
 
>Ars-DIR2_4_-2788_-2719 
GTGAGGTCCAGCGGGCGGAGCCCCCAGAAAATCAACGGTTTTAGGCACTAAATTGCTGTCAGATGAGTAT 
 
>Ars-DIR2_5_-2703_-2592 
AGGGCCCTTGGTCGAGTCCCGGGAGCAGAACCCCTGTAAGCTCAGGGGTTTTTAGGCGTTTAATTACGGTCAGATGAGCAATTTTTGATACCTTAATTTGTTGTGA
CACTGG 

 

(c) 

Contig ID Start End Strand Repeat counts 

Utg196502 922823 923180 + 2 

Utg198366 231269 231612 + 2 

Utg199178 431559 431933 + 2 

Utg196850 10156 10527 - 2 

Utg196966 820016 820366 - 2 

Utg198702 549575 549908 - 2 

Utg199090 419720 420076 - 2 

Utg200732 47055 47386 - 2 

 

  



(d) 

Contig ID Start End Strand Repeat counts 

Utg196090 25809 25991 + 2 

Utg196090 34824 35005 + 2 

Utg196094 92586 92900 + 2 

Utg196168 857943 858123 + 2 

Utg196180 2028889 2029069 + 2 

Utg196212 224888 225066 + 2 

Utg196218 432841 433220 + 3 

Utg196264 47844 48268 + 3 

Utg196306 170267 170448 + 2 

Utg196332 8708 9214 + 3 

Utg196366 388705 389022 + 2 

Utg196366 551154 551450 + 2 

Utg196420 857746 857938 + 2 

Utg196440 124852 125353 + 4 

Utg196472 49399 49773 + 3 

Utg196502 923193 923695 + 4 

Utg196578 391870 392063 + 2 

Utg196586 354037 354412 + 3 

Utg196602 911008 911310 + 2 

Utg196608 52103 52407 + 2 

Utg196628 54553 54858 + 2 

Utg196634 2399 2701 + 2 

Utg196642 2249247 2249622 + 3 

Utg196662 328450 328751 + 2 

Utg196724 22112 22431 + 2 

Utg196724 193350 193655 + 2 

Utg196742 631130 631435 + 2 

Utg196790 107505 107882 + 3 

Utg196848 548944 549279 + 2 

Utg196848 568798 569132 + 2 

Utg196850 85009 85340 + 2 

Utg196874 93773 94139 + 2 

Utg197006 34052 34439 + 3 

Utg197012 508765 509069 + 2 

Utg197026 665971 666348 + 2 

Utg197100 1415777 1415969 + 2 

Utg197124 200010 200343 + 3 

Utg197180 656134 656437 + 2 

Utg197216 553629 553939 + 2 

Utg197234 366466 366646 + 2 



Utg197342 20714 21011 + 2 

Utg197344 9291 9471 + 2 

Utg197468 267731 268195 + 3 

Utg197474 19732 20106 + 3 

Utg197492 30361 30666 + 2 

Utg197510 173329 173659 + 3 

Utg197520 67268 67536 + 2 

Utg197554 11223 11528 + 2 

Utg197554 101279 101597 + 2 

Utg197554 192294 192614 + 3 

Utg197608 15065 15440 + 3 

Utg197608 749878 750181 + 2 

Utg197614 55526 55846 + 3 

Utg197620 14208 14711 + 4 

Utg197620 143207 143510 + 2 

Utg197648 127312 127491 + 2 

Utg197662 859599 859781 + 2 

Utg197708 445621 446006 + 2 

Utg197738 41545 41726 + 2 

Utg197796 381098 381600 + 3 

Utg197816 144852 145375 + 4 

Utg197906 401040 401342 + 2 

Utg198004 335364 335879 + 4 

Utg198004 480082 480586 + 3 

Utg198008 272449 272957 + 3 

Utg198038 163039 163231 + 2 

Utg198120 125976 126280 + 2 

Utg198156 110396 110895 + 3 

Utg198158 297263 297639 + 3 

Utg198158 326382 326686 + 2 

Utg198162 85987 86291 + 2 

Utg198252 263420 263796 + 3 

Utg198288 682062 682367 + 2 

Utg198392 543513 543693 + 2 

Utg198572 934956 935256 + 2 

Utg198664 12275 12652 + 3 

Utg198664 450063 450364 + 2 

Utg198688 27849 28160 + 2 

Utg198836 566738 567236 + 3 

Utg198872 30330 30705 + 3 

Utg198906 34765 34945 + 2 

Utg199028 62013 62341 + 2 



