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内容	
配列解析ソフト”Genetyx”を使ってみる	



授業HPからHost,	User	Name,	Passwordをコピー＆ペースト	

Genetyx	ネットワーク版の起動	



①Genetyxの起動	

↑②新規作成	

Genetyx	ネットワーク版の起動	



①授業HPよりGenome	seqをコピー＆ペースト	 ②Ctrl	+	Sで配列を”Genome	seq”として保存	

復習：未知配列から、そこに含まれる遺伝子を予測する	



① fgenesh	so@berryのキーワードで検索	

②So@berryをクリック	

復習：未知配列から、そこに含まれる遺伝子を予測する	



復習：未知配列から、そこに含まれる遺伝子を予測する	

①	

① カーソルを”GENE	FINDING	in	Eularyota”に合わせる	

②一番上の”FGENESH”をクリック	

②	



復習：未知配列から、そこに含まれる遺伝子を予測する	

①	 ①Genome	seqの配列を	
　  コピー＆ペースト	

②	 ②Organism	
　　→Monocot	plants	
						→Monocot	plants	
											(generic,	Corn,	Rice,	Wheat,	
												Barley)	
　　　　を選択	

③SERCHをクリック	



復習：未知配列から、そこに含まれる遺伝子を予測する	

検索結果	

→1つの遺伝子の存在が予想された	遺伝子①	

アミノ酸配列をもとにBLAST検索を行い、	
どんな遺伝子なのかを調べる	

①CDSの配列をコピー	



①	 ①新規作成	

②配列をペースト	

復習：未知配列から、そこに含まれる遺伝子を予測する	

Genetyxでアミノ酸に変換する	



①	

②	

①NucleoTceをクリック	

②Translate	to	AAをクリック	

復習：未知配列から、そこに含まれる遺伝子を予測する	



①	

②	

③	

復習：未知配列から、そこに含まれる遺伝子を予測する	



この配列を用いてBLAST検索	

復習：未知配列から、そこに含まれる遺伝子を予測する	



これまでは。。。	



これまでは。。。	



配列をペースト	

これまでは。。。	



これまでは。。。	



See	9	more	Ttle(s)をクリック	

これまでは。。。	



未知配列に含まれていた遺伝子は	
Expansinをコードしていることが予想された	

これまでは。。。	



Genetyxを使うと。。。	



Genetyxを使うと。。。	



Genetyxを使うと。。。	

Genetyx上で未知配列上の遺伝子がイネの
EXPANSINであることが判明した	



核液胞	

W.T.	 Line	25	

Zononi	et	al.	2004	

EXPANSINの機能	

細胞壁	
↓	

細胞膜	
↓	

液胞	 核

↓ ↓ ↓

↓ ↓ ↓

↓ ↓

細胞が大きくなるとき	

液胞の膨圧上昇	
	
細胞壁の緩み	
	EXPANSIN等の働き	



イネのゲノムに存在しているEXPANSINを系統解析する	

FASTAフォーマットで読み込む	
	
DNA	の塩基配列やタンパク質のアミノ酸配列の配列の
alignmentを行うための記述形式	
	
(例)	
>Name1	
MADG….(配列)……..	
>Name2	
MADA….(配列)……..	
>Name3	
MADA….(配列)……..	

配列を並べて(Alignment)して、配列を元に遺伝子群を分類する	



今回は授業用にBLAST検索の結果の中からイネのEXPANSINを集めて	
既にFASTAフォーマットにしてあるファイルを使用する	
	

Alignment	

1.  “OsEXPA”を開く	
2.  コピーしてwordに張り付ける	
3.  ファイル→保存 (Ctrl	+	S)	
4.  ファイルの種類”書式なし (*.txt)”を選択	
5.  デスクトップに保存	



Alignment	

1.  “OsEXPA”を開く	
2.  コピーしてwordに張り付ける	
3.  ファイル→保存 (Ctrl	+	S)	
4.  ファイルの種類”書式なし (*.txt)”を選択	
5.  デスクトップに保存	
6.  Genetyxにドラッグ＆ドロップ	
7.  Add	All	
8.  Parallel	Editor	

今回は授業用にBLAST検索の結果の中からイネのEXPANSINを集めて	
既にFASTAフォーマットにしてあるファイルを使用する	
	



Alignment	
MulTple	Alignmentをクリック	

Alignment終了後、”Create	Picture”をクリック	



配列の幅	Grayにすると論文のような感じになる	

Alignment	



Alignment	
系統樹も作成できる	

UPGM法	 neighbor-joining法 	



Alignment	

イネ以外の他の種と比較してみる	

1.  授業用HPから”EXPA”を開く	
2.  コピーしてwordに張り付ける	
3.  ファイル→保存 (Ctrl	+	S)	
4.  ファイルの種類”書式なし (*.txt)”を選択	
5.  デスクトップに保存	
6.  Genetyxにドラッグ＆ドロップ	
7.  Add	All	
8.  Parallel	Editor	
9.  MulTple	Alignment	
10. 系統樹の作成	



タンパク質配列の情報を見る	



分子量約27.7kDであると予想	



等電点の検出	



制限酵素サイトの検出	



特許出願時のフォーム	


