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BioPython

• BioPython
– バイオインフォマティクスで広く使われている

Pythonライブラリ

– 生物のデータの解析や操作を簡単に行えるツール
を提供

– 開発はオープンソースで行われ、GitHubを通じて、
ボランティアベースで継続的に維持されている

• 主な機能
– 配列解析: DNA、RNA、タンパク質の配列操作

– データ形式: FASTA、GenBank、PDBファイルな
ど、主要なデータ形式（ファイル形式）に対応

– データベースアクセス: 生物データベースからの
データの取得
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ゲノムデータベースにアクセスする

• アメリカ国立生物工学情報センター
（National Center of Biotechnology Information, NCBI）
– バイオテクノロジーや分子生物学に関連するデータベース

やソフトウェアを開発し、サービスを提供している

• https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

ゲノム情報解析 3



NCBIのウェブページ

4

「Genome」をクリックする

ゲノム情報解析



大腸菌ゲノムの取得（1）

ゲノム情報解析 5

NCBIのGenomeのページ
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/

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


大腸菌ゲノムの取得（2）

「Escherichia coli K-12」のゲノムを取得したい
途中まで入力すると、オートコンプリートで候補が出てくる

ゲノム情報解析 6

NCBIのGenomeのページ
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/

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


大腸菌ゲノムの取得（3）

「Escherichia coli」にヒットしたゲノム配列が表示される
ここから選択するのはたいへん

ゲノム情報解析 7

NCBIのGenomeのページ
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/

「NCBI Datasets」を選択

そこで

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


大腸菌ゲノムの取得（4）

8ゲノム情報解析



大腸菌ゲノムの取得（5）

9ゲノム情報解析

オートコンプリートを使って
「Escherichia coli K-12」を選択



大腸菌ゲノムの取得（6）

10ゲノム情報解析

まず、ゲノムデータの概要を
閲覧してみよう



大腸菌ゲノムの取得（7）

11ゲノム情報解析



大腸菌ゲノムの取得（8）

12ゲノム情報解析

N50, L50とは？



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

アセンブリー 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

13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

過去の資料から



ゲノムアセンブリーの質に関する指標

14ゲノム情報解析

アセンブリ結果のコンティグ長を大きい順に加算し、
全体の50%（半分）を超える大きさになったコンティ
グ長をN50として表し、本数をL50として表す。

ゲノム1Mb

(1000kb)

