
ゲノム、遺伝子の比較

清水謙多郎

shimizuk@fc.jwu.ac.jp

情報科学IV 3

1

mailto:shimizuk@fc.jwu.ac.jp


ゲノム配列をどう決めるか？

配列断片が生成される

DNAシーケンサ

コンティグ配列

距離情報をもとに相対
的な位置を決める

アセンブリ 配列断片の重なりをもと
につなぐ

CGGAGTCAACTTACCTATA---------
TTACCTATATTCTAATCG---

数百bp（ショートリード）
～数万bp（ロングリード）

現在のシーケンサでは、1回の実験で1012塩基
を越える解析が可能なものが存在

読み取りエラーも考慮

CTATATTCTAATCGTAG--
TATTCTAATCGTAGTA

2ゲノム情報解析

スキャフォールド

距離情報をもとに相対
的な位置を決める



ゲノム配列の決定手法

• Overlap-Layout-Consensus
（OLC）
– ロングリードに対して用いられる

• Overlap
– リードの重なりを検出し、リード

間のつながりの関係をグラフの有
向辺で表現

• Layout
– リードを矛盾なく順序づけ、コン

ティグを形成する

– リード間の包含関係、つながり関
係を整理

• Consensus
– リードのつながり関係をもとに配

列を決定する
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ゲノム情報解析



Consensusの例
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-ACCGT--

---CGTGC

TACGGT--

TACCGTGC

ベースコールエラーに対する対処

コンセンサス
塩基置換エラー

-ACC-GT--

---CAGTGC

TACC-GT--

TACCGTGCコンセンサス
挿入エラー

-ACCGT--

---C-TGC

TACCGT--

TACCGTGCコンセンサス
欠失エラー

• 多数決

• 重み付き投票方式
ベースコール（各塩基（A, T, G, C）の読み取り精度）のクオ
リティ情報（QV値）の利用が考えられる

ゲノム情報解析



de Bruijn graph

• de Bruijn graph（デュブラングラフ）
– ショートリードに対して用いられる

– 配列の断片を k-mer（長さkの部分配列）に分割

– (k−1)文字を頂点とする

– 頂点をつないでk-merとなるよう有向辺を引く

• エッジをオイラー経路（一筆書き） のように全部た
どると、元の配列が得られる
– オイラー経路: すべての辺を1回ずつ訪れるパス

– オイラー閉路: ある頂点から出発し、同じ頂点に戻る
オイラー経路

• ゲノムシーケンシングでの利用
– 短いリードを膨大な数（10⁷〜10⁹）扱うとき、リード

どうしを全部比較（OLC法）するのは重すぎる

– k-merの共有で高速につなげることができ、現実に
（基本的な手法として）よく用いられている

5ゲノム情報解析



オイラー経路の探索例
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S = { ATG, TGG, TGC, GTG, GGC, GCA, GCG, CGT }

ゲノム情報解析



ハミルトン経路

• 最大重みハミルトン経路
– 配列断片（リード）を頂点とし、頂点pの末尾k文字と頂点qの先頭

k文字が一致しているとき、有向辺p → qをもたせ、重みをkとする

– ハミルトン経路: グラフ上の全ての頂点を1回ずつ通る経路

– 重み付きハミルトン経路: 経路上の辺の重みを合計したもの

– 最大重みのハミルトン経路を求め、その頂点を重ね合わせたもの
がShortest Common Superstring

貪欲法によるハミルトン経路: A → B → D → C 重み: 7

コンティグ: ATCTGAACCGCTGACTG 長さ: 17

重みを最大にするハミルトン経路: A → C → B → D 重み: 8

コンティグ: ATCTGACTGAACCGCT 長さ: 16

ATCTGA

CTGAAC
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3
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ハミルトン経路とオイラー経路

• ハミルトン閉路では、頂点の数をnとすると、O(n!)の時
間を要する
– 最大重みハミルトン経路は、ゲノムアセンブリの初期に用い

られたモデル

– 数百万〜数千万リードを扱うゲノム解析には適用できない

• オイラー閉路では、辺の数をnとすると、O(n)の時間
– 現在の主要なアセンブリー手法は、オイラー閉路を適用

8ゲノム、遺伝子、タンパク質



Genome Data Viewer
• NCBI Genome Data Viewerのページを開いてください

• Web検索で「Genome Data Viewer」、「NCBI GDV」などと
入力すれば、恐らくトップでヒットします

• この講義では、資料にリンクを埋め込んでいます

Web検索

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gdv/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gdv/


ALDH2遺伝子の検索

生物種（「Home Sapiens」（ヒト）がデフォルト）

＋をクリックすると、さらにたくさん
の生物種が表示される

いろいろな情報を使って
検索できる

Genome Reference 

Consortium（GRC）が

管理するヒトゲノムの
バージョン38、パッチ14

の参照配列

はじめに 10

3320以上の生物を登録



ゲノムブラウザで調べてみよう

ALDH2と入力

はじめに 11



他の生物種とゲノムを比較する

ゲノム配列の比較 13

「More Tools」をクリック、
さらに「Compare genomes」をクリック



他の生物種とゲノムを比較する

「Pan troglodytes (chimpanzee)」を指定

ゲノム配列の比較 14

アセンブリ（ゲノム解析の結果得られる配列の断片をまとめたもの）
ヒト
GRCh38.p14 (GCF_000001405.40)

チンパンジー
GRI_mPanTro3-v1.1-hic.freeze_pri (GCF_028858775.1) 



