
連鎖地図を活⽤してHi-Cベースのゲノムアセンブリを磨き抜く
〜⾮モデル植物キヌアの⾼精度ゲノム基盤〜
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1.⾼精度ロングリード配列の整列化
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2.北部および南部⾼地キヌア代表系統のゲノム基盤
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Statistics of HiFi read assembly of quinoa J075 and J100
J075(北部⾼地) J100(南部⾼地)

N50 (bp) 66,269,240 12,632,101
L50 9 34

Number of contigs 155 963
Total length (bp) 1,292,911,447 1,319,906,885
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Chromosomal pseudomolecules of quinoa J100
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Scaffolding statistics of quinoa J075 and J100 after assembly using 
RagTag or in combination with Lep-MAP3

J075 J100
N50(bp) 71,226,514 70,609,007

L50 9 9
N90(bp) 59,638,252 59,948,908

L90 17 17
Number of scaffolds 143 813

Gaps 12 149
N count (bp) 1,200 14,900

Largest scaffold (bp) 84,258,211 86,085,297
Smallest scaffold (bp) 28,991 18,494

Average scaffold length (bp) 9,041,347 1,623,460
Total length (bp) 1,292,912,647 1,319,872,862

Percentage in 18 largest scaffolds 98.9 96.4
LTR assembly index (LAI)* 17.40 17.75

Complete BUSCOs (%) 99.2 99.1
*draft quality, LAI < 10; reference quality, 10 < LAI < 20; gold quality LAI > 20
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乾燥と⾼塩環境が極限化する
ウユニ塩湖周辺で栽培されるキヌア系統

lGBS及びWGSによる遺伝解析の結果、キヌア⾃殖系統は、南⽶アンデス
地域の北部⾼地、南部⾼地および低地系統の3つの集団に分類[1]

l低地系統は、世界の温暖湿潤な地域で広く栽培されており、キヌア研究
の標準系統としても活⽤

l栽培起源地とされるティティカカ湖周辺の北部⾼地系統およびボリビアの
ウユニ塩湖周辺の過酷な環境（塩類集積⼟壌、年間降⽔量150mm
以下など）で栽培され、⾼品質なキヌアとして世界中に輸出されている
南部⾼地系統については、ゲノム情報の整備が⼗分に進んでいない

PacBio subreads were converted to HiFi reads using the circular consensus sequencing (CCS) program. HiFi reads from 
each quinoa line were assembled using Hifiasm.

多くのコンティグが染⾊体スケールの⻑さを有する 短いコンティグが多く、全体として断⽚的

低地キヌア系統
の参照ゲノム[2]

南部⾼地キヌア
系統のコンティグ

SNP間の
連鎖不平衡

RagTag:参照ゲノムとのホモロジーに
基づくスキャフォールディング

交配後代集団の作成およびSNP解析
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dpMIG-seq法[3]によって集団の⾼密度なSNP情報を取得し、SNP間の組換え価から遺伝的
距離に基づいた連鎖地図を作成。参照ゲノム配列を基準にしたコンティグの連結を再整列

1A
0 4020 60

0

40

80

120

160

4A
0 4020

0

50

100

150

200
5A

0 4020

0

50

100

150

200

60

7A
0 4020 60

0

50

100

150

200

(Mb)

(c
M

)

6A
0 4020 60

0

50

100

150

200

(c
M

)

(Mb) (Mb) (Mb) (Mb)

2A
0 4020

0

50

100

150

200
60

1B
0 4020 60

0

40

80

120

160 2B
0 4020 60

0

40

80

120

160 3B
0 4020 60

0

40

80

120

160

4B
0 4020

0

40

80

120

160

7B
0 4020 60

0

40

80

120 8B
0 4020 60

0

50

100

150
9B

0 4020 60

0

50

100

150

200

3A
0 4020 60

0

50

100

150

(c
M

)
(c

M
)

5B
0 4020 60

0

50

100

150

80
6B

0 4020 60

0

50

100

150

80

(c
M

)

(Mb)

• J075およびJ100系統の全ゲノム配列のN50は、それぞれ71.2 Mbと70.6 Mbとなり、同種の
ゲノム配列の中でも世界トップクラスのアセンブリの連続性を⽰し、陸上植物遺伝⼦の網羅度
および反復性の⾼い領域の連続性の評価においても⾼品質かつ正確であることを確認[4]

• キヌアなどナデシコ⽬の植物に特有な⾚⾊⾊素であるベタレインの⽣合成遺伝⼦
（CqDODA1, CqCYP76AD1）を含む領域では、近傍の遺伝⼦領域と⽐較して

ゲノム構造の類似性が低い[4]
➔植物体の⾚⾊の濃い⾼地系統と薄い低地系統の系統間差に関連することが⽰唆
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参照ゲノム系統 QQ74と⽐較したJ100のゲノムアセンブリから、7Aおよび3B染⾊体などに
構造変異もしくは参照ゲノムにおけるアセンブリエラーの可能性がある領域が検出[4]

キヌアJ100系統におけるlinkage group（遺伝地図）とスキャフォールド間の相関解析。
擬似染⾊体上の物理的位置（横軸）と遺伝地図上の位置（縦軸）を⽰す[4]
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北部および南部⾼地系統の⾼精度な全ゲノム配列はキヌア集団における
ゲノム構造や多様性を網羅的に⽐較するためのゲノム基盤となる