アセンブル結
果のコンティ
グを大きい順
に並べる

250 90 70 50

3020

計250
計340
計410
計460

計490
計510

500kb
N50 = 20kb

L50 = 6

1000kb

500kb



大腸菌ゲノムの取得（9）

15ゲノム情報解析

「Download」ボタンを
押す



大腸菌ゲノムの取得（10）

16ゲノム情報解析

「Genome Sequences 

(FASTA)」（デフォルト

でチェック済み）と
「Protein (FASTA)」を

チェックして、
「Download」ボタンを
押す



大腸菌ゲノムの取得（11）

17ゲノム情報解析

• 参照配列GCF_000005845.2を選択
• 圧縮ファイルの中のncbi_dataset/data/の下に配列が存在

• GCF_000005845.2_ASM584v2_genomic.fnarna.fna
• protein.faa



大腸菌ゲノムの取得（12）
GCF_000005845.2_ASM584v2_genomic.fna

FASTA形式

18ゲノム情報解析

>NC_000913.3 Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome

AGCTTTTCATTCTGACTGCAACGGGCAATATGTCTCTGTGTGGATTAAAAAAAGAGTGTCTGATAGCAGCTTCTGAACTG

GTTACCTGCCGTGAGTAAATTAAAATTTTATTGACTTAGGTCACTAAATACTTTAACCAATATAGGCATAGCGCACAGAC

AGATAAAAATTACAGAGTACACAACATCCATGAAACGCATTAGCACCACCATTACCACCACCATCACCATTACCACAGGT

AACGGTGCGGGCTGACGCGTACAGGAAACACAGAAAAAAGCCCGCACCTGACAGTGCGGGCTTTTTTTTTCGACCAAAGG

TAACGAGGTAACAACCATGCGAGTGTTGAAGTTCGGCGGTACATCAGTGGCAAATGCAGAACGTTTTCTGCGTGTTGCCG

ATATTCTGGAAAGCAATGCCAGGCAGGGGCAGGTGGCCACCGTCCTCTCTGCCCCCGCCAAAATCACCAACCACCTGGTG

GCGATGATTGAAAAAACCATTAGCGGCCAGGATGCTTTACCCAATATCAGCGATGCCGAACGTATTTTTGCCGAACTTTT

GACGGGACTCGCCGCCGCCCAGCCGGGGTTCCCGCTGGCGCAATTGAAAACTTTCGTCGATCAGGAATTTGCCCAAATAA

AACATGTCCTGCATGGCATTAGTTTGTTGGGGCAGTGCCCGGATAGCATCAACGCTGCGCTGATTTGCCGTGGCGAGAAA

ATGTCGATCGCCATTATGGCCGGCGTATTAGAAGCGCGCGGTCACAACGTTACTGTTATCGATCCGGTCGAAAAACTGCT

GGCAGTGGGGCATTACCTCGAATCTACCGTCGATATTGCTGAGTCCACCCGCCGTATTGCGGCAAGCCGCATTCCGGCTG

ATCACATGGTGCTGATGGCAGGTTTCACCGCCGGTAATGAAAAAGGCGAACTGGTGGTGCTTGGACGCAACGGTTCCGAC

TACTCTGCTGCGGTGCTGGCTGCCTGTTTACGCGCCGATTGTTGCGAGATTTGGACGGACGTTGACGGGGTCTATACCTG

CGACCCGCGTCAGGTGCCCGATGCGAGGTTGTTGAAGTCGATGTCCTACCAGGAAGCGATGGAGCTTTCCTACTTCGGCG

CTAAAGTTCTTCACCCCCGCACCATTACCCCCATCGCCCAGTTCCAGATCCCTTGCCTGATTAAAAATACCGGAAATCCT

CAAGCACCAGGTACGCTCATTGGTGCCAGCCGTGATGAAGACGAATTACCGGTCAAGGGCATTTCCAATCTGAATAACAT

GGCAATGTTCAGCGTTTCTGGTCCGGGGATGAAAGGGATGGTCGGCATGGCGGCGCGCGTCTTTGCAGCGATGTCACGCG

CCCGTATTTCCGTGGTGCTGATTACGCAATCATCTTCCGAATACAGCATCAGTTTCTGCGTTCCACAAAGCGACTGTGTG

CGAGCTGAACGGGCAATGCAGGAAGAGTTCTACCTGGAACTGAAAGAAGGCTTACTGGAGCCGCTGGCAGTGACGGAACG

GCTGGCCATTATCTCGGTGGTAGGTGATGGTATGCGCACCTTGCGTGGGATCTCGGCGAAATTCTTTGCCGCACTGGCCC

GCGCCAATATCAACATTGTCGCCATTGCTCAGGGATCTTCTGAACGCTCAATCTCTGTCGTGGTAAATAACGATGATGCG

ACCACTGGCGTGCGCGTTACTCATCAGATGCTGTTCAATACCGATCAGGTTATCGAAGTGTTTGTGATTGGCGTCGGTGG

CGTTGGCGGTGCGCTGCTGGAGCAACTGAAGCGTCAGCAAAGCTGGCTGAAGAATAAACATATCGACTTACGTGTCTGCG

GTGTTGCCAACTCGAAGGCTCTGCTCACCAATGTACATGGCCTTAATCTGGAAAACTGGCAGGAAGAACTGGCGCAAGCC

AAAGAGCCGTTTAATCTCGGGCGCTTAATTCGCCTCGTGAAAGAATATCATCTGCTGAACCCGGTCATTGTTGACTGCAC

TTCCAGCCAGGCAGTGGCGGATCAATATGCCGACTTCCTGCGCGAAGGTTTCCACGTTGTCACGCCGAACAAAAAGGCCA

ACACCTCGTCGATGGATTACTACCATCAGTTGCGTTATGCGGCGGAAAAATCGCGGCGTAAATTCCTCTATGACACCAAC

GTTGGGGCTGGATTACCGGTTATTGAGAACCTGCAAAATCTGCTCAATGCAGGTGATGAATTGATGAAGTTCTCCGGCAT

TCTTTCTGGTTCGCTTTCTTATATCTTCGGCAAGTTAGACGAAGGCATGAGTTTCTCCGAGGCGACCACGCTGGCGCGGG

AAATGGGTTATACCGAACCGGACCCGCGAGATGATCTTTCTGGTATGGATGTGGCGCGTAAACTATTGATTCTCGCTCGT

GAAACGGGACGTGAACTGGAGCTGGCGGATATTGAAATTGAACCTGTGCTGCCCGCAGAGTTTAACGCCGAGGGTGATGT

TGCCGCTTTTATGGCGAATCTGTCACAACTCGACGATCTCTTTGCCGCGCGCGTGGCGAAGGCCCGTGATGAAGGAAAAG

TTTTGCGCTATGTTGGCAATATTGATGAAGATGGCGTCTGCCGCGTGAAGATTGCCGAAGTGGATGGTAATGATCCGCTG

TTCAAAGTGAAAAATGGCGAAAACGCCCTGGCCTTCTATAGCCACTATTATCAGCCGCTGCCGTTGGTACTGCGCGGATA

TGGTGCGGGCAATGACGTTACAGCTGCCGGTGTCTTTGCTGATCTGCTACGTACCCTCTCATGGAAGTTAGGAGTCTGAC

解凍した結果



大腸菌ゲノムの取得（13）
GCF_000005845.2_ASM584v2_protein.faa

FASTA形式

19ゲノム情報解析

>NP_414542.1 thr operon leader peptide [Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655]

MKRISTTITTTITITTGNGAG

>NP_414543.1 fused aspartate kinase/homoserine dehydrogenase 1 [Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655]

MRVLKFGGTSVANAERFLRVADILESNARQGQVATVLSAPAKITNHLVAMIEKTISGQDALPNISDAERIFAELLTGLAA

AQPGFPLAQLKTFVDQEFAQIKHVLHGISLLGQCPDSINAALICRGEKMSIAIMAGVLEARGHNVTVIDPVEKLLAVGHY

LESTVDIAESTRRIAASRIPADHMVLMAGFTAGNEKGELVVLGRNGSDYSAAVLAACLRADCCEIWTDVDGVYTCDPRQV

PDARLLKSMSYQEAMELSYFGAKVLHPRTITPIAQFQIPCLIKNTGNPQAPGTLIGASRDEDELPVKGISNLNNMAMFSV

SGPGMKGMVGMAARVFAAMSRARISVVLITQSSSEYSISFCVPQSDCVRAERAMQEEFYLELKEGLLEPLAVTERLAIIS

VVGDGMRTLRGISAKFFAALARANINIVAIAQGSSERSISVVVNNDDATTGVRVTHQMLFNTDQVIEVFVIGVGGVGGAL

LEQLKRQQSWLKNKHIDLRVCGVANSKALLTNVHGLNLENWQEELAQAKEPFNLGRLIRLVKEYHLLNPVIVDCTSSQAV

ADQYADFLREGFHVVTPNKKANTSSMDYYHQLRYAAEKSRRKFLYDTNVGAGLPVIENLQNLLNAGDELMKFSGILSGSL

SYIFGKLDEGMSFSEATTLAREMGYTEPDPRDDLSGMDVARKLLILARETGRELELADIEIEPVLPAEFNAEGDVAAFMA

NLSQLDDLFAARVAKARDEGKVLRYVGNIDEDGVCRVKIAEVDGNDPLFKVKNGENALAFYSHYYQPLPLVLRGYGAGND

VTAAGVFADLLRTLSWKLGV

>NP_414544.1 homoserine kinase [Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655]

MVKVYAPASSANMSVGFDVLGAAVTPVDGALLGDVVTVEAAETFSLNNLGRFADKLPSEPRENIVYQCWERFCQELGKQI

PVAMTLEKNMPIGSGLGSSACSVVAALMAMNEHCGKPLNDTRLLALMGELEGRISGSIHYDNVAPCFLGGMQLMIEENDI

ISQQVPGFDEWLWVLAYPGIKVSTAEARAILPAQYRRQDCIAHGRHLAGFIHACYSRQPELAAKLMKDVIAEPYRERLLP

GFRQARQAVAEIGAVASGISGSGPTLFALCDKPETAQRVADWLGKNYLQNQEGFVHICRLDTAGARVLEN

>NP_414545.1 threonine synthase [Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655]