Utg199032 467714 468009 + 2 

Utg199066 80649 80949 + 2 

Utg199066 110470 110774 + 3 

Utg199308 90441 90744 + 2 

Utg199310 6602 6979 + 3 

Utg199350 118042 118223 + 2 

Utg199484 101359 101673 + 2 

Utg199496 231304 231680 + 3 

Utg199500 30021 30524 + 3 

Utg199580 786222 786526 + 2 

Utg199626 82467 82770 + 2 

Utg199832 117877 118182 + 2 

Utg200252 352268 352571 + 2 

Utg200366 97269 97573 + 2 

Utg200380 54081 54404 + 2 

Utg200588 38702 39005 + 2 

Utg200644 30990 31367 + 3 

Utg201518 37318 37510 + 2 

Utg201826 326322 326512 + 2 

Utg203150 46560 46741 + 2 

Utg196124 196463 196764 - 2 

Utg196154 737833 738136 - 2 

Utg196172 144136 144317 - 2 

Utg196230 124513 124817 - 3 

Utg196272 96569 96945 - 2 

Utg196310 818504 818881 - 3 

Utg196332 17020 17323 - 2 

Utg196338 435552 435733 - 2 

Utg196358 960726 961230 - 3 

Utg196358 1027769 1028074 - 2 

Utg196360 58112 58294 - 2 

Utg196382 402087 402393 - 2 

Utg196420 554267 554644 - 3 

Utg196444 133824 134205 - 3 

Utg196450 410361 410542 - 2 

Utg196458 24158 24472 - 3 

Utg196460 170217 170536 - 2 

Utg196470 635824 636201 - 3 

Utg196484 70286 70582 - 2 

Utg196626 473875 474180 - 2 

Utg196656 512413 512718 - 2 

Utg196706 424280 424577 - 2 



Utg196730 1357845 1358026 - 2 

Utg196768 619562 619742 - 2 

Utg196780 815701 815882 - 2 

Utg196784 195782 196297 - 3 

Utg196798 98066 98247 - 2 

Utg196806 176411 176726 - 2 

Utg196844 111722 112098 - 2 

Utg196868 82722 83027 - 2 

Utg196868 810542 810848 - 2 

Utg196880 1005957 1006335 - 3 

Utg196904 123947 124252 - 3 

Utg196914 750108 750409 - 2 

Utg196920 115148 115660 - 3 

Utg196946 24924 25227 - 2 

Utg197008 133595 133976 - 3 

Utg197016 239315 239625 - 2 

Utg197020 20437 20743 - 2 

Utg197026 674567 674942 - 2 

Utg197030 796904 797214 - 2 

Utg197042 54908 55211 - 2 

Utg197048 65695 65998 - 2 

Utg197050 80719 81027 - 2 

Utg197054 101008 101312 - 2 

Utg197116 212371 212872 - 3 

Utg197176 90753 91255 - 3 

Utg197176 134684 134865 - 2 

Utg197244 552718 553097 - 3 

Utg197460 324175 324367 - 2 

Utg197468 64153 64347 - 2 

Utg197488 31505 31881 - 3 

Utg197558 112289 112596 - 2 

Utg197574 100640 100820 - 2 

Utg197584 13652 13973 - 2 

Utg197600 170279 170780 - 3 

Utg197624 124209 124576 - 3 

Utg197662 745160 745464 - 2 

Utg197740 72983 73358 - 3 

Utg197790 72574 72793 - 2 

Utg197816 116125 116449 - 2 

Utg197866 299817 300118 - 2 

Utg197914 316051 316354 - 2 

Utg198056 53442 53750 - 2 



Utg198166 156932 157306 - 3 

Utg198188 176611 176916 - 2 

Utg198206 613052 613355 - 2 

Utg198228 689187 689368 - 2 

Utg198438 38779 39081 - 2 

Utg198468 277830 278134 - 2 

Utg198502 83326 83632 - 2 

Utg198506 15510 15883 - 2 

Utg198566 221732 222246 - 3 

Utg198688 24106 24410 - 2 

Utg198788 718639 718941 - 2 

Utg198814 286331 286638 - 3 

Utg198852 214291 214608 - 2 

Utg198890 416088 416394 - 2 

Utg198948 621128 621637 - 4 

Utg199066 130198 130758 - 3 

Utg199070 103998 104296 - 2 

Utg199090 418964 419562 - 3 

