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３－１－３ タンパク質を識る 

 

１．はじめに 

 タンパク質のアミノ酸配列（一次配列）情報は，ゲノム解析を含めた一連の研究成果

により多くが判明しており，そのデーターを Web サイトから自由に得ることが出来る．

また，得られた配列を用いて，相同性検索や二次構造予測などへの活用が可能である．

今回は，主に筋肉組織で酸素を貯蔵する役割を持つ「ウサギのミオグロビン」を例題と

し，Web サイトからアミノ酸配列を取得し，フリーソフトを用いた簡単なパラメーター

解析を解説したい． 

 

２．タンパク質データーベースの利用法 

２．１ タンパク質一次配列の取得方法 

 インターネットに接続しているパソコンを利用して，NCBI のホームページ

（http://www.ncbi.nlm.nih.gov/）にアクセスする．下図①，プルダウンメニューから

「protein」を選択する．ここで「gene」を選択すれば遺伝子配列も得ることが出来る．

下図②に検索したいキーワード（タンパク質名）を入力する．今回は，例題としてウサ

ギのミオグロビンを検索するので，「rabbit」と「myoglobin」の２文字を英語で入力す

る．下図③をクリックすると，検索が始まる． 

 

 



 

検索結果を下に示す．今回は，結果が一つであったので，このように表示された． 

検索結果が複数ある場合は，それらに通し番号が振られた一覧表として表示される．そ

れらから得られる情報をもとに目的のタンパク質を探して，クリックすれば良い．あま

りにも候補が多い場合は，他のキーワード（略称なら正式名称の一部など）も加えて検

索を絞り込むと良い．Accession ナンバー(AC または GI)は，他のタンパク質解析ソフ

トにも利用できるので，書き控えることを進める． 

 

 

最下部までスクロールすると，アミノ酸配列を表示できる． 

 



 

２．２ タンパク質の解析ソフト集 

 ExPASy（Expert Protein Analysis System）http://ca.expasy.org/ の Web サイトに

は，タンパク質の一次配列を基に解析を行える様々なソフトが公開されている．Tolls & 

Software をクリックすると，ソフトの一覧が表示される．相同配列を検索する BLAST

（ブラストと呼ばれる：Basic Local Alignment Search Tool），予想される二次構造を

計算するソフト，そして実際の質量分析（MS）や２次元電気泳動の解析結果からタンパ

ク質を推定するツールなどがある． 

 その中で，筆者らは大腸菌発現系で作製した組換えタンパク質の分子量や等電点など

を計算する ProParam と呼ばれる便利なソフトを利用しているので，次の章で使い方を

紹介したい． 

  

 

http://ca.expasy.org/


 

２．３ タンパク質のパラメーターの算出方法 

 ProParam  http://ca.expasy.org/tools/protparam.html は，その名が示すとおり

タンパク質のパラメーターを計算するソフトである． 

 下に入力画面を示した．タンパク質の配列情報を入力するだけであるが，その方法に

は二通りある．ひとつは，①に ACあるいは GI番号を入力する．もうひとつは，②にア

ミノ酸配列を一文字あるいは三文字表記（小文字も可）で貼り付ける．前者の場合だと

打ち込みの間違いがないので良いが，アフィニティータグを付加またはドメインのみを

発現した様な，配列を加工した組換えタンパク質の場合は後者を利用せざるを得ない．

下に示したのは，先ほど取得したウサギのミオグロビンの AC 番号（P02170）を入力し

た．注意すべき点としては、AC 番号の P の次の文字は数字の「ゼロ」であり，アルフ

ァベットの「オー」と間違えないようにする．情報を入力後に，③をクリックすると結

果がすぐに表示される（次のページに示した）．ただし，①に入力した場合は，次に選

択されたタンパク質を確認する画面が現れるので，正しければ最下部のボタンをクリッ

クする必要がある． 

 

 

http://ca.expasy.org/tools/protparam.html


 

 各パラメーターの計算結果は，下に示すように表示される． 

 

下にスクロールすると，280nm の分子吸光係数が計算されており，これを用いて分光

学的にタンパク質濃度を算出できる．Cys が２残基以上あると，ジスルフィド結合が有

無の２通りの値が出る．ちなみに，例題として用いたミオグロビンはヘム鉄を含むため，

単純に 280 nm の吸収から濃度を見積もれないことを触れておく． 

 


