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生物情報関連 

当日使用スライド（抜粋） 

 
 
当日使用したスライド資料を次頁以降に示す。 
今回の実習で用いたツールは以下の通りです。 
 
 
UniProt （Universal Protein Resource） 

https://www.uniprot.org/ 
タンパク質配列および機能に関する包括的データベースである。手動注釈情報や自動注釈情報を統
合しており、タンパク質の配列、構造、機能、翻訳後修飾、相互作用など、多角的な情報を提供して
いる。学術研究やバイオインフォマティクス解析における標準的リソースとして広く利用される。 
 
BLAST （Basic Local Alignment Search Tool） 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 
配列データベース中から、クエリ配列に類似する配列を高速に検索するためのプログラム群であ
る。局所アライメント手法を用いて、部分的にでも高い一致を示す領域を特定する。配列の同定、機
能予測、系統発生解析など、幅広い生物学的解析に用いられる。 
 
ClustalW 

https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw 
複数の生物配列（タンパク質またはヌクレオチド配列）を同時にアライメント（整列）するための
ツールである。系統樹作成の前処理や保存したアライメントの可視化にも活用される。 
 

https://www.uniprot.org/
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw


バイオインフォマティクス基礎



DNAの構成要素【ヌクレオチド】（4種） 
A   T   G   C

タンパク質の構成要素【アミノ酸】（20種） 
A  F  K  P  T  C  G  L  Q  V  
D  H  M  R  W  E  I  N  S  Y

これまでのまとめ



ヒト α-アミラーゼ（だ液アミラーゼ） 
ATGAAGCTCTTTTGGTTGCTTTTCACCATTGGGTTCTGCTGGGCTCAGTATTCCTCAAATACACAACAAGGACGAACATCTATTGTTCATCTGTTT
GAATGGCGATGGGTTGATATTGCTCTTGAATGTGAGCGATATTTAGCTCCCAAGGGATTTGGAGGGGTTCAGGTCTCTCCACCAAATGAAAATGTT
GCCATTCACAACCCTTTCAGACCTTGGTGGGAAAGATACCAACCAGTTAGCTATAAATTATGCACAAGATCTGGAAATGAAGATGAATTTAGAAAC
ATGGTGACTAGATGCAACAATGTTGGGGTTCGTATTTATGTGGATGCTGTAATTAATCATATGTGTGGTAATGCTGTGAGTGCAGGAACAAGCAGT
ACCTGTGGAAGTTACTTCAACCCTGGAAGTAGGGACTTTCCAGCAGTCCCATATTCTGGATGGGATTTTAATGATGGTAAATGTAAAACTGGAAGT
GGAGATATCGAGAACTATAATGATGCTACTCAGGTCAGAGATTGTCGTCTGTCTGGTCTTCTCGATCTTGCACTGGGGAAGGATTATGTGCGTTCT
AAGATTGCCGAATATATGAACCATCTCATTGACATTGGTGTTGCAGGGTTCAGAATTGATGCTTCCAAGCACATGTGGCCTGGAGACATAAAGGCA
ATTTTGGACAAACTGCATAATCTAAACAGTAACTGGTTCCCGGAAGGTAGTAAACCTTTCATTTACCAGGAGGTAATTGATCTGGGTGGTGAGCCA
ATTAAAAGCAGTGACTACTTTGGTAATGGCCGGGTGACAGAATTCAAGTATGGTGCAAAACTCGGCACAGTTATTCGCAAGTGGAATGGAGAGAAG
ATGTCTTACTTAAAGAACTGGGGAGAAGGTTGGGGTTTCATGCCTTCTGACAGAGCGCTTGTCTTTGTGGATAACCATGACAATCAACGAGGACAT
GGCGCTGGAGGAGCCTCTATACTTACCTTCTGGGATGCTAGGCTGTACAAAATGGCAGTTGGATTTATGCTTGCTCATCCTTATGGATTTACACGA
GTAATGTCAAGCTACCGTTGGCCAAGATATTTTGAAAATGGAAAAGATGTTAATGATTGGGTTGGGCCACCAAATGATAATGGAGTAACTAAAGAA
GTTACTATTAATCCAGACACTACTTGTGGCAATGACTGGGTCTGTGAACATCGATGGCGCCAAATAAGGAACATGGTTAATTTCCGCAATGTAGTG
GATGGCCAGCCTTTTACAAACTGGTATGATAATGGGAGCAACCAAGTGGCTTTTGGGAGAGGAAACAGAGGATTCATTGTTTTCAACAATGATGAC
TGGACATTTTCTTTAACTTTGCAAACTGGTCTTCCTGCTGGCACATACTGTGATGTCATTTCTGGAGATAAAATTAATGGCAACTGCACAGGCATT
AAAATCTACGTTTCTGATGATGGCAAAGCTCATTTTTCTATTAGTAACTCTGCTGAAGATCCATTTATTGCAATTCATGCTGAATCTAAATTGTAA