他の生物種とゲノムを比較する

ゲノム配列の比較 15

緑は、順方向に対応している
青は、逆方向に対応している
領域としてねじれているような部分は逆位



他の生物種とゲノムを比較する

「Mus musculus (house mouse)」を指定

ゲノム配列の比較 16



他の生物種とゲノムを比較する

「View Comparison」をクリック

ゲノム配列の比較 17



他の生物種とゲノムを比較する

ゲノム配列の比較 18



染色体の再編成

19ゲノム配列の比較

挿入欠失 重複

逆位 転座 Robertson型転座

外来DNAのゲノムの一部
が取り込まれることもある

疾患の原因と進化的多様化の原動力の両面をもつ重要なゲノム変化



遺伝子の位置の比較

ゲノム配列の比較 20

「HOX」と入力

枠を広げて見て下さい

染色体上の位置でソート



HOX遺伝子の比較

• ホメオボックス遺伝子群（Hox gene）: 動物の体節形
成や前後軸の形成、手足などのパターン形成を司る遺伝
子群

• ヒトでは、染色体7番にHOXAクラスタが存在、マウス
では、染色体6番に存在

• エンハンサーHOTTIP（HOXA distal transcript 
antisense RNA）は染色体7番、ヒトではHOXAクラス
タの近くに存在 → 手指の発達においてHOXAクラス
ターの遺伝子が一貫したパターンで発現し、手指の細か
い運動や構造に関係している可能性がある

• エンハンサー: 特定の遺伝子の転写を活性化するDNA配列
• 遺伝子クラスター: よく似た遺伝子が、染色体上で互いに近い

位置にまとまって並んでいる状態



他の生物種とゲノムを比較する

12番染色体（Ch12）を選ぶ

ゲノム配列の比較 22



他の生物種とゲノムを比較する

「ALDH2」と入力

ゲノム配列の比較 23



他の生物種とゲノムを比較する

「ALDH2」と入力

ゲノム配列の比較 24

ヒト（下）とマウス（上）のそれぞれの
染色体上の位置が表示される



他の生物種とゲノムを比較する

ゲノム配列の比較 25

ブラウザの表示画面で右クリック
→ 「View alignment sequence」を選択



他の生物種とゲノムを比較する

26ゲノム配列の比較

表示部分（橙色）を、エキソン部分（紅白）に移動する
両方の配列が存在するエキソン部分を任意に選ん
で、ヒトとマウスの配列を並べて表示してみよう



他の生物種とゲノムを比較する

27ゲノム配列の比較

ズームアウトして、周辺の遺伝子を見てみよう



遺伝子配列の取得

28ゲノム配列の比較

他の画面でもよいが、遺伝子名の表示さ
れた状態にあることが必要

遺伝子名「Aldh2」にカーソルをあてる



遺伝子配列の取得

29ゲノム配列の比較

「Aldh2」をクリック



遺伝子配列の取得

30ゲノム配列の比較

遺伝子Aldh2（マウス）のページ

配列をダウンロードするには
「Download Datasets」をクリック



遺伝子配列の取得

31ゲノム配列の比較

すべてにチェックを入れて、
「Download」ボタンを押す

しかし、ここでは、別な方法でダウンロード
を行う



遺伝子配列の取得

32ゲノム配列の比較

遺伝子Aldh2（マウス）のページ

「Transcript table」をクリック



遺伝子配列の取得

33ゲノム配列の比較

「RefSeq Select」を選択
アイソフォーム1が選択される



遺伝子配列の取得

34ゲノム配列の比較

「Download」を選択



遺伝子配列の取得

35ゲノム配列の比較

「Gene sequence」も選択しておいて下さい



遺伝子配列の取得

• ncbi_dataset.zipという圧縮ファイルとして、ダウ
ンロードされる
– 内容によらず、同じ名前のファイルになるので注意

• これを解凍する

36ゲノム配列の比較



遺伝子配列の取得

37ゲノム配列の比較

• 圧縮ファイルの中のncbi_dataset/data/の下に配列が存在
• gene.fna
• rna.fna
• protein.faa

拡張子 意味

.fasta, .fas, .fa, 

.fsa, .seq
とくに内容を指定しないfasta ファイル

.fna 遺伝子/RNAの塩基配列のfastaファイル

.ffn ゲノムの翻訳領域（coding region）を含む fastaファイル

.faa アミノ酸配列のfastaファイル

.mpna 複数のアミノ酸配列を含むfastaファイル

.frn Non-coding RNAのfastaファイル



遺伝子配列の取得

• Gene Sequences (FASTA): 遺伝子の塩基配列
– .fnaファイル

• Transcript Sequences (FASTA): mRNAの塩基配列
– .rnaファイル

– cDNA（complementary DNA）の配列

– cDNA: mRNAから逆転写酵素を用いた逆転写反応によっ
て合成された二本鎖DNA データベース上はエキソン
領域（coding + UTR）を正しい順序でつなげた「成熟
mRNA」に対応する塩基（ACGT）の配列