MKLYNLKDHNEQVSFAQAVTQGLGKNQGLFFPHDLPEFSLTEIDEMLKLDFVTRSAKILSAFIGDEIPQEILEERVRAAF

AFPAPVANVESDVGCLELFHGPTLAFKDFGGRFMAQMLTHIAGDKPVTILTATSGDTGAAVAHAFYGLPNVKVVILYPRG

KISPLQEKLFCTLGGNIETVAIDGDFDACQALVKQAFDDEELKVALGLNSANSINISRLLAQICYYFEAVAQLPQETRNQ

LVVSVPSGNFGDLTAGLLAKSLGLPVKRFIAATNVNDTVPRFLHDGQWSPKATQATLSNAMDVSQPNNWPRVEELFRRKI

WQLKELGYAAVDDETTQQTMRELKELGYTSEPHAAVAYRALRDQLNPGEYGLFLGTAHPAKFKESVEAILGETLDLPKEL

AERADLPLLSHNLPADFAALRKLMMNHQ

>NP_414546.1 DUF2502 domain-containing protein YaaX [Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655]

MKKMQSIVLALSLVLVAPMAAQAAEITLVPSVKLQIGDRDNRGYYWDGGHWRDHGWWKQHYEWRGNRWHLHGPPPPPRHH

KKAPHDHHGGHGPGKHHR

>NP_414547.1 peroxide stress resistance protein YaaA [Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655]

MLILISPAKTLDYQSPLTTTRYTLPELLDNSQQLIHEARKLTPPQISTLMRISDKLAGINAARFHDWQPDFTPANARQAI

LAFKGDVYTGLQAETFSEDDFDFAQQHLRMLSGLYGVLRPLDLMQPYRLEMGIRLENARGKDLYQFWGDIITNKLNEALA

AQGDNVVINLASDEYFKSVKPKKLNAEIIKPVFLDEKNGKFKIISFYAKKARGLMSRFIIENRLTKPEQLTGFNSEGYFF

DEDSSSNGELVFKRYEQR

>NP_414548.1 putative transporter YaaJ [Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655]

MPDFFSFINSVLWGSVMIYLLFGAGCWFTFRTGFVQFRYIRQFGKSLKNSIHPQPGGLTSFQSLCTSLAARVGSGNLAGV

大腸菌K12株の

ゲノムから翻訳
されるタンパク質
のアミノ酸配列



大腸菌ゲノムの取得（14）

20ゲノム情報解析

次に、Escherichia coli O157:H7 str. Sakaiを選択

こちらは選ばない！



大腸菌ゲノムの取得（15）

21ゲノム情報解析

ダウンロード

次のページで、「Genome Sequences 

(FASTA)」（デフォルトでチェック済み）と
「Protein (FASTA)」をチェックして、
「Download」ボタンを押す



GC含量

• 塩基配列中のGとCの割合

𝐺𝐶含量 =
配列に含まれる𝐺と𝐶の数

配列の長さ
=

𝐺 + 𝐶

𝐴 + 𝐺 + 𝐶 + 𝑇
• 生物種によりゲノムのGC含量は異なる

– 放線菌は高GC（>60%）、マイコプラズマは低GC（<30%）など

• 染色体やその部位によって異なる

– 真核生物では、GC含量が一定の領域（アイソコア）が存在するこ
とがある

– 遺伝子が密に存在する部分ではGC含量が高くなる（例外も多い）

• 外来性領域で、GC含量に差があることがある

– これらの領域の同定に利用される

• 核酸の立体構造の安定性に関係

– GC含量が高いほど融解温度は高い傾向

22ゲノム情報解析



DNAとRNA

23

塩基

グアニ
ン

アデニ
ン

塩基の対を形成
（水素結合による）

ウラシル

シトシン

チミン

アデニン

グアニン

5’
3’

3’
5’

5’末端 3’末端

3’末端

5’末端

複製と転写は、糖の5’末端から3’末端
に向けて行われる

分子生物学の基礎

DNA → A, C, G, T
RNA → A, C, G, U

過去の資料から



GCスキュー（GC Skew）

• 塩基配列中のGとCの偏り

𝐺𝐶スキュー =
配列に含まれる𝐺と𝐶の数の差

配列に含まれる𝐺と𝐶の数の和
=

𝐺 − 𝐶

𝐺 + 𝐶
• ゲノム全体ではGとCの量はほぼ等しいが、区間を限定してカ

ウントすると、そこに偏りが生じる

– 一定幅のウィンドウをスライディングさせてカウント

• 環状の微生物ゲノムにおける複製のリーディング鎖とラギング
鎖の違い → 複製開始・終了点の決定に利用される

– リーディング鎖とラギング鎖の突然変異率の違い、コドン使用頻
度の違いによる

24ゲノム情報解析

リーディング鎖（leading strand）: 新しい鎖が、DNAがほどけていく方向と同
じ方向に合成される側の鎖
DNAポリメラーゼが連続的にヌクレオチドをつなげていける
したがって、リーディング鎖は途切れなく長く合成される

ラギング鎖（lagging strand）: DNAポリメラーゼの進む向きがほどける方向と
逆向きになる
このため、酵素は少しずつ戻りながら、短いDNAの断片を繰り返し合成
これらの断片は 岡崎フラグメント（Okazaki fragments） と呼ばれ、後でDNAリガーゼ
という酵素によって1本につなげられる



