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Ⅰ タンパク質に関連した以下の問いに答えよ． 

（１） タンパク質を構成するアミノ酸には，それぞれ一般に２種類の光学異性

体（L 型と D 型）が存在し，生体内ではそれらのうち L 型アミノ酸が使わ

れている．しかし，生体のタンパク質を構成するアミノ酸のうち１つだけ光

学異性体を持たないものがある．そのアミノ酸の名称と構造式をそれぞれ

記せ． 

（２） 酵素タンパク質は特定の物質に働きかける基質特異性を示す．この性質

は，酵素の持つ立体構造に対応している．例えばキモトリプシンでは，アミ

ノ末端から 195 番目のセリン残基が，57 番目のヒスチジン残基と 102 番目

のアスパラギン酸残基と立体的に隣接することで，酵素の活性中心（触媒３

つ組）が構成されている．そこではセリンの持つヒドロキシ基の水素イオン

が，隣接するヒスチジンとアスパラギン酸との相互作用により引き抜かれ，

セリン側鎖が-CH2-O
-のようにイオン化されることで，基質のペプチド結合

のわずかに正に帯電したカルボニル炭素が攻撃される．この基質特異性に

関連した下記の問いに答えよ． 

（2-1）キモトリプシンには活性に最適な pH が存在する．その理由をキモト

リプシンの活性中心が持つ特徴に関連づけつつ，100 字程度で述べよ． 

（2-2）キモトリプシン以外の酵素タンパク質でも，一般に活性に最適な pH

が存在する．その理由をタンパク質の立体構造に関連づけつつ，100字

程度で述べよ． 

（３） 近年のタンパク質の分析では，あらかじめタンパク質の分離・精製を行

わず，タンパク質混合物の状態で，質量分析計を用いた解析（ショットガン

プロテオミクス解析）を行うことが多い．一般に，ショットガンプロテオミ

クス解析では，消化酵素で断片化したペプチドのマススペクトル（MS）の

各ピークに由来するペプチド断片をランダムに切断して得られるフラグメ



ントイオンスペクトル（MS/MS）と，遺伝子モデルの配列から予想されるフ

ラグメントイオンの組み合わせとのマッチングにより，それぞれのペプチ

ド断片のアミノ酸配列を解読する．ショットガンプロテオミクス解析に関

連した以下の問いに答えよ． 

 

（3-1）フラグメントイオンスペクトルにおいて，ある j個のアミノ酸残基か

らなるペプチド断片の i番目のペプチド結合（炭素原子と窒素原子の間

の結合）が切断されることで生じる N 末端側のフラグメントを biイオ

ン，C末端側のフラグメントを yj-iイオンと呼ぶ．「VNELSK」というア

ミノ酸配列のペプチド断片から理論的に生じる b2イオンと b3イオンの

m/z値（質量電荷比）の差と，y1イオンと y3イオンの m/z値の差をそれ

ぞれ絶対値で求めよ．数値だけではなく，解答に至った過程も示せ． 

ただしこれらのイオンはいずれも 1価イオン（z = 1）であるとし，それ

ぞれのフラグメントに水素イオン（H+）が 1 個付いているものとする．

また，水素イオンの質量は，1.000とし，それぞれのアミノ酸の分子質量

と残基質量（分子質量から水分子に相当する分の質量を除いた質量）に

ついては以下の表の値を用いよ． 

 

表 1 関連するアミノ酸の分子質量と残基質量 

 

アミノ酸 V N E L S K 

分子質量 117.079 132.054 147.053 131.095 105.043 146.106 

残基質量 99.068 114.043 129.095 113.084 87.032 128.059 

 

（3-2）ショットガンプロテオミクス解析では，精密な質量の比較を可能に

するため，一般に特定の残基を認識してタンパク質を切断するトリプシ

ン等の消化酵素を用いて，あらかじめペプチド断片化の処理を行う．タ

ンパク質の網羅解析におけるこの処理の問題点を 100 字程度で述べよ． 

 

（４） プロテオーム解析で得られたアミノ酸配列は，遺伝子の塩基配列と同様

に BLASTと呼ばれる配列検索ソフトウェアを用いて，既知の配列中に類似

した配列が存在しないか検索されることが多い．配列の類似性に関連した



以下の問いに答えよ． 

 

（4-1）BLAST検索の結果表示画面では，E値（E-value）と呼ばれる統計指

標が局所アライメントの結果に付随して出力される．BLAST における

E値とは何か．以下の用語をすべて用いて，50字程度で述べよ． 

 