• Protein Sequences (FASTA): タンパク質のアミノ
酸配列
– .proteinファイル

38ゲノム配列の比較



遺伝子配列の取得

39ゲノム配列の比較

• マウスのgene.fnaの内容

>NC_000071.7:c121731887-121704090 Aldh2 [organism=Mus musculus] 
[GeneID=11669] [chromosome=5]
ATTCTCTTCGCCGCCATATCTGCACAGATGTGAGCCTTAGGCGCCAGCCACCCTGCTAGGAGCGCACACC
ACTCTGGCTAGGCTTTCTCAGGGTTCTGCAAACTCCATCTCTGACTTGGCTTTGGGAGCCAGGGGTCGCG
CCCCTTAGGCCGTGAGGGGCTGGGACTCCCTGACCACGCCCCCGTGTCTCCGCCTCCCATTGGCGGCTGC
AGGGGGCGGAGGCGAGGACTTGTTCTTCAACGCTGCAGTCGCCCTCCGATCGGCAAGGCTTCTCTCGGCT
CCGTTCGGCTCGGCTCGCCCATTTCAGTTCAGTTCGGGTCAGTTAAGCTCCGCTCAGTTCAGCATGCTGC
GCGCCGCACTCACCACTGTCCGCCGCGGACCGCGCCTGAGCCGCCTGTTGTCCGCCGCCGCCACCAGCGC
GGTGCCAGCCCCCAACCATCAGCCTGAGGTCTTCTGCAACCAGGTGAGACTCACTTCGCCTCCTCGGGCC
CTAGGGCGGGACGGAGCGGGCGACGCGGCCTCAGTTTCCCCTCCGCGCCCAGCGATCTTTGCGCGCGTCT
TCCCTTGCCCATGTGGCCGCAGTGTGTCGCCTCTCGGCCTGGGACAGTCCTGGGCCTCTTTACCCCGCAT
CGATGCAGCCTGCTCCTTCCCCGCGCGGTCCGGGTTCACCCAGGAAGGCCCAGCCGTCCCAGCTCCTCTC
TGCGAGACCTCCCATACACCCCTACCCGATTCACGCAGACCTGAGCCAGAGTTCAGAAGCAAAAGCTGGG
TCAGGACCCCTCTGTGGCCGCTCTTACCCAACCGGGACTTTGGAATGTTGTCTTAGCTTTTTGAGTTTTG
GTAAAGTCTGGAATCACATGAAAGAACGTGGTTGTGAAGTATTCTTTTTGTTTGTGCAACAAGTGGGACT
TGGCTGCCCTCTTCTGTAAAATGGGAAAGCAGTCAGGGCTGATATCTTGATGTGTTATTTTGAAAGAAGA
TCTCATTTTGTAGCCAAGGCTGGCCCGGAATTCTGTGTTCTTCCGTCAGCCACTCCCACCCCACTTTGGA
TTTGTGCAGGCCAGACACGCAGCTACCACCTCCGGTCTTCAGCTTTCTCTCTACTTTTTCTTTGAAACAG
・・・・・
ACTCACCTAGTGAGTGAACAAGGCGTGGAGAGCAAGCTGCCATCACAGGCACAAGAAACGGACGGTGAGC
TTAGCTTTAGAACTAGCCAGTCAGAGGCAGAGCTGAGGGTAGAAGGCTGATGAAGCCCTGAAGTTGTCCT
TCGACCTCCATATACACATCCCTGTATGTGCATGCGCACTCAATGAAATAAATAAGTAAATACAATTTTT
AAAGATCA



遺伝子配列の取得

40ゲノム配列の比較

>NM_009656.4 Aldh2 [organism=Mus musculus] [GeneID=11669] 
[transcript=1]
ATTCTCTTCGCCGCCATATCTGCACAGATGTGAGCCTTAGGCGCCAGCCACCCTGCTAGGAGCGCACACC
ACTCTGGCTAGGCTTTCTCAGGGTTCTGCAAACTCCATCTCTGACTTGGCTTTGGGAGCCAGGGGTCGCG
CCCCTTAGGCCGTGAGGGGCTGGGACTCCCTGACCACGCCCCCGTGTCTCCGCCTCCCATTGGCGGCTGC
AGGGGGCGGAGGCGAGGACTTGTTCTTCAACGCTGCAGTCGCCCTCCGATCGGCAAGGCTTCTCTCGGCT
CCGTTCGGCTCGGCTCGCCCATTTCAGTTCAGTTCGGGTCAGTTAAGCTCCGCTCAGTTCAGCATGCTGC
GCGCCGCACTCACCACTGTCCGCCGCGGACCGCGCCTGAGCCGCCTGTTGTCCGCCGCCGCCACCAGCGC
GGTGCCAGCCCCCAACCATCAGCCTGAGGTCTTCTGCAACCAGATCTTCATTAACAATGAGTGGCACGAC
・・・・・
ACGGTGAGCTTAGCTTTAGAACTAGCCAGTCAGAGGCAGAGCTGAGGGTAGAAGGCTGATGAAGCCCTGA
AGTTGTCCTTCGACCTCCATATACACATCCCTGTATGTGCATGCGCACTCAATGAAATAAATAAGTAAAT
ACAATTTTTAAAGATCAAAAAAAAAAAAAAAAA
>NM_001308450.1 Aldh2 [organism=Mus musculus] [GeneID=11669] 
[transcript=2]
ATTCTCTTCGCCGCCATATCTGCACAGATGTGAGCCTTAGGCGCCAGCCACCCTGCTAGGAGCGCACACC
ACTCTGGCTAGGCTTTCTCAGGGTTCTGCAAACTCCATCTCTGACTTGGCTTTGGGAGCCAGGGGTCGCG
CCCCTTAGGCCGTGAGGGGCTGGGACTCCCTGACCACGCCCCCGTGTCTCCGCCTCCCATTGGCGGCTGC
AGGGGGCGGAGGCGAGGACTTGTTCTTCAACGCTGCAGTCGCCCTCCGATCGGCAAGGCTTCTCTCGGCT
CCGTTCGGCTCGGCTCGCCCATTTCAGTTCAGTTCGGGTCAGTTAAGCTCCGCTCAGTTCAGCATGCTGC
GCGCCGCACTCACCACTGTCCGCCGCGGACCGCGCCTGAGCCGCCTGTTGTCCGCCGCCGCCACCAGCGC
GGTGCCAGCCCCCAACCATCAGCCTGAGGTCTTCTGCAACCAGATCTTCATTAACAATGAGTGGCACGAC
・・・・・
TGTGACGGTGAGAGCCCAGGCTGAGCATAAACAACTGCTCAGCGCCTGCTTCATCACCGTTAGGATTAAA
GAAAGAGCAAACGTGGATGGGGCTGCATAGAGATCAGTACCCTCTGCTTGACTGGTTGGAATAAAATAGT
CAGCTACTGTGGAAAAAAAAAAAAAAAAAA

