
例題 3.7 

Covid-19 の原因ウイルス（SARS-CoV-2）のスパイクタンパク質について検索を実行する。 スパ

イクタンパク質は、抗体の主なターゲットとなる部分で、ウイルス感染のための研究対象として重

要である。SARS-CoV-2 のスパイクタンパク質の構造については、PDB の今月の分子（翻訳版）を

参照して欲しい。 SARS-CoV-2 のスパイクタンパク質の Swiss-Prot のデータ識別名は

SPIKE_SARS2、アクセッション番号は P0DTC2 である。この配列に対して BLAST 検索を実行す

る。検索対象の DB は Swiss-Prot を選択する。検索の結果、トップに現れるのは、SARS-CoV-2 の

スパイクタンパク質の配列そのものだが、その次にヒットするのは、2003 年に報告された重症急性

呼吸器症候群（SARS）の原因ウイルスのスパイクタンパク質である。両者のアラインメントをと

り、以下の 2 カ所の部位について、UniProtKB の内容を参考に調べよ。 

1. ACE2（アンギオテンシン変換酵素 2）の認識部位。ACE2 は肺、心臓、腎臓、腸の細胞で見ら

れ、これらの細胞がウイルスによる感染の対象となる。 

2. SARS-CoV-2 では、フリンによる切断部位の周辺に 4 残基（12 塩基）の挿入が見られ、その部

分の多塩基性により、多様なプロテアーゼで切断される可能性が高まり、それだけ多くの組織

で増殖することになる。 

 

  



解答 

Swiss-Prot の配列 SPIKE_SARS2 をクエリとし、Swiss-Prot データベースに対して BLAST 検索を

行う。 

 

 

検索結果は以下の通り。 

 

2 番目にヒットした配列 P59594.1（SPIKE_SARS）は SARS の原因ウイルスのスパイクタンパク質

である。両者のアラインメントは以下の通り。 

https://www.uniprot.org/uniprot/P0DTC2
https://www.uniprot.org/uniprot/P59594


 

UniProtKB の P0DTC2 (SPIKE_SARS2)と P59594 (SPIKE_SARS)のアノテーション情報を比較す

る。 

(1) ACE2 結合モチーフとして、SPIKE_SARS2 では 437–508、SPIKE_SARS では 424–494 が登録

されている。上記のアラインメントで一致部分が少ないことがわかる。 

(2) フリン切断部位として、SPIKE_SARS2 では 685–686、SPIKE_SARS では 667–668 が登録され

ている。その N 末側に SPIKE_SARS では 4 残基の挿入が見られる。 



 