Utg199128 227185 227502 - 2 

Utg199176 303122 303303 - 2 

Utg199340 153787 154172 - 2 

Utg199364 271318 271497 - 2 

Utg199372 544895 545383 - 3 

Utg199464 205629 205926 - 2 

Utg199472 102380 102689 - 3 

Utg199522 240791 241167 - 3 

Utg199530 547723 548030 - 2 

Utg199604 233874 234175 - 2 

Utg199640 15166 15473 - 2 

Utg199714 96028 96222 - 2 

Utg200054 24836 25211 - 3 

Utg200188 30104 30407 - 2 

Utg200390 106459 106763 - 2 

Utg200588 209104 209408 - 2 

Utg200732 46538 47042 - 5 

Utg200778 23679 23984 - 2 

Utg201068 71039 71221 - 2 

Utg201962 57546 57740 - 2 

Utg202012 169693 170190 - 3 

 

  



Table S11: ArsInsCホモログ探索の結果。ArsInsC の塩基配列 (FASTA形式) (a) と更新ドラフト

ゲノム中の ArsInsCホモログの位置 (b)。 

 

(a) 

>HpArsInsC 
ACATGTAAGCATCTCAAGAAGCATATTTCTTGCCTGGCTGTTAATTTACAAACGCATAAAAAAAATATAATTTACTAAAGAATGAGGAAAAATCTCGGGAAGTTAT
GTAATTTCAGCATTATGTGTAAACCACCGTTATGGAATAAGAAATAAACCACATTTCAATTTATTTCCCCCGAGCC 

 

(b) 

Contig ID Start 
Position 

End 
Position 

Query 
Coverage 

Identity Score  E Value  

Utg196094 93022 93204 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg196098 639474 639294 100% 91.80% 136 1E-65 
Utg196124 196174 195993 100% 90.20% 128 3E-61 
Utg196126 693771 693952 100% 90.70% 131 7E-63 
Utg196140 966890 966709 100% 91.30% 134 1E-64 
Utg196152 208820 208640 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg196168 34215 34394 100% 90.70% 130 2E-62 
Utg196168 768441 768622 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg196172 143871 143690 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg196180 1114137 1113956 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg196184 42417 42238 100% 92.30% 139 2E-67 
Utg196192 82809 82629 100% 92.30% 139 2E-67 
Utg196212 225313 225497 100% 93.50% 147 9E-72 
Utg196230 124389 124209 100% 91.20% 133 5E-64 
Utg196230 186540 186361 100% 90.10% 127 1E-60 
Utg196230 1016930 1017109 100% 91.80% 136 1E-65 
Utg196248 779088 779268 100% 94% 148 2E-72 
Utg196282 375925 376108 100% 91.90% 138 9E-67 
Utg196306 170694 170874 100% 92.30% 139 2E-67 
Utg196310 818272 818092 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg196310 1383796 1383978 100% 90.70% 131 7E-63 
Utg196332 9336 9517 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg196332 16723 16541 100% 95.10% 155 3E-76 
Utg196338 435308 435127 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg196352 184386 184203 100% 92.40% 141 2E-68 
Utg196382 401983 401802 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg196392 139907 139727 100% 91.30% 133 5E-64 
Utg196420 553999 553817 100% 93.50% 146 3E-71 
Utg196436 1238359 1238539 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg196444 133605 133423 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg196470 33696 33516 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg196482 962685 962502 100% 92.40% 141 2E-68 
Utg196490 51853 52034 100% 91.30% 134 1E-64 
Utg196494 316015 315834 100% 90.20% 128 3E-61 
Utg196542 421642 421462 100% 93.40% 145 1E-70 