• マウスのrna.fnaの内容

アイソフォームを指定しないと、2つの
アイソフォームの配列が取得される



遺伝子配列の取得

41ゲノム配列の比較

>NP_001295379.1 Aldh2 [organism=Mus musculus] [GeneID=11669] [isoform=2 
precursor]
MLRAALTTVRRGPRLSRLLSAAATSAVPAPNHQPEVFCNQIFINNEWHDAVSRKTFPTVNPSTGEVICQV
AEGNKEDVDKAVKAARAAFQLGSPWRRMDASDRGRLLYRLADLIERDRTYLAALETLDNGKPYVISYLVD
LDMVLKCLRYYAGWADKYHGKTIPIDGDFFSYTRHEPVGVCGQIIPWNFPLLMQAWKLGPALATGNVVVM
KVAEQTPLTALYVANLIKEAGFPPGVVNIVPGFGPTAGAAIASHEGVDKVAFTGSTEVGHLIQVAAGSSN
LKRVTLELGGKSPNIIMSDADMDWAVEQAHFALFFNQGQCCCAGSRTFVQENVYDEFVERSVARAKSRVV
GNPFDSRTEQGPQVDETQFKKILGYIKSGQQEGAKLLCGGGAAADRGYFIQPTVFGDVKDGMTIAKEEIF
GPVMQILKFKTIEEVVGRANDSKYGLAAAVFTKDLDKANYLSQALQAGTVW
>NP_033786.1 Aldh2 [organism=Mus musculus] [GeneID=11669] [isoform=1 
precursor]
MLRAALTTVRRGPRLSRLLSAAATSAVPAPNHQPEVFCNQIFINNEWHDAVSRKTFPTVNPSTGEVICQV
AEGNKEDVDKAVKAARAAFQLGSPWRRMDASDRGRLLYRLADLIERDRTYLAALETLDNGKPYVISYLVD
LDMVLKCLRYYAGWADKYHGKTIPIDGDFFSYTRHEPVGVCGQIIPWNFPLLMQAWKLGPALATGNVVVM
KVAEQTPLTALYVANLIKEAGFPPGVVNIVPGFGPTAGAAIASHEGVDKVAFTGSTEVGHLIQVAAGSSN
LKRVTLELGGKSPNIIMSDADMDWAVEQAHFALFFNQGQCCCAGSRTFVQENVYDEFVERSVARAKSRVV
GNPFDSRTEQGPQVDETQFKKILGYIKSGQQEGAKLLCGGGAAADRGYFIQPTVFGDVKDGMTIAKEEIF
GPVMQILKFKTIEEVVGRANDSKYGLAAAVFTKDLDKANYLSQALQAGTVWINCYDVFGAQSPFGGYKMS
GSGRELGEYGLQAYTEVKTVTVKVPQKNS

• マウスのprotein.faaの内容

アイソフォームを指定しないと、2つの
アイソフォームの配列が取得される



FASTA形式

• 1行の説明とその後に続く配列データから構成される
– ヘッダ行: 先頭の1行。‘>’ で始まる。配列の説明。
– 配列データ: 配列を表す文字列。複数行にわたってよい。

• IUB/IUPACで規定されているアミノ酸または核酸コード
• ただし、

– 小文字は大文字に変換される
– ‘-’ でギャップを表す
– 数字は受け付けない

A alanine P proline

B aspartate or asparagine Q glutamine

C cystine R arginine
D aspartate S serine
E glutamate T threonine
F phenylalanine U selenocysteine
G glycine V valine
H histidine W tryptophan
I isoleucine Y tyrosine
K lysine Z glutamate or glutamine
L leucine X any
M methionine * translation stop

N asparagine - gap of indeterminate

A adenosine M A C (amino)

C cytidine S G C (strong)
G guanine W A T (weak)
T thymidine B G T C
U uridine D G A T
R G A (purine) H A C T
Y T C (pyrimidine) V G C A
K G T (keto) N A G C T (any)