遺伝子配列の例



ヒト α-アミラーゼ（だ液アミラーゼ） 
MKLFWLLFTIGFCWAQYSSNTQQGRTSIVHLFEWRWVDIALECERYLAPKGFGGVQVSPP
NENVAIHNPFRPWWERYQPVSYKLCTRSGNEDEFRNMVTRCNNVGVRIYVDAVINHMCGN
AVSAGTSSTCGSYFNPGSRDFPAVPYSGWDFNDGKCKTGSGDIENYNDATQVRDCRLSGL
LDLALGKDYVRSKIAEYMNHLIDIGVAGFRIDASKHMWPGDIKAILDKLHNLNSNWFPEG
SKPFIYQEVIDLGGEPIKSSDYFGNGRVTEFKYGAKLGTVIRKWNGEKMSYLKNWGEGWG
FMPSDRALVFVDNHDNQRGHGAGGASILTFWDARLYKMAVGFMLAHPYGFTRVMSSYRWP
RYFENGKDVNDWVGPPNDNGVTKEVTINPDTTCGNDWVCEHRWRQIRNMVNFRNVVDGQP
FTNWYDNGSNQVAFGRGNRGFIVFNNDDWTFSLTLQTGLPAGTYCDVISGDKINGNCTGI
KIYVSDDGKAHFSISNSAEDPFIAIHAESKL

アミノ酸配列の例



配列の比較が簡単になる 
　MKLFWLLFTIGFCWAQY
　MKLFWLLFTFGFCWAQY
計算処理に最適 
　軽量なデータ構造 アミノ酸配列1万個 → テキストなら約10KBほど 
　高速な比較&解析 ソフトウェアで短時間での解析 
　アルゴリズム開発がしやすい

配列が省略表記である利点



BLAST（Basic Local Alignment Search Tool） 
類似タンパク質を大規模データベースから高速に検索するローカル
アラインメントツール 

