
データベースを使って遺伝子を探して、
かつその遺伝子の機能を予測する。�

第6回　遺伝子の探索と遺伝子の機能予測�

本日学ぶこと�

https://www.agr.nagoya-u.ac.jp/~bioinfo/ 



これまで大学の授業の中で、DNA、RNA、アミノ酸、�
蛋白質について構造や特性などを学習してきた。�

また、DNAの一部が転写され、スプラシングをうけた後、�
蛋白質に翻訳されることを学習してきた。�

しかし、実際長いDNA配列のどの部分が遺伝子なのだろうか？�

少し復習をしてみよう。�
少し復習をしてみよう�
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イネの細胞の中の染色体とＤＮＡ	
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遺伝子23456: お米の味を良くする 
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イネの細胞の中の染色体とＤＮＡ	

A
T
G
C
T
A
A
C
T
G
A
T
A
G
A
T
Gー

ー
ー

ー
�

染色体� DNA�



遺伝子1 �

遺伝子2 �

1 2 3 4 5 6 7 8 10 9 11 12 

イネの染色体

A
T
G
Tー

ー

A
A
T
A
G
G
T
A
A
A
T
Gー

ー

T
A
G
G
T
A
A
Tー

�

DNA 1本のイネ

染色体



RNA プロセッシング

核膜

DNA

mRNA前駆体

(b) 真核生物の細胞

mRNA

転写

翻訳 リボゾーム

ポリペプチド（タンパク質）

キャンベル参照�



Figure 17.26 
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あるDNA配列�

人間の場合	-	32億塩基対	
イネの場合	-	4億塩基対	

	
どこからどこまでが遺伝子なのか？	



DNA配列の中の遺伝子�



翻訳�
タンパク質�

プロモーター�

エクソン1� エクソン2�
イントロン1�

スプライシング�

転写�

DNA�

遺伝子A� 遺伝子B� 遺伝子C�

------TGGCATATGGCATGCAGACTGGCATTGGCATGCGTCTGCATGCCATTGGTTTCTGAGGTCGTGTGAAACTTATTTGGGCACAGACATGGCATGCAGACTGGCAC-----

------ACCGTATACCGTACGTCTGACCGTAACCGTACGCAGACGTACGGTAACCAAAGAGTCCAGCACACTTTGAATAAACCCGTGTCTGTACCGTACGTCTGACCGTG-----

mRNA

エクソン1� エクソン2�

エクソン1� エクソン2�

真核生物ではゲノムDNAの一部が遺伝子をコードしている�



エキソンとイントロンの境界�



プロモーター�

成熟mRNA

エクソン1� エクソン2�
イントロン1�

スプライシング�
転写�

5’--GTCTGCATGCCATTGGTTTCTGAGGTCGTGTGAAACAATAAAGGGCA

遺伝子A� 遺伝子B� 遺伝子C�

3’--CAGACGTACGGTAACCAAAGACTCCAGCACACTTTGTTATTTCCCGT
DNA

   DNA

GTCUGCAUGCCAUUGGUUUCUGAGGUCGUGUGAAACAAUAAAGGGCAAAAAAAA
mRNA前駆体

GGU AGG

PolyA認識サイト�

CAP

CAPGTCUGCAUGCCAUUGGUCGUGUGAAACUUAUUUGGGCAAAAAAAA成熟mRNA
Met Pro StopValLeu Val

DNAからRNAへそしてタンパク質へ�

コード鎖�

鋳型鎖�
RNAポリメラーゼ�



プロモーター�

成熟mRNA

エクソン1� エクソン2�
イントロン1�

スプライシング�
転写�

5’--GTCTGCATGCCATTGGTTTCTGAGGTCGTGTGAAACAATAAAGGGCA
3’--CAGACGTACGGTAACCAAAGACTCCAGCACACTTTGTTATTTCCCGT

DNA
   DNA

GTCUGCAUGCCAUUGGUUUCUGAGGUCGUGUGAAACAAUAAAGGGCAAAAAAAA
mRNA前駆体

GGU AGG

PolyA認識サイト�

CAP

CAPGTCUGCAUGCCAUUGGUCGUGUGAAACUUAUUUGGGCAAAAAAAA成熟mRNA
Met Pro StopValLeu Val

コード鎖�

鋳型鎖�
RNAポリメラーゼ�

c�DNA    CAGACGTACGGTAACCAGCACACTTTGTTATTTCCCGTTTTTTTT
GTCTGCATGCCATTGGTCGTGTGAAACAATAAAGGGCAAAAAAAA

逆転写酵素�

DNAとcDNA（complementary DNA）�



(1)  　CDS or cDNA（EST）情報が有るとき	

(2) CDS or cDNA（EST）情報が無いとき	

DNA配列のどこが遺伝子なのか？ORFを検出してみる	

DNA配列とCDS or cDNA配列を比較する	

遺伝子予測ソフトで遺伝子領域を推定する	

EST (expressed sequence tag)とは、ある組織において発現しているタンパク
質のmRNA 配列に由来するcDNA配列を部分的に決定したもののことを指す�



・マニュアルで遺伝子がどこにあるのか調べてみる。�

実際に遺伝子を探す	



プロモーター�

mRNA

エクソン1� エクソン2�
イントロン1�

スプライシング�
転写�

---GTCTGCATGCCATTGGTTTCTGAGGTCGTGTGAAACAATAAAGGGCA
---CAGACGTACGGTAACCAAAGACTCCAGCACACTTTGTTATTTCCCGT

DNA
   DNA

c�DNA

RNA

GGU AGG

CAPGTCUGCAUGCCAUUGGUCGUGUGAAACAAUAAAGGGCAAAAAAAA成熟mRNA

PolyA認識サイト�

CAP

DNA配列とcDNA配列を比較する	

cDNA情報が有るとき.1 

   CAGACGTACGGTAACCAGCACACTTTGTTATTTCCCGTTTTTTTT
GTCTGCATGCCATTGGTCGTGTGAAACAATAAAGGGCAAAAAAAA

GTCUGCAUGCCAUUGGUUUCUGAGGUCGUGUGAAACAAUAAAGGGCAAAAAAAA

c�DNAの相補鎖



プロモーター� エクソン1� エクソン2�
イントロン1�

---GTCTGCATGCCATTGGTTTCTGAGGTCGTGTGAAACAATAAAGGGCADNA

c�DNA
の相補鎖

PolyA認識サイト�

GTCTGCATGCCATTGGTCGTGTGAAACAATAAAGGGCAAAAAAAA

DNA配列とcDNA配列（の相補鎖）を比較する	

cDNA情報が有るとき.2 



ゲノム配列比較.1 
ある配列のGenomicDNA ある配列のcDNAの相補鎖 



ゲノム配列比較.2 ゲノム配列比較.3ゲノム配列比較.2�
ある配列のGenomicDNA ある配列のcDNAの相補差 

---GTCTGCATGCCATTGGTTTCTGAGGTCGTGTGAAACAATAAAGGGCADNA

c�DNA GTCTGCATGCCATTGGTCGTGTGAAACAATAAAGGGCAAAAAAAA



ゲノム配列比較.3 
ある配列のGenomicDNA ある配列のcDNAの相補鎖 

例�



マニュアルで配列を解析してみよう	



DNA配列の中の遺伝子	



解析ソフトを用いて遺伝子を探す�

cDNAが有る場合�



データベースを使用した解析.1 







データベースを使用した解析.3 



FASTA format�



クリック�



クリック�



クリック�



ATG 
1bp 557bp 660bp 

557bp 322bp 291bp 
Exon1 Exon2 Exon3 

981bp 2453bp 
STOP 
2743bp 

103bp 1472bp 

2743bp 

遺伝子構造�



データベースを使用した解析.1 











556�



エキソンとイントロンの境界�



ATG 
1bp 557bp 660bp 

557bp 322bp 291bp 
Exon1 Exon2 Exon3 

981bp 2453bp 
STOP 
2743bp 

103bp 1472bp 

2743bp 

遺伝子構造�



データベースを使用した解析.1 

エクソンｰイントロンを正確に知りたいとき�

ただ配列比較をしたい場合�



ある遺伝子Aは何をコードしているか？ 
ホモロジー検索をやってみよう。	

まずcDNAをアミノ酸に変換してみよう	





データベースを使用した解析.3 







コピー�



ある遺伝子 
3つのエクソン（第1エキソン 557bp, 第2エキソン 322bp, 第1エキソン 291bp）、 
2つのイントロン （第1イントロン 103bp, 第2イントロン 1472bp） からなる。 
遺伝子の長さは、2743bp(但しプロモーター領域は含まず) 