- gap of indeterminate length

>sp|P61626|LYSC_HUMAN Lysozyme C OS=Homo sapiens GN=LYZ PE=1 SV=1

MKALIVLGLVLLSVTVQGKVFERCELARTLKRLGMDGYRGISLANWMCLAKWESGYNTRATNYNAGDRST

DYGIFQINSRYWCNDGKTPGAVNACHLSCSALLQDNIADAVACAKRVVRDPQGIRAWVAWRNRCQNRDVR

QYVQGCGV

>ref|NC_000012.11|:69742134-69748013 Homo sapiens chromosome 12, GRCh37

AAATACTGGGGCCAGCTCACCCTGGTCAGCCTAGCACTCTGACCTAGCAGTCAACATGAAGGCTCTCATT

GTTCTGGGGCTTGTCCTCCTTTCTGTTACGGTCCAGGGCAAGGTCTTTGAAAGGTGTGAGTTGGCCAGAA

CTCTGAAAAGATTGGGAATGGATGGCTACAGGGGAATCAGCCTAGCAAACTGTAAGTCTACTCTCCATAA

TTCCAGAGAATTAGCTACGTATGGAACAGACACTAGGAGAGAAGGAAGAAGAAGAAGGGGCTTTGAGTGA

（途中まで）

42ゲノム配列の比較

IUPAC: International Union of 

Pure and Applied Chemistry（国
際純正応用化学連合）
IUB: International Union of 

Biochemistry（国際生化学連合）



配列の準備

• 取得したファイルは以下のように名前を変更する

• rna.fna → mouse-rna.fna

• protein.faa → mouse-protein.faa

• 同様に、ヒトの配列をダウンロードして下さい

• NCBIの「gene」から検索する一般的な方法で取得する

• 同様に、取得したファイルの名前を変更する

– rna.fna → human-rna.fna

– protein.faa → human-protein.faa

43ゲノム配列の比較



遺伝子配列の取得

44ゲノム配列の比較

「Gene」をクリックする

以下、作業を飛ばして
結構です

NCBIの「gene」から検索する一般的な方法で取得する



遺伝子配列の取得

45ゲノム配列の比較

「ALDH2」と入力し、
「Search」をクリック



遺伝子配列の取得

46ゲノム配列の比較

まず、提示された候補
をクリック（ヒト）



遺伝子配列の取得

47ゲノム配列の比較



遺伝子配列の取得

48ゲノム配列の比較

「MANE Select」を選択
アイソフォーム1が選択される



遺伝子配列の取得

49ゲノム配列の比較

「Download」を選択



遺伝子配列の取得

50ゲノム配列の比較

• ヒトのgene.fnaの内容
>NC_000012.12:111766933-111817532 ALDH2 [organism=Homo sapiens] 
[GeneID=217] [chromosome=12]
GAGACCCTAGCTCTGCTCTCGGTCCGCTCGCTGTCCGCTAGCCCGCTGCGATGTTGCGCGCTGCCGCCCG
CTTCGGGCCCCGCCTGGGCCGCCGCCTCTTGTCAGCCGCCGCCACCCAGGCCGTGCCTGCCCCCAACCAG
CAGCCCGAGGTCTTCTGCAACCAGGTGAGCCCACCGGCCGGGCTCGCGCTTTGTTTTCCGGCCCGAGTCC
CCCGCAGGCCCCTAGGAAGGCCCCGCGCCGCCGTGGGCCTTAGTGTACTCATCTGGGGCTCGAGGGGTTT
GCAGAGGCTGACCTGGAAGCACATCTGCCCCCTCCTCTCCTGCAAGCATTTTAGCCCCTTCGCCGCCTCT
GACAGTCCCCGTCCCATTTCCCCGTGACTTGGGCCCCCTCTCCGTCTTCGCCCAGCCTCGGTCTGTTTTC
CAGGGCCAACTCTCGGGGTTCCGTTCTCCCCATGGTCCTTGCTTTCGGGTCTCCGCAGGGTCCCCACCCT
・・・・・
GGGACAGATTAACAGGAATCCATAGCCCAGGGATGCGACCCAAAATTATCAAAGTAGAGACATTATGTGT
TTGCAATGTGCTATGATTAATGCAGTGACATAACTGGCAAGATTTACAGGTCAATTGGATATTGTTTACC
TGGAGCTGGTCCTTCTTAGTTGCCAAAAAAGACATAAGGATTAAAAAGACAAACCATAAA
>NC_060936.1:111743846-111794443 ALDH2 [organism=Homo sapiens] 
[GeneID=217] [chromosome=12]
GAGACCCTAGCTCTGCTCTCGGTCCGCTCGCTGTCCGCTAGCCCGCTGCGATGTTGCGCGCTGCCGCCCG
CTTCGGGCCCCGCCTGGGCCGCCGCCTCTTGTCAGCCGCCGCCACCCAGGCCGTGCCTGCCCCCAACCAG
CAGCCCGAGGTCTTCTGCAACCAGGTGAGCCCACCGGCCGGGCTCGCGCTTTGTTTTCCGGCCCGAGTCC
CCCGCAGGCCCCTAGGAAGGCCCCGCGCCGCCGTGGGCCTTAGTGTACTCATCTGGGGCTCGAGGGGTTT
GCAGAGGCTGACCTGGAAGCACATCTGCCCCCTCCTCTCCTGCAAGCATTTTAGCCCCTTCGCCGCCTCT
GACAGTCCCCGTCCCATTTCCCCGTGACTTGGGCCCCCTCTCCGTCTTCGCCCAGCCTCGGTCTGTTTTC
CAGGGCCAACTCTCGGGGTTCCGTTCTCCCCATGGTCCTTGCTTTCGGGTCTCCGCAGGGTCCCCACCCT
・・・・・
GACAGATTAACAGGAATCCATAGCCCAGGGATGCGACCCAAAATTATCAAAGTAGAGACATTATGTGTTT
GCAATGTGCTATGATTAATGCAGTGACATAACTGGCAAGATTTACAGGTCAATTGGATATTGTTTACCTG
GAGCTGGTCCTTCTTAGTTGCCAAAAAAGACATAAGGATTAAAAAGACAAACCATAAA