Utg196566 257172 256992 100% 90.70% 130 2E-62 
Utg196578 392310 392491 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg196586 354649 354830 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg196594 919829 919647 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg196602 94202 94021 100% 94% 149 7E-73 
Utg196608 52731 52912 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg196642 15067 15247 100% 91.80% 136 1E-65 
Utg196642 2249975 2250157 100% 90.80% 131 7E-63 
Utg196662 329032 329212 100% 91.80% 136 1E-65 
Utg196666 1004743 1004561 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg196684 86678 86498 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg196706 423882 423702 100% 93.40% 145 1E-70 
Utg196724 22553 22733 100% 90.70% 130 2E-62 
Utg196730 1357611 1357429 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg196730 1360702 1360880 100% 91.80% 135 4E-65 
Utg196756 25758 25938 100% 91.80% 136 1E-65 
Utg196764 72500 72680 100% 90.70% 130 2E-62 
Utg196806 80396 80578 100% 90.80% 131 7E-63 
Utg196828 342667 342487 100% 93.40% 145 1E-70 
Utg196844 111480 111298 100% 91.30% 134 1E-64 
Utg196850 360997 361178 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg196868 82600 82419 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg196874 94371 94553 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg196898 52568 52386 100% 94% 149 7E-73 
Utg196902 414167 413986 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg196904 123825 123645 100% 90.70% 130 2E-62 
Utg196920 115029 114849 100% 90.80% 130 2E-62 
Utg196946 47853 47672 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg196952 343413 343594 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg196966 818973 818792 100% 94.50% 152 1E-74 
Utg196986 211809 211991 100% 92.40% 140 7E-68 
Utg197012 509297 509478 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg197030 796719 796536 100% 91.40% 135 4E-65 
Utg197042 54601 54419 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg197050 80598 80416 100% 91.30% 134 1E-64 
Utg197066 254943 254761 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg197100 1416216 1416396 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg197120 38177 38358 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg197142 17933 17754 100% 92.30% 139 2E-67 
Utg197142 35868 35688 100% 92.30% 139 2E-67 
Utg197168 68647 68829 100% 91.30% 134 1E-64 
Utg197176 90633 90452 100% 94% 149 7E-73 
Utg197180 29462 29644 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg197180 656734 656917 100% 94% 150 2E-73 
Utg197186 25092 24911 100% 92.40% 140 7E-68 
Utg197244 552482 552300 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg197322 16711 16534 100% 90.70% 129 9E-62 
Utg197334 151702 151883 100% 92.90% 143 1E-69 



Utg197342 21236 21415 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg197460 320042 319860 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg197460 321309 321127 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg197460 322615 322434 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg197460 323944 323762 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg197468 64032 63852 100% 93.40% 145 1E-70 
Utg197468 189725 189904 100% 92.30% 139 2E-67 
Utg197468 268298 268480 100% 90.80% 131 7E-63 
Utg197474 20357 20538 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg197506 4876 4695 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg197508 276069 275888 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg197570 172458 172638 100% 92.30% 139 2E-67 
Utg197590 1490 1312 100% 91.80% 135 4E-65 
Utg197600 170167 169985 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg197608 287233 287411 100% 90.80% 129 9E-62 
Utg197608 750493 750674 100% 94% 149 7E-73 
Utg197620 143810 143992 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg197624 123957 123777 100% 93.40% 145 1E-70 
Utg197634 412997 412816 100% 90.70% 131 7E-63 
Utg197648 55208 55027 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg197648 129330 129149 100% 90.70% 131 7E-63 
Utg197662 860019 860201 100% 91.30% 134 1E-64 
Utg197706 423785 423967 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg197708 446135 446315 100% 91.80% 136 1E-65 
Utg197870 310935 310754 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg197906 401636 401818 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg197914 315753 315571 100% 94% 149 7E-73 
Utg197930 78602 78418 100% 90.30% 129 9E-62 
Utg197950 204926 205109 100% 92.90% 144 4E-70 
Utg197954 62243 62423 100% 90.70% 130 2E-62 
Utg198004 335996 336179 100% 93% 144 4E-70 
Utg198056 53322 53142 100% 92.30% 139 2E-67 
Utg198086 72400 72221 100% 93.40% 145 1E-70 
Utg198156 111016 111197 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg198158 297869 298051 100% 93.40% 146 3E-71 
Utg198158 326911 327094 100% 92.40% 141 2E-68 
Utg198162 86608 86790 100% 90.70% 131 7E-63 
Utg198166 156682 156500 100% 92.40% 140 7E-68 
Utg198228 688934 688755 100% 94.50% 151 5E-74 
Utg198232 79969 80153 100% 91.90% 138 9E-67 
Utg198252 54608 54790 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg198374 69249 69434 100% 91.90% 139 2E-67 
Utg198410 17722 17540 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg198422 85215 85393 100% 93.40% 144 4E-70 
Utg198428 654576 654398 100% 91.30% 132 2E-63 
Utg198468 277574 277392 100% 92.40% 140 7E-68 
Utg198506 15287 15105 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg198572 44067 44241 100% 90.20% 124 5E-59 



