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AlphaFold2

AlphaFold2とは

タンパク質構造予測のためのディープラーニングモデル

結晶構造解析・NMR構造解析などの従来法と比較して安価で高速

正確かつ結果には信頼性の指標があり予測が正確かどうかを推測するのに役立つ



AlphaFold2の欠点

• 大量のVRAMを搭載したハイエンドグラフィック カードなどの高価なハードウェアが必要

• コンピューターに適切にセットアップするには技術的な専門知識が必要

• メンテナンスが面倒

• 複数のタンパク質からなる複合体やタンパクと小分子（DNAやRNA）複合体、 
動的な構造変化など苦手なものがある

Neurosnap Platformで解決！



Neurosnap Platform

AlphaFold2の他、
30種類以上のAI予測ツールを搭載

• タンパク質のフォールディング
• 分子ドッキング
• 創薬/ドラッグディスカバリー
• タンパク質工学
• In silico Mutagenesis

など



Neurosnap Platform

• 解析がパイプライン化

• ゼロコードで解析

• クラウド上で高速計算



解析の流れ

データベースから
pdbファイルをダウンロード

ProteinMPNN
配列生成し変異体を作成

AlphaFold2
立体構造を予測

.pdb

今回は蛍光タンパク質データベースFPbase.orgから、
最も明るいGFPであるAequorea australis由来のAausFP1を選択し、
ファイルをPBDからダウンロードしました。 



ProteinMPNN

ProteinMPNNとは・設定画面

入力したタンパク構造からアミノ酸を予測（AlphaFold2 と正反対のことを行う）
タンパク質の機能的な相同体や変異体を作成できる

タンパク構造pdbファイルを入力します。

ProteinMPNNによって解析されない
（保持される）鎖、残基を指定します。

ホモオリゴマー（ホモマー）であるかどうかを指定します。

その他の設定も用意されていますが、
Neurosnap Platformは最適なパラメータ設定が
デフォルトとして設定されています。ProteinMPNNの設定画面



ProteinMPNN結果

1行ずつ予測AIで作成された変異体の配列、信頼性のスコアが記載されたテーブルが得られます。

配列データのCSVファイルをダウンロードしAlphaFold2に使用します。

わかりやすい設定と結果の閲覧。（本解析では解析時間約30秒）



AlphaFold2設定画面

先ほど作成した配列データを入力します。

カスタムテンプレート構造を指定したい場合入力します。

カスタムMSAを指定したい場合入力します。
入力しない場合は、適切なものを自動的に生成できます。

AMBER分子力場を使用した構造緩和を行うオプション。
側鎖が重要な場合は、このオプションを有効にすることをお
勧めします。

使用するモデル タイプを選択できます。

「pdb70」オプションを使用すると、pdb70データベースの
類似構造が使用されます。

使用する MSA データベースを選択します。
デフォルトのmmseqs2_uniref_env が最良の結果を
生成する傾向があります。

AlphaFold2の設定画面①



AlphaFold2設定画面

AlphaFold2の設定画面②

MSAのペアリングを制御します。

リサイクルステップ（出力を入力として受け取り、予測を構
築する処理の回数）の数が増えると、ほとんどの場合、予
測精度が向上します。

許容値が指定された値を下回ると、リサイクルは終了し
ます。

入力MSAとして使用するシーケンスをランダムにサンプリ
ングされるアンサンブルの数が多いほど、（特にMSAが非
常に大きい場合に）予測の精度が高まります。

予測された構造が不明な場合に、構造空間をサンプリン
グするのに最適な方法です。

左の例（膜貫通タンパク質）の予測では、正しいフォールディングを得るために
12を超えるリサイクルステップが必要です。Credit: Dr. Sergey Ovchinnikov



AlphaFold2結果

予測された構造が視覚化されます。
サイドパネルから表示を変更することも可能です。

5つの異なる構造を予測結果。平均pLDDT
によってランク付けされます。複数の配列を入力
した場合はChange Proteinから切り替えます。



predicted Local Distance Difference Test (pLDDT)

pLDDT は残基ごとの信頼性指標です。値が高いほど予測される残基の位置の
信頼性が高くなります。

左上図の予測：
• ほとんどの残基の pLDDT スコアが高い
• 値の低い領域は主にタンパク質の末端付近に集中

→ 保存状態があまりよくない
• 中央に突き出ていて、構造内のパターンから外れている小さなセクション

→ 変異が原因である可能性

左下図：血小板の形成に関与する膜タンパク質であるヒトGP1BAの予測構造

• VWF-A1結合ドメインと膜貫通ドメインを正しく予測(青) 

• 2 つのドメイン間のリンカーとして機能する無秩序領域には、正確
な位置が可変であるため、低いpLDDT値

→場合によっては、低いpLDDT値が必ずしも不正確な領域を意味す
るわけではない

Credits for diagram on the left

https://cardioimmunologyhl.com/524-2/bs-new/


Predicted Aligned Error (PAE)

上図
イヌザメの 5-ヒドロキシトリプタミン受容体 2A ( A0A401SYI1 ) の予測構造に
ついて PAE によって強調表示された最初のドメイン。

計算された二つの残基間の相対的な位置の誤差を2Dプロットにしたもの。

相対的な位置関係の精度を確認することやドメインごとの柔軟性の指標とし
ても利用できます。（値が低いほど信頼性高）

下図
イヌザメの 5-ヒドロキシトリプタミン受容体 2A ( A0A401SYI1 ) の予測構造に
おいて PAE によって強調表示された 2 番目のドメイン。

*Neurosnap Platformの現在のバージョンではカラーリングが異なります。



お問い合わせ先：フィルジェン株式会社

TEL 052-624-4388 (9:00～17：00）

FAX 052-624-4389
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