遺伝子配列の取得
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>NM_000690.4 ALDH2 [organism=Homo sapiens] [GeneID=217] [transcript=1]
GAGACCCTAGCTCTGCTCTCGGTCCGCTCGCTGTCCGCTAGCCCGCTGCGATGTTGCGCGCTGCCGCCCG
CTTCGGGCCCCGCCTGGGCCGCCGCCTCTTGTCAGCCGCCGCCACCCAGGCCGTGCCTGCCCCCAACCAG
CAGCCCGAGGTCTTCTGCAACCAGATTTTCATAAACAATGAATGGCACGATGCCGTCAGCAGGAAAACAT
TCCCCACCGTCAATCCGTCCACTGGAGAGGTCATCTGTCAGGTAGCTGAAGGGGACAAGGAAGATGTGGA
CAAGGCAGTGAAGGCCGCCCGGGCCGCCTTCCAGCTGGGCTCACCTTGGCGCCGCATGGACGCATCACAC
AGGGGCCGGCTGCTGAACCGCCTGGCCGATCTGATCGAGCGGGACCGGACCTACCTGGCGGCCTTGGAGA
CCCTGGACAATGGCAAGCCCTATGTCATCTCCTACCTGGTGGATTTGGACATGGTCCTCAAATGTCTCCG・・
・・・
CCATAGCCCAGGGATGCGACCCAAAATTATCAAAGTAGAGACATTATGTGTTTGCAATGTGCTATGATTA
ATGCAGTGACATAACTGGCAAGATTTACAGGTCAATTGGATATTGTTTACCTGGAGCTGGTCCTTCTTAG
TTGCCAAAAAAGACATAAGGATTAAAAAGACAAACCATAAA
>NM_001204889.2 ALDH2 [organism=Homo sapiens] [GeneID=217] 
[transcript=2]
GAGACCCTAGCTCTGCTCTCGGTCCGCTCGCTGTCCGCTAGCCCGCTGCGATGTTGCGCGCTGCCGCCCG
CTTCGGGCCCCGCCTGGGCCGCCGCCTCTTGTCAGCCGCCGCCACCCAGGCCGTGCCTGCCCCCAACCAG
CAGCCCGAGGTCTTCTGCAACCAGATTTTCATAAACAATGAATGGCACGATGCCGTCAGCAGGAAAACAT
TCCCCACCGTCAATCCGTCCACTGGAGAGGTCATCTGTCAGGTAGCTGAAGGGGACAAGGCCTTGGAGAC
CCTGGACAATGGCAAGCCCTATGTCATCTCCTACCTGGTGGATTTGGACATGGTCCTCAAATGTCTCCGG
TATTATGCCGGCTGGGCTGATAAGTACCACGGGAAAACCATCCCCATTGACGGAGACTTCTTCAGCTACA
CACGCCATGAACCTGTGGGGGTGTGCGGGCAGATCATTCCGTGGAATTTCCCGCTCCTGATGCAAGCATG
・・・・・
CATAGCCCAGGGATGCGACCCAAAATTATCAAAGTAGAGACATTATGTGTTTGCAATGTGCTATGATTAA
TGCAGTGACATAACTGGCAAGATTTACAGGTCAATTGGATATTGTTTACCTGGAGCTGGTCCTTCTTAGT
TGCCAAAAAAGACATAAGGATTAAAAAGACAAACCATAAA

• ヒトのrna.fnaの内容

アイソフォームを指定しないと、2つの
アイソフォームの配列が取得される



遺伝子配列の取得
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>NP_000681.2 ALDH2 [organism=Homo sapiens] [GeneID=217] [isoform=1 
precursor]
MLRAAARFGPRLGRRLLSAAATQAVPAPNQQPEVFCNQIFINNEWHDAVSRKTFPTVNPSTGEVICQVAE
GDKEDVDKAVKAARAAFQLGSPWRRMDASHRGRLLNRLADLIERDRTYLAALETLDNGKPYVISYLVDLD
MVLKCLRYYAGWADKYHGKTIPIDGDFFSYTRHEPVGVCGQIIPWNFPLLMQAWKLGPALATGNVVVMKV
AEQTPLTALYVANLIKEAGFPPGVVNIVPGFGPTAGAAIASHEDVDKVAFTGSTEIGRVIQVAAGSSNLK
RVTLELGGKSPNIIMSDADMDWAVEQAHFALFFNQGQCCCAGSRTFVQEDIYDEFVERSVARAKSRVVGN
PFDSKTEQGPQVDETQFKKILGYINTGKQEGAKLLCGGGIAADRGYFIQPTVFGDVQDGMTIAKEEIFGP
VMQILKFKTIEEVVGRANNSTYGLAAAVFTKDLDKANYLSQALQAGTVWVNCYDVFGAQSPFGGYKMSGS
GRELGEYGLQAYTEVKTVTVKVPQKNS
>NP_001191818.1 ALDH2 [organism=Homo sapiens] [GeneID=217] [isoform=2 
precursor]
MLRAAARFGPRLGRRLLSAAATQAVPAPNQQPEVFCNQIFINNEWHDAVSRKTFPTVNPSTGEVICQVAE
GDKALETLDNGKPYVISYLVDLDMVLKCLRYYAGWADKYHGKTIPIDGDFFSYTRHEPVGVCGQIIPWNF
PLLMQAWKLGPALATGNVVVMKVAEQTPLTALYVANLIKEAGFPPGVVNIVPGFGPTAGAAIASHEDVDK
VAFTGSTEIGRVIQVAAGSSNLKRVTLELGGKSPNIIMSDADMDWAVEQAHFALFFNQGQCCCAGSRTFV
QEDIYDEFVERSVARAKSRVVGNPFDSKTEQGPQVDETQFKKILGYINTGKQEGAKLLCGGGIAADRGYF
IQPTVFGDVQDGMTIAKEEIFGPVMQILKFKTIEEVVGRANNSTYGLAAAVFTKDLDKANYLSQALQAGT
VWVNCYDVFGAQSPFGGYKMSGSGRELGEYGLQAYTEVKTVTVKVPQKNS