スライディングウィンドウ

25ゲノム情報解析

配列

ウィンドウサイズステップサイズ

• 配列を一定の長さ（ウィンドウサイズ）で、一定
の間隔（ステップサイズ）で切り出す

• 配列の各部分の局所的な特徴を表すのに効果的
• 生物の配列解析でよく用いられる



GC含量とGCスキューの解析例

GC content 50.8%
CGView Serverの出力例
window size = 100bp GC content 31.7%

Escherichia coli str. K-12 substr. DH10B Mycoplasma genitalium G37

OriC

OriC

26ゲノム情報解析

真性細菌のリーディング鎖はラギング鎖に比べてGに富む
→ GC skewのシフトポイントはリーディング鎖とラギング鎖の境目（複製開始点と終結点）

2本鎖DNAが環状になっているのを表しておらず、2本鎖をつなげて環状に示したもの

http://cgview.ca/
http://cgview.ca/


課題 4

大腸菌K-12とMycoplasmoides genitaliumのゲノムの
サイズとGC含量を比較せよ。ゲノムをダウンロードし、
Pythonのプログラムで解析せよ。結果をmanabaに提
出すること。

27



課題 4

28

途中まで入力する
と、オートコンプ
リートの機能が働く



課題 4

29



課題 4

30



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

31

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
アラインメント



配列の類似度の表し方

• 配列一致度

– 対応する配列要素（文字）が一致している割合

配列の類似度（アラインメントスコア）

 ＝ 配列要素間の類似度のスコアの和

塩基、アミノ酸

配列一致度＝
アラインメントの長さ

配列要素の一致数

• 配列要素間の類似度のスコアの和を定義し、
その和で配列の類似度を表す

アラインメント 32



配列の類似度のスコア（1）

• 一致、不一致のスコア
– 塩基配列の比較でよく用いられる

– ギャップにはペナルティ（負のスコア）を与える

– 例えば、一致 +1、不一致 −1 、ギャップ −2

A C T T G A T C T T A

A C – T G – T A T T A

+1+1-2+1+1-2+1-1+1+1+1

ACTTGATCTTA

ACTGTATTA

+3

配列一致度 8/11 = 72.7% 

これは一例、いろいろなスコアが考えられる

アラインメント 33

一致 +1、不一致 −1 、ギャップ −2



K S A L – T I - Q L I 

K S T L A N I F E Q V

配列要素間の類似度のスコア（2）

• 要素間の類似度スコア
– アミノ酸配列の比較でよく用いられる
– 進化の過程でアミノ酸がどれくらい置換されやすい

かを示す
• 20×20のマトリックスで表される

• 要素(i, j)は、アミノ酸iからアミノ酸jへの置換のされやす
さを示すスコア

• ギャップには置換スコアに応じたペナルティ（負のスコ
ア）を与える

+5+4-1+4-8+0+4-8+2-2+3

KSALTIQLI 

KSTLANIFEQV

+2

配列一致度 4/11 = 36.4% 

BLOSUM62の例

アラインメント 34

BLOSUM62については後で説明します。



置換マトリックスの推定法

• PAM

– Dayhoff（1978）

– 類縁タンパク質において、進化の過程で

アミノ酸が置換される割合を調べて計算

• BLOSUM

– Henikoffら（1992）

– 類縁タンパク質の複数の配列のアライン

メントを作成し、実際に観測されるアミ

ノ酸の置換をもとに計算

アラインメント 35



PAMマトリックス

A R N D C Q E G H I L K M F P S T W Y V

A 3

R −3 6

N −1 −1 4

D 0 −3 2 5

C −3 −4 −5 −7 9

Q −1 1 0 1 −7 6

E 0 −3 1 3 −7 2 5

G 1 −4 0 0 −4 −3 −1 5

H −3 1 2 0 −4 3 −1 −4 7

I −1 −2 −2 −3 −3 −3 −3 −4 −4 6

L −3 −4 −4 −5 −7 −2 −4 −5 −3 1 5

K −2 2 1 −1 −7 0 −1 −3 −2 −3 −4 5

M −2 −1 −3 −4 −6 −1 −3 −4 −4 1 3 0 8

F −4 −5 −4 −7 −6 −6 −7 −5 −3 0 0 −7 −1 8

P 1 −1 −2 −3 −4 0 −2 −2 −1 −3 −3 −2 −3 −5 6

S 1 −1 1 0 0 −2 −1 1 −2 −2 −4 −1 −2 −3 1 3

T 1 −2 0 −1 −3 −2 −2 −1 −3 0 −3 −1 −1 −4 −1 2 4

W −7 1 −4 −8 −8 −6 −8 −8 −3 −6 −3 −5 −6 −1 −7 −2 −6 12 

Y −4 −5 −2 −5 −1 −5 −5 −6 −1 −2 −2 −5 −4 4 −6 −3 −3 −2 8

V 0 −3 −3 −3 −3 −3 −3 −2 −3 3 1 −4 1 −3 −2 −2 0 −8 −3 5

PAM120 PAM250

A R N D C Q E G H I L K M F P S T W Y V

A 2

R -2 6

N 0 0 2

D 0 -1 2 4

C -2 -4 -4 -5 4

Q 0 1 1 2 -5 4

E 0 -1 1 3 -5 2 4

G 1 -3 0 1 -3 -1 0 5

H -1 2 2 1 -3 3 1 -2 6

I -1 -2 -2 -2 -2 -2 -2 -3 -2 5

L -2 -3 -3 -4 -6 -2 -3 -4 -2 2 6

K -1 3 1 0 -5 1 0 -2 0 -2 -3 5

M -1 0 -2 -3 -5 -1 -2 -3 -2 2 4 0 6

F -4 -4 -4 -6 -4 -5 -5 -5 -2 1 2 -5 0 9

P 1 0 -1 -1 -3 0 -1 -1 0 -2 -3 -1 -2 -5 6

S 1 0 1 0 0 -1 0 1 -1 -1 -3 0 -2 -3 1 3

T 1 -1 0 0 -2 -1 0 0 -1 0 -2 0 -1 -2 0 1 3

W -6 2 -4 -7 -8 -5 -7 -7 -3 -5 -2 -3 -4 0 -6 -2 -5 17

Y -3 -4 -2 -4 0 -4 -4 -5 0 -1 -1 -4 -2 7 -5 -3 -3 0 10

V 0 -2 -2 -2 -2 -2 -2 -1 -2 4 2 -2 2 -1 -1 -1 0 -6 -2 4
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BLOSUMマトリックス