Utg198572 935541 935722 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg198578 76121 76302 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg198664 450571 450752 100% 91.30% 134 1E-64 
Utg198682 93144 92963 100% 94% 149 7E-73 
Utg198688 23827 23646 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg198694 66696 66876 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg198702 548833 548653 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg198774 329272 329093 100% 91.80% 136 1E-65 
Utg198814 286211 286030 100% 91.30% 134 1E-64 
Utg198836 567369 567550 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg198836 766421 766244 100% 90.70% 129 9E-62 
Utg198872 30940 31124 100% 90.30% 129 9E-62 
Utg198948 621004 620824 100% 94.50% 151 5E-74 
Utg198974 185567 185747 100% 92.30% 139 2E-67 
Utg199014 251298 251117 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg199090 418826 418645 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg199150 762896 762716 100% 91.30% 133 5E-64 
Utg199154 435 613 100% 92.30% 138 9E-67 
Utg199166 1104446 1104269 100% 91.30% 132 2E-63 
Utg199300 120628 120809 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg199340 170020 170202 100% 94.50% 152 1E-74 
Utg199350 17114 16929 100% 91.90% 139 2E-67 
Utg199364 271077 270896 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg199372 544771 544592 100% 94% 148 2E-72 
Utg199374 28086 28267 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg199422 7022 7203 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg199462 30693 30515 100% 90.20% 126 4E-60 
Utg199472 102280 102098 100% 91.30% 134 1E-64 
Utg199572 180745 180927 100% 93% 143 1E-69 
Utg199604 233758 233577 100% 92.30% 140 7E-68 
Utg199626 83070 83252 100% 94% 149 7E-73 
Utg199638 171948 171766 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg199814 1518 1336 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg199884 52052 52232 100% 91.80% 136 1E-65 
Utg200020 13986 14167 100% 92.90% 143 1E-69 
Utg200138 113130 113309 100% 91.30% 133 5E-64 
Utg200160 14443 14622 100% 90.20% 127 1E-60 
Utg200172 209981 209801 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg200182 137772 137592 100% 93.40% 145 1E-70 
Utg200188 29800 29619 100% 91.80% 137 3E-66 
Utg200380 54524 54703 100% 90.20% 127 1E-60 
Utg200654 41893 41710 100% 94% 150 2E-73 
Utg200732 46417 46236 100% 100% 182 3E-91 
Utg200990 157765 157584 100% 91.30% 134 1E-64 
Utg201144 42084 42267 100% 90.20% 129 9E-62 
Utg201496 15986 16167 100% 95.70% 158 7E-78 
Utg201518 37752 37936 100% 91.40% 135 4E-65 
Utg201826 326735 326916 100% 91.80% 137 3E-66 



Utg202012 1091 1270 100% 90.20% 127 1E-60 
Utg202012 169571 169389 100% 90.30% 128 3E-61 
Utg202964 40123 39943 100% 91.30% 133 5E-64 
Utg203256 5921 5741 100% 92.90% 142 5E-69 
Utg203256 66781 66598 100% 90.90% 132 2E-63 
Utg203350 71323 71504 100% 95.70% 158 7E-78 

 

Table S12 更新されたドラフトゲノム配列における STRの位置｡ 

  



 

Fig. S1 RPD値間の検定における p 値（-log10 p）の分布。隣接する 2 つの DCC 値において得ら

れた RPD値間の Welch の t 検定による p 値（-log10 p）の分布。 

 

Fig. S2 Xicペア間距離の時間経過。ES cell model(a)と 2-day cell model(b)において、30種類の

初期条件から得られた 2 つの Xicペア間距離の時間的変化のシミュレーション結果。 



 

