
第9回  配列間の距離と進化系統樹 
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突然変異が、１回に１つランダムに起こるとすると、 
変異した塩基の数は世代数 (～時間) に比例するはず 
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２つの配列の違い 
＝文字の違い 

イメージ： 

MVLSADDKTN IKNCWGKIGG  

MVLSAADKSN VKAAWGKVGG 
 

20文字中6文字が違う 

距離 ＝ 違いの個数 
 

 違いが少ない ⇒ 変異が少ない 
    ⇒ 一定率で起こるとすれば 
    世代数が少ない 

  ⇒進化上の距離が小さい 
 

 違いが多い ⇒ 変異が多い 
  ⇒ 進化上の距離が大きい  

抜けがあるときのイメージ： 

MVLSADDKTN   MVLSADDKTN 

MVLAADKSNV   MVL- AADKSN 
 

抜けの可能性を含めて、 

 最もそれらしい位置を探す 

文字の違いを数えれば 
 いつ頃その進化が起こったか 
  見当がつく 
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配列の違いの重み付け 

塩基の種類によって変わりやすさが違うはず 

１文字の違いが同じ重さとは限らない ⇒ brosumやpam行列 

DNA 
(塩基配列) 

アミノ酸 
配列 

立体 
構造 

様々な 
生物機能 

違いの影響度合によって、違いの評価値を変えるべき 

 ⇒ 重み付け行列 (X⇒Yの置換の影響度合い（＝重み）はこれこれ) 

  ⇒ いくつかの重み行列が提案されている 
https://www.ddbj.nig.ac.jp/clustalw-help.html では 

 ID :  同じアミノ酸 (変異がなし) なら１、異なるアミノ酸なら０ 

 BLOSUM 

 PAM (Dayhoffの行列) など 

同義コドン 
(同じアミノ酸に 
変換される置換) 

立体構造や機能への 
影響が大きい置換 

vs 小さい置換 
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(脱線)同義コドン 

塩基配列 

 A/G/C/T(U)の列 ～ 文字列 

アミノ酸配列 

 (20種類の)アミノ酸の列 
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配列を整列し距離を求める 

仕組として用意したもの： 

BioPython 

  Pythonでバイオインフォマティクス 

  を扱うためのパッケージ 
https://biopython.org/ 

https://biopython-tutorial-ja.readthedocs.io/en/latest/index.html 

https://biopython.org/wiki/Documentation 

 

ClustalW  (Windows版) 

 多重整列プログラム 
https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/ 

https://www.ddbj.nig.ac.jp/clustalw-help.html 

https://ja.wikipedia.org/wiki/Clustal 

やってみよう 

入力として用意するもの： 

 いくつかの種の、同じタンパクの 

 アミノ酸列（or 遺伝子DNA) 

 

さしあたって、お試し用に 

 den.test.fasta ヘモグロビン６個 

 den.mio.fasta ミオグロビン 

 den.hemo.fasta ヘモグロビン20余個 

 

Jupyter Notebookで開いた 

 ファイルリストのページ ⇒ 

  フォルダmb10-clustalをクリック 

 ⇒ その中に上記のファイルがある 
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ClustalWの操作 

① clustalwでの整列処理 
from Bio.Align.Applications  import ClustalwCommandline 

 

clustalw_cline  = ClustalwCommandline("clustalw2 ",  

                        infile ="den_test.fasta ")  

stdout , stderr  = clustalw_ cline ()  

 

出力としてファイル den_test.dnd ができる 

手順は： 

① clustalwで配列ファイルxxx.fastaの 

 配列の整列 (アラインメント) をする 

② 結果を樹形図の形に表示する 

clustalW  
Commandline xxx.fasta  xxx.dnd 

>rat_hemoglobin_alpha_P01946 
MVLSADDKTN IKNCWGKIGG HGGEYGEEAL QRMFAAFPTT KTYFSHIDVS PGSAQVKAHG  
KKVADALAKA ADHVEDLPGA LSTLSDLHAH KLRVDPVNFK FLSHCLLVTL ACHHPGDFTP  
AMHASLDKFL ASVSTVLTSK YR 
 
>sheep_hemoglobin_alpha_Q28743 
MVLSAADKSN VKAAWGKVGG NAGAYGAEAL ERMFLSFPTT KTYFPHFDLS HGSAQVKGHG 
EKVAAALTKA VGHLDDLPGT LSDLSDLHAH KLRVDPVNFK LLSHTLLVTL ACHHPNDFTP 
AVHASLDKFL ANVSTVLTSK YR 