A R N D C Q E G H I L K M F P S T W Y V

A 5

R −2 7

N −1 −1 7

D −2 −2 2 8

C −1 −4 −2 −4 13

Q −1 1 0 0 −3 7

E −1 0 0 2 −3 2 6

G 0 −3  0 −1 −3 −2 −3 8

H −2 0 1 −1 −3 1 0 −2 10

I −1 −4 −3 −4 −2 −3 −4 −4 −4 5

L −2 −3 −4 −4 −2 −2 −3 −4 −3 2 5

K −1 3 0 −1 −3 2 1 −2 0 −3 −3 6

M −1 −2 −2 −4 −2 0 −2 −3 −1 2 3 −2 7

F −3 −3 −4 −5 −2 −4 −3 −4 −1 0 1 −4 0 8

P −1 −3 −2 −1 −4 −1 −1 −2 −2 −3 −4 −1 −3 −4 10

S 1 −1 1 0 −1 0 −1 0 −1 −3 −3 0 −2 −3 −1 5

T 0 −1 0 −1 −1 −1 −1 −2 −2 −1 −1 −1 −1 −2 −1 2 5

W −3 −3 −4 −5 −5 −1 −3 −3 −3 −3 −2 −3 −1 1 −4 −4 −3 15 

Y −2 −1 −2 −3 −3 −1 −2 −3 2 −1 −1 −2 0 4 −3 −2 −2 2 8

V 0 −3 −3 −4 −1 −3 −3 −4 −4 4 1 −3 1 −1 −3 −2 0 −3 −1 5

BLOSUM50 BLOSUM62
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A R N D C Q E G H I L K M F P S T W Y V

A 4

R −1 5

N −2 0 6

D −2 −2 1 6

C 0 −3 −3 −3 9

Q −1 1 0 0 −3 5

E −1 0 0 2 −4 2 5

G 0 −2 0 −1 −3 −2 −2 6

H −2 0 1 -1 −3 0 0 −2 8

I −1 −3 −3 −3 −1 −3 −3 −4 −3 4

L −1 −2 −3 −4 −1 −2 −3 −4 −3 2 4

K −1 2 0 −1 −3 1 1 −2 −1 −3 −2 5

M −1 −1 −2 −3 −1 0 −2 −3 −2 1 2 −1 5

F −2 −3 −3 −3 −2 −3 −3 −3 −1 0 0 −3 0 6

P −1 −2 −2 −1 −3 −1 −1 −2 −2 −3 −3 −1 −2 −4 7

S 1 −1 1 0 −1 0 0 0 −1 −2 −2 0 −1 −2 −1 4

T 0 −1 0 -1 −1 -1 -1 -2 -2 −1 −1 -1 −1 −2 -1 1 5

W −3 −3 −4 −4 −2 −2 −3 −2 −2 −3 −2 −3 −1 1 −4 −3 −2 11 

Y −2 −2 −2 −3 −2 −1 −2 −3 2 −1 −1 −2 −1 3 −3 −2 −2 2 7

V 0 −3 −3 −3 −1 −2 −2 −3 −3 3 1 −2 1 −1 −2 −2 0 −3 −1 4



C S T P A G N D E Q H R K M I L V F Y W

C 9 0 -3 -4 -3 -4 -5 -7 -7 -7 -4 -4 -7 -6 -3 -7 -3 -6 -1 -8 C

S 0 3 2 1 1 1 1 0 -1 -2 -2 -1 -1 -2 -2 -4 -2 -3 -3 -2 S

T -3 2 4 -1 1 -1 0 -1 -2 -2 -3 -2 -1 -1 0 -3 0 -4 -3 -6 T

P -4 1 -1 6 1 -2 -2 -3 -2 0 -1 -1 -2 -3 -3 -3 -2 -5 -6 -7 P

A -3 1 1 1 4 1 -1 0 0 -1 -3 -3 -2 -2 -1 -3 0 -4 -4 -7 A

G -4 1 -1 -2 1 5 0 0 -1 -3 -4 -4 -3 -4 -4 -5 -2 -5 -6 -8 G

N -5 1 0 -2 -1 0 4 2 1 0 2 -1 1 -3 -2 -4 -3 -4 -2 -4 N

D -7 0 -1 -3 0 0 2 5 3 1 0 -3 -1 -4 -3 -5 -3 -7 -5 -8 D

E -7 -1 -2 -2 0 -1 1 3 5 2 -1 -3 -1 -3 -3 -4 -3 -7 -5 -8 E

Q -7 -2 -2 0 -1 -3 0 1 2 6 3 1 0 -1 -3 -2 -3 -6 -5 -6 Q

H -4 -2 -3 -1 -3 -4 2 0 -1 3 7 1 -2 -4 -4 -3 -3 -3 -1 -3 H

R -4 -1 -2 -1 -3 -4 -1 -3 -3 1 1 6 2 -1 -2 -4 -3 -5 -5 1 R

K -7 -1 -1 -2 -2 -3 1 -1 -1 0 -2 2 5 0 -3 -4 -4 -7 -5 -5 K

M -6 -2 -1 -3 -2 -4 -3 -4 -3 -1 -4 -1 0 8 1 3 1 -1 -4 -6 M

I -3 -2 0 -3 -1 -4 -2 -3 -3 -3 -4 -2 -3 1 6 1 3 0 -2 -6 I

L -7 -4 -3 -3 -3 -5 -4 -5 -4 -2 -3 -4 -4 3 1 5 1 0 -2 -3 L

V -3 -2 0 -2 0 -2 -3 -3 -3 -3 -3 -3 -4 1 3 1 5 -3 -3 -8 V

F -6 -3 -4 -5 -4 -5 -4 -7 -7 -6 -3 -5 -7 -1 0 0 -3 8 4 -1 F

Y -1 -3 -3 -6 -4 -6 -2 -5 -5 -5 -1 -5 -5 -4 -2 -2 -3 4 8 -2 Y

W -8 -2 -6 -7 -7 -8 -4 -8 -8 -6 -3 1 -5 -6 -6 -3 -8 -1 -2 12 W

C S T P A G N D E Q H R K M I L V F Y W

PAM120の物理化学特性による整理

システイン 親水性・小型 負電荷側鎖 疎水性正電荷側鎖 芳香族側鎖
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BLOSUM62の物理化学特性による整理

