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1. はじめに 

 

 真核生物の遺伝子の中にはタンパク質に翻訳

されるエクソンと翻訳されないイントロンがあ

り、イントロン領域に進化の痕跡が隠されてい

るのではないかと考えられている。 

 ヒトと他の生物種のゲノムを比較することで、

ヒトと共通している遺伝子を見出したり、種固

有の遺伝子の有無、タンパク質に翻訳されない

領域の意義を調べたり、既に機能や構造が分か

っている遺伝子から未知の遺伝子の機能や構造

を推測できる。 

 共通の祖先をもつ生物のゲノムには共通部分

がある。2 つの生物種が共通祖先から分かれして

からの時間が短ければ短いほど、ゲノムの共通

部分が増えてくる[1]。 

 本研究では、ゲノムの塩基配列の中の塩基を

一つ一つ比較するのではなく複数の塩基を一纏

まりとして簡易な比較を行う。そのためゲノム

の塩基配列を画像圧縮技術を用いて圧縮し、そ

の際の圧縮率を指標として比較を行う手法を提

案する[2]。また、イントロン、エクソン、イン

トロン+エクソンの 3 つに分けて比較を行いそれ

ぞれにどのような傾向が表れるのか調べる。 

 

2.  圧縮率による塩基配列の比較 

 

 画像処理において相続くフレームが類似して

いる性質に基づき圧縮した際の特徴を以ってカ

ットを検出する手法がある[3]。これから類似し

たゲノムを圧縮した際の圧縮率も似通っている

と考え、データ圧縮を利用してスケッチの認識

を行う手法[4]の考え方を参考に、圧縮方法とし

て JPEG で使用されている離散コサイン変換

(DCT)とハフマン符号化を用いる。本研究では生

物種間で対応する遺伝子を用い遺伝子から一定 
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長塩基配列を切りだし圧縮に掛ける得られた圧

縮率をヒトと他の生物種で比較してヒトに近い

生物、遠い生物をふるい分ける。提案手法の概

念を（図１）に示す。 

 

3. 実験 

 

3.1 塩基配列の切りだし 

 実験には各生物種に共通して存在するリボソ

ームタンパク質を用いる。実験データを(表 1)に

示す。1 つの遺伝子につき、イントロン、エクソ

ン、イントロン+エクソンの 3つに対して 圧縮、

比較を行うが、遺伝子ごと生物種ごとに配列の

長さが異なるため共通する遺伝子の組によって

400～1200 の長さで切り出す。データの切り出し

方を以下の(A)～(C)に示す。 

(A)塩基配列の長さがほぼ同じ場合 

 生物種ごとの塩基配列の長さがあまり変わら

ない場合は対応する遺伝子の組の中で一番短い

塩基配列を持つ生物種の長さで切り取る。 

(B)塩基配列の長さが不揃いな場合 

 塩基配列の長さが不揃いな場合は 6 種類の生

物種の塩基配列の長さを平均した長さで切り取 

図 1 比較の手順 
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る。ただし、1200 を超える長さの配列をもつ生

物種の配列の長さを 1200 として計算する。 

(C)極端に短い配列がある場合 

 エクソンはイントロンに比べて短いので一部

の生物で配列の長さが 200 を切る場合がある。

この場合には配列の後ろに輝度の平均値を付け

て補完する。 

 

3.2 輝度値の割り当て 

輝度値の割り当ては塩基の三つの組に対して行

い 0～255 の値を割り当てる。例えば、AAA なら

0、AAG なら 12、GCA なら 224 となるようにする。 

 

3.3 圧縮 

 初めに切り出されたデータを離散コサイン変

換に掛け低周波領域から高周波領域にかけて 5

等分する。次に分割された周波数領域をそれぞ

れハフマン符号化で圧縮し圧縮率を圧縮率ベク

トルとみなす。1 つの遺伝子でデータが複数切り

出された場合はデータから得られた圧縮率をそ

れぞれ平均してその遺伝子の圧縮率ベクトルと

する。 

 

3.4 比較結果 

 ヒトと他の 5 種類の生物種で共通する遺伝子

から得られた圧縮率ベクトルを比較する。比較

にはユークリッド距離を用い、距離がヒトに一

番近い生物種に 100、次に近い生物種に 80 その

次に近い生物種に 60 と 20 点刻みで得点を与え

る。76 個の遺伝子で比較した結果の平均値を(図

2)に示す。 

 

4. おわりに 

 

 生物の進化を探るために画像圧縮技術を用い

圧縮率を指標として比較する手法を試みた。そ

の実験結果からイントロン、エクソン、イント

ロン+エクソン進化の系統樹の通りに並んでい 表 1 実験データ 
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図 2 実験結果 

 

ロン+エクソンの 3 つとも概ね進化の系統樹の通

りに並んでいる。イントロンでは生物種ごとの

差がはっきりしているが、エクソンについては

差はあるもののイントロンやイントロン+エクソ

ンに比べ小さい。イントロン+エクソンで差が再

び開いているのは遺伝子の中で大多数を占める

イントロンの影響が出ていると考えられる。実

験結果から提案手法は生物種の違いを調べられ

ることが確認された。 

 今後の課題としては比較方法が用意したデー

タを相対的に比較したものであるので、生物種

の類似性を距離に応じて判断できるようにする

ことである。 
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