Phylo.read  
Phylo.draw xxx.dnd 

② 結果 den_test.dnd の樹形図表示 
%matplotlib  inline  

from Bio import Phylo 

from pylab import rcParams 

rcParams[' figure.figsize '] = 15,15  # ╩15x15in⌐∆╢ 

 

tree = Phylo.read (' den_test.dnd ', ' newick')  

Phylo.draw(tree)  

試してみよう 
TAチェック 
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いろいろ試してみよう 

① 用意したお試しデータを試してみる 

②入力を探す ⇒ 公開データベースで検索 

 「相同性検索」で探すのが一手。 たとえば BLAST 

     ⇒ https://www.ddbj.nig.ac.jp/column/blast_doc.html 

     ⇒ http://blast.ddbj.nig.ac.jp/blastn?lang=ja 

 何がいいか？ ⇒ 試してみたら？ (私に聞かないで！) 

＊種の間で(比較的)よく保存されているタンパク質なら… 

  たとえばお試しの hemoglobin / mioglobin とか 

   次ページの Cytochrome C とか  

＊いろいろな教科書・参考書に出ているかも… 

  「分子から見た生物進化」  宮田隆  講談社ブルーバックス  2014年 

  もっと新しい本が出ているし… 
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入力を自分で探してみよう① 

１つ見つけて、それに似た配列をBLAST（相同検索）で検索する方針 

最初の１つは適当に検索： タンパク質データベース UniProtKB 

 https://www.uniprot.org/uniprot/    ⇒ Cytochrome c mouseで検索 

アミノ酸列：たとえば  Cytochrome c 

ページ内検索でCYC_MOUSEを検索 ⇒ P62897 をクリック 



これがアミノ酸配列 
ClustalWに掛けるには 
FASTAでダウンロード 
してコピペで結合する 
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入力を自分で探してみよう② 

ページ内検索でCYC_MOUSEを検索 ⇒ P62897 をクリック ⇒ 下の方に Sequences 

アミノ酸列：たとえば  Cytochrome c 

右の BLAST を選んでいるところで GO をクリック 

 ⇒ 更に次の画面で、下の方   Run BLAST  をクリック 

  ⇒ Job status: RUNNING の画面が出る 

      ⇒ 検索に時間がかかる（10分ぐらい？）が、次ページのような結果 
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入力を自分で探してみよう③ 

BLASTの結果  （BLASTは相同性検索 ～ 似た配列の検索） 

アミノ酸列：たとえば  Cytochrome c 

ブラウザのページ内検索で、種を探してみたら？ (黄色いマーク：Reviewed） 

 homo sapiens,  gorilla, Anas platyrhynchos(マガモ), Alligator mississippiensis, ... 

下に引くと 
沢山の候補 

１つ１つの
候補の詳細 
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入力を自分で探してみよう④ 

生物のCytochrome cのアミノ酸列を探す。例として 

  P62898 Mus musculus マウス       P68100 Eschrichtius robustus クジラ 

  P62894 Bos taurus ウシ          P00020 Anas platyrhynchos マガモ 

  P00002 Macaca mulatta アカゲザル    P81280  Alligator mississippiensis ワニ 

得られる配列を、１つのfastaファイルに作る。メモ帳で貼ってゆく（間を１行空ける）  

アミノ酸列：たとえば  Cytochrome c 

時間があれば： 

>sp|P62897|CYC_MOUSE Cytochrome c, somatic OS=Mus musculus OX=10090 GN=Cycs PE=1 
SV=2 MGDVEKGKKIFVQKCAQCHTVEKGGKHKTGPNLHGLFGRKTGQAAGFSYTDANKNKGITW 
GEDTLMEYLENPKKYIPGTKMIFAGIKKKGERADLIAYLKKATNE 

 
>sp|P68100|CYC_ESCRO Cytochrome c OS=Eschrichtius robustus OX=9764 GN=CYCS PE=1 SV=2 
MGDVEKGKKIFVQKCAQCHTVEKGGKHKTGPNLHGLFGRKTGQAVGFSYTDANKNKGITW 
GEETLMEYLENPKKYIPGTKMIFAGIKKKGERADLIAYLKKATNE 

 
 

出来たfastaファイルを、今回見たclustalwの処理によって距離を計算し、 

系統樹を描いてみよう 

https://www.uniprot.org/uniprot/P68100