システイン 親水性・小型 負電荷側鎖 疎水性正電荷側鎖 芳香族側鎖

C S T P A G N D E Q H R K M I L V F Y W

C 9 -1 -1 -3 0 -3 -3 -3 -4 -3 -3 -3 -3 -1 -1 -1 -1 -2 -2 -2 C

S -1 4 -1 -1 1 0 1 0 0 0 -1 -1 0 -1 -2 -2 -2 -2 -2 -3 S

T -1 -1 5 -1 0 -2 0 -1 -1 -1 -2 -1 -1 -1 -1 -1 0 -2 -2 -3 T

P -3 -1 -1 7 -1 -2 -2 -1 -1 -1 -2 -2 -1 -2 -3 -3 -2 -4 -3 -4 P

A 0 1 0 -1 4 0 -2 -2 -1 -1 -2 -1 -1 -1 -1 -1 0 -2 -2 -3 A

G -3 0 -2 -2 0 6 0 -1 -2 -2 -2 -2 -2 -3 -4 -4 -3 -3 -3 -2 G

N -3 1 0 -2 -2 0 6 1 0 0 1 0 0 -2 -3 -3 -3 -3 -2 -4 N

D -3 0 -1 -1 -2 -1 1 6 2 0 -1 -2 -1 -3 -3 -4 -3 -3 -3 -4 D

E -4 0 -1 -1 -1 -2 0 2 5 2 0 0 1 -2 -3 -3 -2 -3 -2 -3 E

Q -3 0 -1 -1 -1 -2 0 0 2 5 0 1 1 0 -3 -2 -2 -3 -1 -2 Q

H -3 -1 -2 -2 -2 -2 1 -1 0 0 8 0 -1 -2 -3 -3 -3 -1 2 -2 H

R -3 -1 -1 -2 -1 -2 0 -2 0 1 0 5 2 -1 -3 -2 -3 -3 -2 -3 R

K -3 0 -1 -1 -1 -2 0 -1 1 1 -1 2 5 -1 -3 -2 -2 -3 -2 -3 K

M -1 -1 -1 -2 -1 -3 -2 -3 -2 0 -2 -1 -1 5 1 2 1 0 -1 -1 M

I -1 -2 -1 -3 -1 -4 -3 -3 -3 -3 -3 -3 -3 1 4 2 3 0 -1 -3 I

L -1 -2 -1 -3 -1 -4 -3 -4 -3 -2 -3 -2 -2 2 2 4 1 0 -1 -2 L

V -1 -2 0 -2 0 -3 -3 -3 -2 -2 -3 -3 -2 1 3 1 4 -1 -1 -3 V

F -2 -2 -2 -4 -2 -3 -3 -3 -3 -3 -1 -3 -3 0 0 0 -1 6 3 1 F

Y -2 -2 -2 -3 -2 -3 -2 -3 -2 -1 2 -2 -2 -1 -1 -1 -1 3 7 2 Y

W -2 -3 -3 -4 -3 -2 -4 -4 -3 -2 -2 -3 -3 -1 -3 -2 -3 1 2 11 W

C S T P A G N D E Q H R K M I L V F Y W
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PAMの考え方

• シトクロムやグロビンなど、近縁のタンパク
質を集め、生物の進化の過程で、各位置のア
ミノ酸の置換の頻度を調べた

• 100個のアミノ酸のうち1個のアミノ酸が変異
する進化上の時間を1PAM（Point Accepted 
Mutation, 点突然変異）という
– タンパク質によって1PAMの実時間は異なる

• PAM 𝑛とは、 𝑛 PAMの時間でどれだけアミノ
酸が置換されるかを示す

– マルコフ過程を仮定し、1PAMの置換が 𝑛 PAMの
時間続くと仮定

– 𝑛の値が大きいほど、スコア値が発散

40アラインメント



BLOSUMの考え方

• 近縁のタンパク質の配列のアラインメントを
作成し、とくにギャップなしでアラインされ
た領域（ブロック）を取り出して、アミノ酸
の置換の頻度を調べた

• BLOSUM は、BLOcks amino acid 
Substitution Matrixの略

• BLOSUM 𝑚とは、 𝑚 %以上一致した配列を
ひとまとめにして置換の頻度を計算したもの

– 𝑚の値が小さいほど、（配列が似ていなくても）
まとめて扱われる配列の割合が増え、スコア値が
発散する
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BLOSUM 62の精度
参考
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ギャップペナルティ

• ギャップを挿入することで柔軟なアラインメントが可能
多用しすぎると、アラインメントの意味が失われる

• ギャップには負のスコア（ペナルティ）を与える
• リニアギャップペナルティ

– v(k) = −kd

• アフィンギャップペナルティ
– v(k) = −d − (k − 1)e

オープンペナルティ 延長ペナルティ

GCGA---A

G--ATCGA

e  d |v(k)|  |kv(1)| 

• 1回の変異事象で複数の挿入・欠失が起きる可能性が高い
• 異なる位置の挿入・欠失は異なる変異事象によるもの

リニアギャップは
区別しない

ペ
ナ
ル
テ
ィ
（
絶
対
値
）

 

|v
(k

)|
 アフィンギャップ

リニアギャップ

ギャップの長さ k
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アラインメントスコアの計算

アラインメントスコア

K S A L T I Q L I - -

K S T L A N I F E Q V

+5+4-1+4-1-3-3+0-3-8-8 -14

K S A L – T I - - Q L I

K S T L A N I F E Q V -

+5+4-1+4-8+0+4-8-8+5+1-8 -4

K S A L T – I Q L I -

K S T L A N I F E Q V

+5+4-1+4-1-8+4-3-3-3-8 -10

K S A L – T I - Q L I 

K S T L A N I F E Q V

+5+4-1+4-8+0+4-8+2-2+3 +2

27.3%

41.7%

36.4%

36.4%

配列一致度

・・・

置換スコア BLOSUM62

ギャップペナルティ d = 8
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最適なアラインメント

• 一般に、最適なアラインメント（アラインメント
スコアが最大のアラインメント）を求めるにはど
うすればよいか？

ダイナミックプログラミング
（動的計画法）

長さmと長さnの2つの配列
のアラインメントの数

74102)100,100(

39490049)16,8()8,16(

3649)8,4()4,8(

41)4,2()2,4(

5)1,2()2,1(



==

==

==

==

f

ff

ff

ff

ff
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𝑓 𝑚, 𝑛 = ෍

𝑘=0

min{𝑚,𝑛}

2𝑘
𝑚𝐶𝑘 𝑛𝐶𝑘

= ෍

𝑘=0

min{𝑚,𝑛}
𝑚 + 𝑛 − 𝑘 !