• ヒトのprotein.faaの内容

アイソフォームを指定しないと、2つの
アイソフォームの配列が取得される



EMBL-EBI
• European Bioinformatics Institute（欧州バイオインフォマティクス研究所）
• 欧州分子生物学研究所（EMBL）の下部組織、生命科学の研究所で、バイオインフ

ォマティクスのデータおよびツールのリソースを提供

• https://www.ebi.ac.uk/

遺伝子、タンパク質などの
情報を総合的に検索

ゲノム配列の比較 53

https://www.ebi.ac.uk/
https://www.ebi.ac.uk/


EMBL-EBI

生命科学データに一
貫したアクセス方法
を提供

この下を見ると･･･
ゲノム配列の比較 54

全ゲノム関連解析のカタログ
GWAS（全ゲノム関連解析）: ヒトゲノム全
体の遺伝的変異を解析し、特定の疾患や形質
との関連を調べる方法

ヒトの遺伝的変異の
詳細なカタログ



EMBL-EBI

55ゲノム配列の比較

配列解析

タンパク質モデル構造
データベース

Covid-19のデータ
ポータル

ヒトの細胞の遺伝学に
基づく参照マップ
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56ゲノム配列の比較

この下を見ると･･･
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「Pairwise Sequence Alignment」を選ぶ
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58ゲノム配列の比較

手順としては3つ先の
スライドに飛びます



配列を比較する方法

遺伝子やタンパク質の配列を並べて比較する
アラインメントという方法が使われる

59

ACGAAGCTCTA

ACCAGAGTCA

ACGA-AGCTCTA

ACCAGAG-TC-A

長さをそろえて、
文字と文字の「最適な」
対応関係を調べる

必要に応じてギャップ文字「-」
を入れる
• 対応する文字がないということ
• 進化の過程で文字が挿入されたり

失われたりすることがあるため

ゲノム配列の比較

配列を、類似した部分が並ぶよ
う、配列要素（文字）を対応づ
ける操作

ギャップ



グローバルアラインメントとローカルアラインメント

• グローバルアラインメント: 配列全体にわたり類似
性を考慮してアラインメント
– 全体的に類似した配列の異なる部位を調べる

• 同じタンパク質の生物種間の違いを調べる

• 進化の解析を行う

– 最適なペアワイズアラインメントのアルゴリズムとして
Needleman-Wunschのアルゴリズムがある

• ローカルアラインメント: 局所的な類似部分をアラ
インメント
– 機能に関わる配列パターンを考慮したアラインメント

– 長さが大きく異なる配列、配列類似性が低い配列の比較
に用いられる

– 最適なペアワイズアラインメントのアルゴリズムとして
Smith-Watermanのアルゴリズムがある

ゲノム配列の比較 60



アラインメントの例

HBA_HUMAN 1 -MVLSPADKTNVKAAWGKVGAHAGEYGAEALERMFLSF----PTTKTYFP     45
              ..|:.:....||::|.:..|:..::    ..|.|:..    |..|..|.
LGB2_LUPLU 1 MGALTESQAALVKSSWEEFNANIPKH----THRFFILVLEIAPAAKDLFS     46

HBA_HUMAN    46 HF----DLSHGSAQVKGHGKKVADALTNA-----VAHVDDMPNALSALSD     86
                ..    ::...:.:::.|..||...:..|     |..|......|..|..
LGB2_LUPLU   47 FLKGTSEVPQNNPELQAHAGKVFKLVYEAAIQLQVTGVVVTDATLKNLGS     96

HBA_HUMAN    87 LHAHKLRVDPVNFKLLSHCLLVTLAAHLPAEFTPAVHASLDKFLASVSTV    136
                :|..| .|...:|.::...:|.|:...:.|:::..::::.......::.|
LGB2_LUPLU   97 VHVSK-GVADAHFPVVKEAILKTIKEVVGAKWSEELNSAWTIAYDELAIV    145

HBA_HUMAN   137 LTSKYR---    142
                :..:..   
LGB2_LUPLU  146 IKKEMNDAA    154

HBA_HUMAN     3 LSPADKTNVKAAWGKVGAHAGEYGAEALERMFLSF----PTTKTYFPHF-     47
                |:.:....||::|.:..|:..::    ..|.|:..    |..|..|... 
LGB2_LUPLU    4 LTESQAALVKSSWEEFNANIPKH----THRFFILVLEIAPAAKDLFSFLK     49

HBA_HUMAN    48 ---DLSHGSAQVKGHGKKVADALTNA-----VAHVDDMPNALSALSDLHA     89
                   ::...:.:::.|..||...:..|     |..|......|..|..:|.
LGB2_LUPLU   50 GTSEVPQNNPELQAHAGKVFKLVYEAAIQLQVTGVVVTDATLKNLGSVHV     99

HBA_HUMAN    90 HKLRVDPVNFKLLSHCLLVTLAAHLPAEFTPAVHAS    125
                .| .|...:|.::...:|.|:...:.|:::..::::
LGB2_LUPLU  100 SK-GVADAHFPVVKEAILKTIKEVVGAKWSEELNSA    134

グローバルアラインメント（ヒトのヘモグロビンとLupinレグヘモグロビン）

ローカルアラインメント（ヒトのヘモグロビンとLupinレグヘモグロビン）

# Matrix: EBLOSUM62
# Gap_penalty: 10.0
# Extend_penalty: 0.5
# Length: 159
# Identity:      26/159 (16.4%)
# Similarity:    60/159 (37.7%)
# Gaps:          22/159 (13.8%)
# Score: 40.5