ClustalW 
複数配列を整列させ、進化的関係や保存領域を調べる多重アライン
メントツール 

HMMER 
隠れマルコフモデル（HMM）を用いて、特定の配列モチーフや機
能ドメインを検出 

AlphaFold 
アミノ酸配列からタンパク質の三次元構造を予測する機械学習ベー
スの構造予測ツール

開発されている 
様々なアルゴリズム



BLAST
類似タンパク質を大規模データベースから高速に検索するローカルアラインメントツール



BLAST
0) 検索するアミノ酸配列を手に入れよう！ 

0-1) 検索エンジンで “UniProt” と入力して、検索する。



BLAST
0) 検索するアミノ酸配列を手に入れよう！ 

0-2) 以下の画面のようなサイトが表示されたら、クリックする。



BLAST
0) 検索するアミノ酸配列を手に入れよう！ 

0-4) サイト内の検索欄に “AMY1A” と入力して、検索する。 

　　*AMY1Aが今回対象にするアミラーゼのタンパク質名です。



BLAST
0) 検索するアミノ酸配列を手に入れよう！ 

0-5) 検索結果で “P0DUB6” をクリックする。



BLAST
0) 検索するアミノ酸配列を手に入れよう！ 

0-6) 左側下部にある “Sequence” をクリックする。



BLAST
0) 検索するアミノ酸配列を手に入れよう！ 

0-7) “Copy sequence” をクリックすると、アミノ酸配列がPC内に記憶される。



BLAST
1) 検索エンジンで “BLAST” と入力して、検索する。



BLAST
2) 以下の画面のようなサイトが表示されたら、クリックする。



BLAST
3) 画面の右側にある “Protein BLAST” をクリックする。



BLAST
4) 画面の上部にある “Enter accession  

　number(s), gi(s), or FASTA sequence(s)” の 

　欄内に、コピーした配列をペーストする。



BLAST
4) 画面の上部にある “Enter accession  

　number(s), gi(s), or FASTA sequence(s)” の 

　欄内に、コピーした配列をペーストする。

5) 画面の中央部にある “Organism” の欄内 

　に、“Aspergillus oryzae”と入力すると、候 

　補がたくさん出てくるので、“Aspergillus  

　oryzae RIB40”をクリックする。

6) 画面下部の “BLAST” をクリックする。



BLAST



ヒト Homo sapiens 
MKLFWLLFTIGFCWAQYSSNTQQGRTSIVHLFEWRWVDIALECERYLAPKGFGGVQVSPPNENVAIHNPFRPWWERYQPVSYKLCTRSGNEDEFRNMVTRCNNVGVRIYVDAVINHMCGN
AVSAGTSSTCGSYFNPGSRDFPAVPYSGWDFNDGKCKTGSGDIENYNDATQVRDCRLSGLLDLALGKDYVRSKIAEYMNHLIDIGVAGFRIDASKHMWPGDIKAILDKLHNLNSNWFPEG
SKPFIYQEVIDLGGEPIKSSDYFGNGRVTEFKYGAKLGTVIRKWNGEKMSYLKNWGEGWGFMPSDRALVFVDNHDNQRGHGAGGASILTFWDARLYKMAVGFMLAHPYGFTRVMSSYRWP
RYFENGKDVNDWVGPPNDNGVTKEVTINPDTTCGNDWVCEHRWRQIRNMVNFRNVVDGQPFTNWYDNGSNQVAFGRGNRGFIVFNNDDWTFSLTLQTGLPAGTYCDVISGDKINGNCTGI
KIYVSDDGKAHFSISNSAEDPFIAIHAESKL

複数のタンパク質比較

ショウジョウバエ Drosophila melanogaster 
MFLAKSIVCLALLAVANAQFDTNYASGRSGMVHLFEWKWDDIAAECENFLGPNGYAGVQVSPVNENAVKDRRPWWERYQPISYKLETRSGNEEQFASMVKRCNAVGVRTYVDVVFNHMAA
NGGTYGTGGSTASPSSKSYPGVPYSSLDFNPTCAIRNYNDANEVRNCELVGLRDLNQGNSYVQDKVVEFLDHLIDLGVAGFRVDAAKHMWPADLAVIYGRLKNLNTDHGFASGSKAYIVQ
EVIDMGGEAISKSEYTGLGAITEFRHSDSIGKVFRGKNQLQYLTNWGTAWGFAASDRSLVFVDNHDNQRGHGAGGADVLTYKVPKQYKMASAFMLAHPFGTPRVMSSFSFTDTDQGPPTT
DGHNIASPIFNSDNSCSGGWVCEHRWRQIYNMVAFRNTVGSDEIQNWWDNGSNQISFSRGSRGFVAFNNDNYDLNSSLQTGLPAGTYCDVISGSKSGSSCTGKTVTVGSDGRASINIGSS
EDDGVLAIHVNAKL

線虫 Caenorhabditis elegans 
MLKHLFLFLFIKSSIAYNFYWYDKTQTLQNRQTMVHLFEWKWADVAKECENFLQYYGYGAVQVSPPMEHLKAFPNNNYPWWVRYQPVSYKLDSRSGNEQEFQDMVNRCNKVGVRIIVDIV
MNHMVGIGQKSGNGVGSSGSSSFDGTHGVQSFPGVPYSLGDFNNPKCDGDIQGSDYQNSAEHVKDCRLVGLLDLNQASATVRAKIVAYLNKLVDMGVAGFRHDASKHMWPQDILNILNDV
KDLRSDIYGSNQRPFAVHEVIDRGGEAVKCGDYFGNGRYTNFNFGAAVSAAAKQQSDWKYLANLGPGYGYGNNEDHDVLNFIDNHDNQRDSSPYVVTYKDGQKYNLAVGFMLAWPYGYPR
VMSSFAFSYSDQSPPNSGASNDYATTSPTFNGDQTCNSNSGWVCEHRWPAIRQMAKFRSAVQGTAAADIVTDTRRIAFARDGKGFFALNQQDGAWTKIFATNLPAGDYCDHFSGGLDNGK
CVGTKITVRDDHTSYLSVPSNSIVAISLDSKLTPYTPPAPPSGYSTTVILLKKDTNPGQNIFVRGGTSQAHNGKCSTGPYQQSSDPCAIPMYHATTVPFVFAEYLTWSQQDNYLDFEGAE
INQGTHDGAAAFGTPLAYSTNDKTAIEYQPYNKYGPGYWIAVLRMDCSKAEQGWFEVKGYETPDIGWEGDIKQGSCSGSVGGSAPFSSINHVAKCGAVNVFTWGSASCVIDSA