Fig. S3 相同染色体間距離の確率分布。ES cell model と 2-day cell model における相同染色体

ペア間距離確率分布の、平均と 95%信頼区間 (エラーバー) を描画した。平均と 95%信頼区間は

各モデルの 30サンプル分のシミュレーションの結果から計算した。*がついている距離の部分

は、2 つのモデル間で確率に有意差が見られたことを示す (Welch の t 検定を用いて、有意水準

p 値<0.05 とした)。 

 

 

 

 



 

Fig. S4 相同染色体間距離の確率分布における Welch の t 検定の p 値（-log10 p）の分布。ES 

cell model と 2-day cell model の各距離における相同染色体間距離の確率に対して Welch の t

検定を行った。(Fig. S3) 

 

 

 

 

 



 

Fig. S5 各染色体の動径分布関数。ES cell model および 2-day cell model における核中心から

各染色体の中心までの動径分布関数の値の箱ひげ図。動径分布関数は、[核中心から各染色体

までの距離の度数分布]/(4π[核中心からの距離]2)で定義した。ES cell model と 2-day cell 

model の動径分布の箱ひげ図を、それぞれ 30 回のシミュレーションのデータを用いて描画した。

これらの動径分布の距離依存性の特徴は、距離と各距離の動径分布値の中央値との間の線形

回帰分析による傾きと p 値で評価した。 



 

Fig. S5 (続き) 各染色体の動径分布関数。ES cell model および 2-day cell model における核中

心から各染色体の中心までの動径分布関数の値の箱ひげ図。動径分布関数は、[核中心から各

染色体までの距離の度数分布]/(4π[核中心からの距離]2)で定義した。ES cell model と 2-day 

cell model の動径分布の箱ひげ図を、それぞれ 30 回のシミュレーションのデータを用いて描画し

た。これらの動径分布の距離依存性の特徴は、距離と各距離の動径分布値の中央値との間の線

形回帰分析による傾きと p 値で評価した。 

 

 

 



 

Fig. S6 染色体粗視化モデル構築手順の模式図。(a) 各ステップをより明確に示すために、仮想

的な染色体ポリマーモデルを用いた。この例では、CNDn を 4 つの領域として k-means クラスタリ

ングを行った。互いに重なり合う粒子は、それらの中心間の距離に等しい自然長を持つ弾性バネ

にで繋いだ （右下）。(各モデリングステップの詳細については、II – v : 手法を参照。) (b) 染色体

ポリマーモデルと粗視化粒子鎖モデルの図。ES cell model 内の Chr.1 のものを例として示した。

スケールバーは 2 µm を示す。 



 

Fig. S7 染色体における特徴的なドメイン数（CNDn）を決定するための PDND：ポリマーモデルに

よって得られた ES 細胞と 2 日目細胞の全染色体の[ドメイン間のドメイン数]の関数としての

PDNDの箱ひげ図。PDNDの各平均値は 95%信頼区間に含まれる PDND値で推定した。曲線

（青）は、PDNDの平均値を exp( - [2 つの遺伝子座間のドメイン数] / L)としてフィッティングし

たものである。 



 

Fig. S7 (続き) 染色体における特徴的なドメイン数（CNDn）を決定するための PDND：ポリマーモ

デルによって得られた ES 細胞と 2 日目細胞の全染色体の[ドメイン間のドメイン数]の関数として

の PDNDの箱ひげ図。PDNDの各平均値は 95%信頼区間に含まれる PDND値で推定した。曲線

（青）は、PDNDの平均値を exp( - [2 つの遺伝子座間のドメイン数] / L)としてフィッティングし

たものである。 

  



 

 

Fig. S8 185 の ArsInsC ホモログの上流 （左） と下流 （右） の 50bp 配列とその位置。グアニン 

（G） とシトシン （C） はそれぞれ赤とオレンジで着色されている。黒い矢印で示した領域は G (C) 

-ストレッチを含む。 

  



 

Fig. S8 (続き) 185 の ArsInsCホモログの上流 （左） と下流 （右） の 50bp配列とその位置。グア

ニン （G） とシトシン （C） はそれぞれ赤とオレンジで着色されている。黒い矢印で示した領域は

G (C) -ストレッチを含む。 

 