# Matrix: EBLOSUM62
# Gap_penalty: 10.0
# Extend_penalty: 0.5
# Length: 136
# Identity:      25/136 (18.4%)
# Similarity:    55/136 (40.4%)
# Gaps:          18/136 (13.2%)
# Score: 48.5

EMBOSS（The European Molecular Biology Open Software Suite）
Pairwise Sequence Alignment

ゲノム配列の比較 61



配列の比較

62ゲノム配列の比較

aldh2-human-rna.fna

aldh2-mouse-rna.fna

ヒトとマウスのmRNAの配列の比較



配列の比較
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配列の比較

64ゲノム配列の比較



配列の比較

65ゲノム配列の比較

aldh2-human-protein.faa

aldh2-mouse-protein.faa

ヒトとマウスのタンパク質の配列の比較



配列の比較
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課題 1

ヒトとクジラ、ヒトとマグロのミオグロビンの配列

について、アラインメントを比較してみよう。

ヒト  myoglobin-human.fasta

クジラ myoglobin-whale.fasta

マグロ myoglobin-tuna.fasta

余裕があれば、ヒトのアザラシのミオグロビンにつ

いても比較してみよう

アザラシ myoglobin-seal.fasta

67



課題 1の解説

ヒトとクジラ

68



課題 1の解説
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MYG_HUMAN          1 MGLSDGEWQLVLNVWGKVEADIPGHGQEVLIRLFKGHPETLEKFDKFKHL     50

                     |.|||.|||||||:|.|||||:.||||::|||||||||||||||||||||

A0A8C0D084_BA      1 MVLSDAEWQLVLNIWAKVEADVAGHGQDILIRLFKGHPETLEKFDKFKHL     50

MYG_HUMAN         51 KSEDEMKASEDLKKHGATVLTALGGILKKKGHHEAEIKPLAQSHATKHKI    100

                     |:|.||||||||||||.|||||||||||||||||||:|||||||||||||

A0A8C0D084_BA     51 KTEAEMKASEDLKKHGNTVLTALGGILKKKGHHEAELKPLAQSHATKHKI    100

MYG_HUMAN        101 PVKYLEFISECIIQVLQSKHPGDFGADAQGAMNKALELFRKDMASNYKEL    150

                     |:|||||||:.||.||.|:||||||||||.||||||||||||:|:.||||

A0A8C0D084_BA    101 PIKYLEFISDAIIHVLHSRHPGDFGADAQAAMNKALELFRKDIAAKYKEL    150

MYG_HUMAN        151 GFQG    154

                     ||||

A0A8C0D084_BA    151 GFQG    154

ヒトとクジラのミオグロビン

タンパク質の表面

分子表面の正味電荷が＋に寄る

ミオグロビンを超高濃度に貯蔵しても凝集しにく
いよう、表面の同電荷反発を強める？



課題 1の解説
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MYG_HUMAN          1 MGLSDGEWQLVLNVWGKVEADIPGHGQEVLIRLFKGHPETLEKFDKFKHL     50

                         ..::..||..||.||||....|..||.||||.||||.:.|.||..:

MYG_THUTH          1 ----MADFDAVLKCWGPVEADYTTIGGLVLTRLFKEHPETQKLFPKFAGI     46

MYG_HUMAN         51 KSEDEMKASEDLKKHGATVLTALGGILKKKGHHEAEIKPLAQSHATKHKI    100

                     ...| :..:..:..||||||..||.:||.||.|.|.:||||.||||||||

MYG_THUTH         47 AQAD-IAGNAAVSAHGATVLKKLGELLKAKGSHAAILKPLANSHATKHKI     95

MYG_HUMAN        101 PVKYLEFISECIIQVLQSKHPGDFGADAQG--AMNKALELFRKDMASNYK    148

                     |:...:.|||.:::|:..|    .|.||.|  |:...:.:...|:.:|||

MYG_THUTH         96 PINNFKLISEVLVKVMHEK----AGLDAGGQTALRNVMGIIIADLEANYK    141

MYG_HUMAN        149 ELGFQG    154

                     ||||.|

MYG_THUTH        142 ELGFSG    147

ヒトとマグロのミオグロビン



課題 1の解説
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MYG_HUMAN          1 MGLSDGEWQLVLNVWGKVEADIPGHGQEVLIRLFKGHPETLEKFDKFKHL     50

                     ||||||||.||||||||||.|:.||||||||||||.||||||||||||||

MYG_PHOVI          1 MGLSDGEWHLVLNVWGKVETDLAGHGQEVLIRLFKSHPETLEKFDKFKHL     50

MYG_HUMAN         51 KSEDEMKASEDLKKHGATVLTALGGILKKKGHHEAEIKPLAQSHATKHKI    100

                     ||||:|:.||||:|||.|||||||||||||||||||:|||||||||||||

MYG_PHOVI         51 KSEDDMRRSEDLRKHGNTVLTALGGILKKKGHHEAELKPLAQSHATKHKI    100

MYG_HUMAN        101 PVKYLEFISECIIQVLQSKHPGDFGADAQGAMNKALELFRKDMASNYKEL    150

                     |:||||||||.||.||.||||.:||||||.||.|||||||.|:|:.||||

MYG_PHOVI        101 PIKYLEFISEAIIHVLHSKHPAEFGADAQAAMKKALELFRNDIAAKYKEL    150

MYG_HUMAN        151 GFQG    154

                     ||.|

MYG_PHOVI        151 GFHG    154

ヒトとアザラシのミオグロビン
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