ヒトのアミラーゼと 
より似ているアミラーゼはどれ？



ClustalW
複数配列を整列させ、進化的関係や保存領域を調べる多重アラインメントツール



ClustalW
複数配列を整列させ、進化的関係や保存領域を調べる多重アラインメントツール
FASTA形式のデータが必要
>Homo_sapiens
MKLFWLLFTIGFCWAQYSSNTQQGRTSIVHLFEWRWVDIALECERYLAPKGFGGVQVSPPNENVAIHNPFRPWWERYQPVSYKLCTRSGNEDEFRNMVTRCNNVGVRIYVDAVINHMCGN
AVSAGTSSTCGSYFNPGSRDFPAVPYSGWDFNDGKCKTGSGDIENYNDATQVRDCRLSGLLDLALGKDYVRSKIAEYMNHLIDIGVAGFRIDASKHMWPGDIKAILDKLHNLNSNWFPEG
SKPFIYQEVIDLGGEPIKSSDYFGNGRVTEFKYGAKLGTVIRKWNGEKMSYLKNWGEGWGFMPSDRALVFVDNHDNQRGHGAGGASILTFWDARLYKMAVGFMLAHPYGFTRVMSSYRWP
RYFENGKDVNDWVGPPNDNGVTKEVTINPDTTCGNDWVCEHRWRQIRNMVNFRNVVDGQPFTNWYDNGSNQVAFGRGNRGFIVFNNDDWTFSLTLQTGLPAGTYCDVISGDKINGNCTGI
KIYVSDDGKAHFSISNSAEDPFIAIHAESKL

>Drosophila_melanogaster
MFLAKSIVCLALLAVANAQFDTNYASGRSGMVHLFEWKWDDIAAECENFLGPNGYAGVQVSPVNENAVKDRRPWWERYQPISYKLETRSGNEEQFASMVKRCNAVGVRTYVDVVFNHMAA
NGGTYGTGGSTASPSSKSYPGVPYSSLDFNPTCAIRNYNDANEVRNCELVGLRDLNQGNSYVQDKVVEFLDHLIDLGVAGFRVDAAKHMWPADLAVIYGRLKNLNTDHGFASGSKAYIVQ
EVIDMGGEAISKSEYTGLGAITEFRHSDSIGKVFRGKNQLQYLTNWGTAWGFAASDRSLVFVDNHDNQRGHGAGGADVLTYKVPKQYKMASAFMLAHPFGTPRVMSSFSFTDTDQGPPTT
DGHNIASPIFNSDNSCSGGWVCEHRWRQIYNMVAFRNTVGSDEIQNWWDNGSNQISFSRGSRGFVAFNNDNYDLNSSLQTGLPAGTYCDVISGSKSGSSCTGKTVTVGSDGRASINIGSS
EDDGVLAIHVNAKL

>Caenorhabditis_elegans
MLKHLFLFLFIKSSIAYNFYWYDKTQTLQNRQTMVHLFEWKWADVAKECENFLQYYGYGAVQVSPPMEHLKAFPNNNYPWWVRYQPVSYKLDSRSGNEQEFQDMVNRCNKVGVRIIVDIV
MNHMVGIGQKSGNGVGSSGSSSFDGTHGVQSFPGVPYSLGDFNNPKCDGDIQGSDYQNSAEHVKDCRLVGLLDLNQASATVRAKIVAYLNKLVDMGVAGFRHDASKHMWPQDILNILNDV
KDLRSDIYGSNQRPFAVHEVIDRGGEAVKCGDYFGNGRYTNFNFGAAVSAAAKQQSDWKYLANLGPGYGYGNNEDHDVLNFIDNHDNQRDSSPYVVTYKDGQKYNLAVGFMLAWPYGYPR
VMSSFAFSYSDQSPPNSGASNDYATTSPTFNGDQTCNSNSGWVCEHRWPAIRQMAKFRSAVQGTAAADIVTDTRRIAFARDGKGFFALNQQDGAWTKIFATNLPAGDYCDHFSGGLDNGK
CVGTKITVRDDHTSYLSVPSNSIVAISLDSKLTPYTPPAPPSGYSTTVILLKKDTNPGQNIFVRGGTSQAHNGKCSTGPYQQSSDPCAIPMYHATTVPFVFAEYLTWSQQDNYLDFEGAE
INQGTHDGAAAFGTPLAYSTNDKTAIEYQPYNKYGPGYWIAVLRMDCSKAEQGWFEVKGYETPDIGWEGDIKQGSCSGSVGGSAPFSSINHVAKCGAVNVFTWGSASCVIDSA



ClustalW
0) 検索するアミノ酸配列を手に入れよう！ 

0-1) URL欄に直接 “https://x.gd/lJV9d” と入力してEnterを押す。 

0-2) FASTA形式のファイルが表示されるので、全ての行を選択してコピーする。



ClustalW
1) 検索エンジンで “ClustalW” と入力して、検索する。



ClustalW
2) 以下の画面のようなサイトが表示されたら、クリックする。



ClustalW
3) 画面内の “Enter your sequences” の欄に、コピーした配列を貼り付ける。 

4) “Execute Multiple Alignment”をクリックする。 



ClustalW
5) 結果が出力されるので、確認する。



ClustalW
6) 画面上部の “Select tree menu” をクリックし、“FastTree”を選択して、 

　“Exec”をクリックする。



ClustalW