MVAEHPTPPQPHQPPPMDSTAGSGIAAPAAAAVCDLRMEPKIPEPFVWPNGDARPASAAE 
LDMPVVDVGVLRDGDAEGLRRAAAQVAAACATHGFFQVSEHGVDAALARAALDGASDFFR 
LPLAEKRRARRVPGTVSGYTSAHADRFASKLPWKETLSFGFHDRAAAPVVADYFSSTLGP 
DFAPMGRVYQKYCEEMKELSLTIMELLELSLGVERGYYREFFADSSSIMRCNYYPPCPEP 
ERTLGTGPHCDPTALTILLQDDVGGLEVLVDGEWRPVSPVPGAMVINIGDTFMALSNGRY 
KSCLHRAVVNQRRERRSLAFFLCPREDRVVRPPPSAATPQHYPDFTWADLMRFTQRHYRA 
DTRTLDAFTRWLAPPAADAAATAQVEAAS* 

アミノ酸配列	

ATG 
1bp 557bp 660bp 

557bp 322bp 291bp 
Exon1 Exon2 Exon3 

981bp 2453bp 
STOP 
2743bp 

103bp 1472bp 

2743bp 

ある遺伝子Aの構造	



データベースを使
用した解析.10 �

(1) ホモロジーサーチによって遺伝子を推測する	

・Blast searchを行う�

2. 何の遺伝子をコードしているのか？�

























Geranylgeranyl diphosphate(GGDP)�

ent-kaurene�

ent-kaurenol�

ent-kaurenal�

ent-kaurenoic acid�

ent-7a-hydroxykaurenoic acid�

GA12-aldehyde�

GA12�

ent-Copalyl diphosphate(CDP)� GA53�

GA44�

GA19�

GA20�

GA15�

GA24�

GA9�

GA1�GA4�

CPS�

KS�

KO�
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GA20ox�

GA3ox�

 植物におけるGA合成経路 �

Plastids�

GA13ox�

GA12�

Endoplasmic reticulum�

Cytoplasm�





ある遺伝子 
3つのエクソン（第1エキソン 557bp, 第2エキソン 322bp, 第1エキソン 291bp）、 
2つのイントロン （第1イントロン 103bp, 第2イントロン 1472bp） からなる。 
遺伝子の長さは、2743bp(但しプロモーター領域は含まず) 

MVAEHPTPPQPHQPPPMDSTAGSGIAAPAAAAVCDLRMEPKIPEPFVWPNGDARPASAAE 
LDMPVVDVGVLRDGDAEGLRRAAAQVAAACATHGFFQVSEHGVDAALARAALDGASDFFR 
LPLAEKRRARRVPGTVSGYTSAHADRFASKLPWKETLSFGFHDRAAAPVVADYFSSTLGP 
DFAPMGRVYQKYCEEMKELSLTIMELLELSLGVERGYYREFFADSSSIMRCNYYPPCPEP 
ERTLGTGPHCDPTALTILLQDDVGGLEVLVDGEWRPVSPVPGAMVINIGDTFMALSNGRY 
KSCLHRAVVNQRRERRSLAFFLCPREDRVVRPPPSAATPQHYPDFTWADLMRFTQRHYRA 
DTRTLDAFTRWLAPPAADAAATAQVEAAS* 

アミノ酸配列	

ATG 
1bp 557bp 660bp 

557bp 322bp 291bp 
Exon1 Exon2 Exon3 

981bp 2453bp 
STOP 
2743bp 

103bp 1472bp 

2743bp 

ある遺伝子Aの構造	

予想される遺伝子：ジベレリンの生合成酵素遺伝子 
予想される機能：ジベレリンの合成を担っている。	





Query データベース	

DNA塩基配列	 DNA塩基配列	

アミノ酸配列	 アミノ酸配列	

DNA塩基配列をアミノ酸配列に変換	 アミノ酸配列	

アミノ酸配列	

DNA塩基配列をアミノ酸配列に変換	

DNA塩基配列をアミノ酸配列に変換	

DNA塩基配列をアミノ酸配列に変換	

blastn	

blastp	

blastx	

tblastn	

tblastx	

TATGGCTTA---- 
1. 

2. 

3. 

TATGGCTTA---- 

TATGGCTTA---- 

T G L 

M A - 

W L - 


