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n70 系統と F11 系統および p50 系統を交配して、３パターンの染色体構成を有する雄個体

を得て DNA-seq を行った。染色体構成は① +/Df(11)L Df(11)R、② +/+/Df(11)R、③ 

+/Df(11)L である。生リードは DDBJ DRA accession number DRA013653 からダウンロード

可能である。クオリティーコントロールを fastp (Chen et al., 2018) で行った後、p50 系統に

由来するカイコ精密ゲノム配列 (Kawamoto et al., 2019) へのマッピングを minimap2 (Li, 

2018) を利用して行った。多型解析と SNP の選抜は、SAMtools (Li et al., 2009)、BCFtools 

(Narasimhan et al., 2016)、SnpSift (Cingolani et al., 2012a) を利用した。へテロ型で、

DP>20、MQ>30 の SNP を選抜した。３サンプルに由来する VCF ファイルは以下である(上

から順に①−③)。①と②で共通して SNP が選抜される領域は Df(11)R 領域を、①と③で共

通して SNP が選抜される領域は Df(11)L 領域を示す。 

 

  



以下の図では、①で選抜された SNP の個数を縦軸に、横軸を染色体上の位置として、ビン

幅 50 万のヒストグラムで棒グラフとして表した。①と②で共通して選抜された SNP 個数

の割合を、分母を①で選抜された SNP 個数として、横軸を染色体上の位置として、白○の

折れ線グラフで表した。①と③で共通して選抜された SNP 個数の割合を、分母を①で選抜

された SNP 個数として、横軸を染色体上の位置として、黒●の折れ線グラフで表した。 
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