𝑘! 𝑚 − 𝑘 ! 𝑛 − 𝑘 !



最適アラインメントを求める手順

• 最適なアラインメントスコアを段階的に計算

• あるところまでの最適解が求まっているとき、それ
を用いて、次のステップの最適解を求める

1.ステップワイズにスコア行列の要素を計算する

2.最適解を求めた順序を記憶しておき、後で、最適な
アラインメントを求める

部分配列x1 x2 … xiとy1 y2 … yjの
最適アラインメントのスコア値

スコア行列 F

x1 ・・・・ xi    ・・・・・ xn 

y
1  ・・・・

y
j  ・・・・・・

y
m

F(i, j)

段階的に求める
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あるところまでの最適解に続いて最適な解を求
めれば、最終的に全体の最適解が得られる



最短経路の場合の数

• 「スタート」から右下の「ゴール」に至る最短経路
は何通りあるか？
– 各頂点に至る最短経路

の数を段階的に求める

スタート

ゴール

1

1
1 2

3

2 5 8

参考
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その他のダイナミックプログラミング
の応用

• 最短経路

• ゲーム理論

• 資源割り当て問題

• 音声認識

• 自然言語処理

• 物体検出

など



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
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ダイナミックプログラミング（動的計画法）による



ダイナミックプログラミングとは

• 最適性の原理
– 与えられた問題の最適解を規模を小さくした部分問題

に適用したとき、それがその部分問題の最適解となっ
ていること

• 部分問題の解からもとの問題の解を構成すること
ができる

• ダイナミックプログラミングの基本手順
1. 与えられた問題の規模の小さな部分問題を解き、それ

らの結果を記録する
2. 記録されている結果に基づいて、そこから導かれるよ

り大きな部分問題をステップワイズに解く
3. これらを与えられた問題が解けるまで繰り返す
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Needleman-Wunschの基本手順

• F(i, j) : 部分配列x1 x2 … xiとy1 y2 … yjの最適アライ
ンメントのスコア値

• 基本手順（マトリックスFの形成）

• 初期条件: 
• 境界条件: 
• F(m, n)が最適アラインメントのスコア値
• 最大値（max）をとるとき選択した経路を覚えて

おく
• 最適アラインメントは、 F(m, n)からF(0, 0)までト

レースバックにより経路をたどって求める

F i j

F i j s x y

F i j d

F i j d

i j

( , ) max

( , ) ( , )

( , )

( , )

=

− − +

− −

− −









1 1

1

1

F( , )0 0 0=

F i id( , )0 = − F j jd( , )0 = −

リニアギャップペナルティ −d を仮定
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ダイナミックプログラミングの計算

F i j( , )

F i j( , )−1F i j( , )− −1 1

F i j( , )−1
1

2

3

最大スコアを与えるパスを記録

→ 後のトレースバックに利用

1.  xiとyjを置換
・・・ xi

 ・・・ yj

2.  xiがギャップに対応
・・・ xi

 ・・・ −

3. yjがギャップに対応
・・・ −

・・・ yj

xixi-1

yj-1

yj

アラインメント 51



Needleman-Wunschの適用例（１）

A C C

0 –2 –4 –6

A –2

A –4

A –6

C –8

一致+1、不一致−1

ギャップペナルティ d = 2
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Needleman-Wunschの適用例（２）

A C C

0 –2 –4 –6

A –2

A –4

A –6

C –8

一致+1、不一致−1

ギャップペナルティ d = 2

(+1) (–2)

(–2) –4

–41

0 + (+1) = 1

–2 + (–2) = –4

–2 + (–2) = –4

最大値1を採用

赤の→を残す
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Needleman-Wunschの適用例（３）

A C C

0 –2 –4 –6

A –2 1

A –4

A –6

C –8

一致+1、不一致−1

ギャップペナルティ d = 2

(+1) (–2)

(–2) –6

–1–1

–2 + (+1) = –1

–4 + (–2) = –6

1 + (–2) = –1

最大値–1を採用（赤と緑と2つあることに注意）

→を2つとも残す
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Needleman-Wunschの適用例（４）

A C C

0 –2 –4 –6

A –2 1

A –4 –1

A –6

C –8

一致+1、不一致−1

ギャップペナルティ d = 2

–1

–6–3

–2 + (–1) = –3

1 + (–2) = –1

–4 + (–2) = –6

最大値–1を採用

(–1) (–2)

(–2)

青の→を残す
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Needleman-Wunschの適用例（５）

A C C

0 –2 –4 –6

A –2 1 –1

A –4 –1

A –6

C –8

一致+1、不一致−1

ギャップペナルティ d = 2

–3

–30

1 + (–1) = 0

–1 + (–2) = –3

–1 + (–2) = –3

最大値0を採用

(–1) (–2)

(–2)

赤の→を残す
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Needleman-Wunschの適用例（６）

A C C

0 –2 –4 –6

A –2 1 –1

A –4 –1 0

A –6

C –8

一致+1、不一致−1

ギャップペナルティ d = 2

–8

–3–5

–4 + (–1) = –5

–6 + (–2) = –8

–1 + (–2) = –3

最大値–3を採用

(–1) (–2)

(–2)

緑の→を残す
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Needleman-Wunschの適用例（７）

A C C

0 –2 –4 –6

A –2 1 –1

A –4 –1 0

A –6 –3

C –8

一致+1、不一致−1

ギャップペナルティ d = 2
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Needleman-Wunschの適用例（８）

A C C

0 –2 –4 –6

A –2 1 –1 –3

A –4 –1 0 –2

A –6 –3 –2 –1

C –8 –5 –2 –1

A C C

0 –2 –4 –6

A –2 1 –1 –3

A –4 –1 0 –2

A –6 –3 –2 –1

C –8 –5 –2 –1

矢印を逆にたどって、最適アラインメントを求める
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Needleman-Wunschの適用例（９）