データベース，問い合わせ配列（クエリ），完全一致 

 

（4-2）タンパク質の相同性を検討する際に，ある E 値を閾値として用いる

場合がある．しかし，この方法で相同であると判断した場合でも，実際

には相同でない場合もある．相同でない場合としてどのような場合が考

えられるか，20 字程度で述べよ． 

 

Ⅱ 遺伝と進化に関する以下の問いに答えよ． 

 

（１） あるマメ科植物 X の豆には，「丸い形の豆」，「皺が入った形の豆」とい

う対立形質と，「胚乳の色が黄色」，「胚乳の色が緑色」という対立形質があ

る．これらの対立形質はそれぞれ対立遺伝子と対応し，独立に遺伝すること

がわかった．それぞれの対立形質において，「丸い形の豆」と「胚乳の色が

黄色」が顕性である．あるとき，「丸い形を持ち胚乳が黄色の豆」と「皺が

入った形で胚乳が緑色の豆」を交配させたところ，できた豆は全て「丸い形

を持ち胚乳が黄色の豆」であった．その豆を自家受精させた場合，生じる豆

に見られる形質状態の割合はどのようになると予想されるか．数値だけで

はなく，解答に至った過程も示せ．  

 

（２） 有性生殖をする動物種 Y のある集団内には十分に大きな個体数が含ま

れ，ランダムに交配が起こり，外部の集団とは隔離されているとする．この

動物種 Y には A 型と O 型という２つの血液型があり，それぞれに対応する

対立遺伝子がある．このうち，A 型が顕性である．あるとき，集団内におけ

るO型の割合は 16%であった．この集団におけるヘテロ接合体の割合は何%

か．数値だけではなく，解答に至った過程も示せ． 

 



（３） 有性生殖における減数分裂が遺伝的多様性に与える影響について，150字

程度で説明せよ． 

 

（４） 141 個のアミノ酸から構成されるヘモグロビン α サブユニットのアミノ

酸配列を種間比較したところ，ヒトとゴリラでは１ヶ所，ヒトとアカゲザル

では４ヶ所，ヒトとウマでは 18ヶ所，配列が異なっていた．また，化石記

録から，ヒトとウマの共通祖先が分岐した年代が１億年前であることがわ

かった．これらの情報から，１アミノ酸座位における 100 万年あたりのア

ミノ酸置換率，およびヒトとゴリラの分岐年代とヒトとアカゲザルの分岐

年代をそれぞれ求めよ．計算の過程も簡単に記述し，有効数字２桁で答える

こと．ただし，ヘモグロビン α サブユニットのアミノ酸置換は中立変異と

してふるまい，この４種は系統的に近く，同一部位に２回以上置換が起きる

可能性は十分に小さいとする． 

 

Ⅲ 次の文章を読んで, 以下の問いに答えよ. 

 

塩基配列に関する研究から，細菌，（ ア ），および真核生物の(Ａ)３ドメイ

ン体系が提案された. 現在の真核細胞で見られる細胞小器官である(Ｂ)葉緑体と

（ イ ）は, (Ｃ)内部共生を介して進化したと考えられている. (Ｄ)近年のゲノム

科学の進展により，（ イ ）を持たない真核生物のゲノムにも，（ イ ）由来

の遺伝子配列が発見され，原始的な真核細胞の誕生に内部共生が重要な役割を

果たしたことが再確認されるようになった． 

 

（１） （ ア ）と（ イ ）に入る適切な語句を答えよ.  

 

（２） 下線部（Ａ）に関して, ３つのドメイン間での DNA の形状の違いと細胞

膜の違いについて, それぞれ 30字程度で説明せよ. 

 

（３） 下線部（Ｂ）に関して, シアノバクテリアの一次共生により誕生した主

要な生物群名を３つ答えよ. また，二次共生藻と呼ばれる光合成生物が, ど

のような過程を経て誕生したか，50字程度で答えよ.  

 



（４） 下線部（Ｃ）に関して，細胞小器官化に至っていない内部共生が知られ

る生物は多数存在する．そのような生物（宿主と共生微生物）を１組挙げよ．

また，その共生関係における，宿主の利益を 30字程度で説明せよ． 

 

（５） 下線部（Ｄ）に関して, ゲノム全体を比較することで, 生物進化のさらな

る解明が期待されるが, 系統関係を適切に復元する上で, 遺伝子の水平伝

播が問題となる. 遺伝子の水平伝播とは何か, 20 字以内で説明せよ. また原

核生物の遺伝子の水平伝播を可能にする媒体を３つ答えよ.  

 

 

 