A C C

0 –2 –4 –6

A –2 1 –1 –3

A –4 –1 0 –2

A –6 –3 –2 –1

C –8 –5 –2 –1

x = A–CC

y = AAAC

一致+1、不一致−1

ギャップペナルティ d = 2

x = AC–C

y = AAAC

x = –ACC

y = AAAC
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Needleman-Wunschの適用例（10）

H E A G A W G H E E

0 –8 –16 –24 –32 –40 –48 –56 –64 –72 –80

P –8 –2 –9 –17 –25 –33 –41 –49 –57 –65 –73

A –16 –10 –3 –4 –12 –20 –28 –36 –44 –52 –60

W –24 –18 –11 –6 –7 –15 –5 –13 –21 –29 –37

H –32 –14 –18 –13 –8 –9 –13 –7 –3 –11 –19

E –40 –22 –8 –16 –16 –9 –12 –15 –7 3 –5

A –48 –30 –16 –3 –11 –11 –12 –12 –15 –5 2

E –56 –38 –24 –11 –6 –12 –14 –15 –12 –9 1

x = HEAGAWGHE–E

y = ––P–AW–HEAE
BLOSUM 50

d = 8

x = HEAGAWGHE–E

y = –P––AW–HEAE
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Smith-Watermanのアルゴリズム

• 2つの配列の局所的に最も一致している部分の
アラインメント（ローカルアラインメント）を
求める

• ダイナミックプログラミングによる

•  Needleman-Wunschのアルゴリズムとの違い
– 不一致には必ず負のスコア

– スコア行列の値が負になったら、そこでアラインメ
ントを中止
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2つの配列のローカルアラインメントを求める

x x x xn= 1 2

𝑦 = 𝑦1𝑦2 ⋯ 𝑦𝑚



Smith-Watermanの基本手順

• F(i, j) : 部分配列x1 x2 … xiとy1 y2 … yjの最適アラインメ
ントのスコア値

• 基本手順（マトリックスFの形成）

• 初期条件: 

• 境界条件: 

• マトリックスF上で、スコア最大の要素を見つけ、そ
こからアラインメントを見つける

• 最大値（max）をとるとき選択した経路を覚えておく

• 局所アラインメントは、最大の要素からたどれるとこ
ろまでトレースバックにより経路をたどって求める

F( , )0 0 0=

0)0,( =iF

F i j
F i j s x y

F i j d

F i j d

i j
( , ) max

( , ) ( , )

( , )

( , )

=
− − +

− −

− −













0

1 1

1

1

0),0( =jF
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Smith-Watermanの適用例

H E A G A W G H E E

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

P 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

A 0 0 0 5 0 5 0 0 0 0 0

W 0 0 0 0 2 0 20 12 4 0 0

H 0 10 2 0 0 0 12 18 22 14 6

E 0 2 16 8 0 0 4 10 18 28 20

A 0 0 8 21 13 5 0 4 10 20 27

E 0 0 6 13 18 12 4 0 4 16 26

x = AWGHE

y = AW–HE
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フィルタリングを実施

ドットマトリックス

• ドットマトリックス: 比較する配列を行方向、列方法に

並べ、対応する要素が一致したとき1、一致しないとき0を
値としてもつマトリックス

基本的なドットマトリックス
１要素のマッチングをみるだけ
ではノイズが大きい

塩基配列 a

A C G T A G C T C C A

塩
基
配
列
b

A ○ ○ ○
C ○ ○ ○○
T ○ ○
G ○ ○
A ○ ○ ○
G ○ ○
G ○ ○
C ○ ○ ○○
C ○ ○ ○○
G ○ ○
A ○ ○ ○

塩基配列 a

A C G T A G C T C C A

塩
基
配
列
b

A ○
C ○ ○
T ○
G

A ○ ○
G ○
G ○ ○
C ○ ○
C ○ ○○
G ○
A ○

1の要素に○を記す

フィルタリングにより一致部分
がより明確になる
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ドットマトリックスによるアラインメント

塩基配列 a

A C G T A G C T C C A

塩
基
配
列
b

A ○
C ○ ○
T ○
G

A ○ ○
G ○
G ○ ○
C ○ ○
C ○ ○○
G ○
A ○

a  ACGTAGCTCCA
   ||  ||  | |
b  ACTGAGGCCGA

a  ACGTAGCTCCA
           ||
b   ACTGAGGCCGA

a   ACGTAGCTCCA
         ||
b  ACTGAGGCCGA

a  ACGTAG-CTCCA
   ||  || | | |
b  ACTGAGGC-CGA
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ドットマトリックスの特徴

• アルゴリズムが単純

• 視覚的にわかりやすい

• 一致部分をマトリックスの対角成分として表示

• 同一配列のマトリックス表示によるリピート部分の検出

• 塩基配列でよく用いられる

• 1要素の一致だけでは、ノイズが大きすぎる

• フィルタリングの利用
– スラインディングウィンドウ

(window size, stringency) w
w s

ドットマトリックスの各1の要素を基点とし、
対角線上のw先を見て、そのうち少なくとも
s以上1が存在する場合、基点の1を残す

w = 3
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リーディングフレームの解析

• 1本のRNAは、3通りのリーディングフレーム（読み
枠）の可能性があり、DNAは、順鎖、逆相補鎖あわせて
6通りのリーディングフレームの可能性がある

• 3塩基の区切り方により、翻訳されるアミノ酸配列が決
まる

• すべての可能性を調べるにはコンピュータ処理が適する

68ゲノム、遺伝子、タンパク質

5’- ATGGCTGAGGGGGACGCAGGGAGCGACCAGAGGCAGAAT –3’

3’- TACCGACTCCCCCTGCGTCCCTCGCTGGTCTCCGTCTTA -5’

M  A  E  G  D  A  G  S  D  Q  R  Q  N

W  L  R  G  T  Q  G  A  T  R  G  R  M

G  *  G  G  R  R  E  R  P  E  A  E  *

H  S  L  P  V  C  P  A  V  L  P  L

P  Q  P  P  R  L  S  R  G  S  A  S

A  S  P  S  A  P  L  S  W  L  C  F

読み枠1

読み枠2

読み枠3

読み枠6

読み枠5

読み枠4

* 終始コドン

6通りのリーディングフレーム（読み枠）
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