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1. 概要 

 
本アプリケーションは、ユーザーが持っている遺伝子領域の塩基配列のマルチ FASTA形

式のデータセットについてローカルでより簡単にコドン組成を計算することができること
を目的として作成されました。GUI で操作ができ、計算結果を表形式（CSV 形式）で簡単
に取得することができます。 
 

2. 動作環境 

 
 ダウンロードしたファイル「CUG.jar（Codon Usage Generator）」は、コドン組成を計
算する GUI アプリケーションプログラムです。 
本アプリケーションは、簡単に使用できることを目的としております。よって、お使い

の PC のOS に関係なく動作しますが、Javaで開発しておりますので、Java 実行環境であ
る JRE(Java Runtime Environment)(≧Version 8)のインストールが必須となります。 
 

3. 基本操作手順 

 
本アプリケーションの操作方法について説明します。まず、簡単な操作の流れを図 1 に

示します。 

 
図 1 コドン組成計算システムの操作の流れ 
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 この操作の流れに沿って操作の説明を行っていきます。 
 

3.1 起動と終了 

 
図 2 任意のフォルダにダウンロードした CUG.jar 

 
図 2は任意のフォルダに CUG.jar をダウンロードした画面です。この CUG.jar を

ダブルクリックするとコドン組成計算アプリケーションが起動します。 

 

図 3 システム起動後の画面 
 

図 3はシステム起動直後の画面です。 
終了する場合は、ウインドウの閉じるボタンをクリックします。 

  



 
3.2 入力ファイルの選択 

 
 入力ファイルを選択する時は「ファイル選択」ボタンをクリックします。 

 

図 4 ファイル選択のダイアログ 
 

 図 4 は「ファイル選択ボタンをクリックすると図 3の画面に表示されるファイル選
択を行うダイアログです。このダイアログを用いてファイル選択を行います。 
注意：本アプリケーションは遺伝子領域の塩基配列のマルチ fasta 形式のファイルのみ
を入力ファイルとして想定しています。どのような拡張子（.txt, .ffn, .fasta など）も読
み込み可能です。 
 
3.3 計算結果の表示 

 
図 4 のようにファイルを選択したら、ダイアログの右下にある「開く」ボタンをク

リックします。そうすると計算が始まり、計算結果がタブ形式で表示されます。計算結
果を表示するタブは「All Codon」と「Codon Table」の二つがあります。 



 
図 5 タブ「All Codon」における計算結果の出力画面 

 
図 5で画面に表示されているのは「All Codon」というタブで、このタブでは、入力

中の全てのコドンに対する計算結果が表形式で表示されます。表示される項目は、
「Count」、「percent」、「per thousand」、「RF」、「RSCU」の５項目です。各項目につい
ては、第 4 章で説明します。 
次に、「Codon Table」に切り替えると図 6の画面になります。 

 
図 6 タブ「Codon Table」における計算結果の出力画面 
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図 6は、タブを「Codon Table」に切り替えた時に表示される画面です。この画面で

は、計算結果をコドン表で見ることが出来ます。表示される値の項目は、コドン表上部
に位置している図 6 の赤枠が示している「計算項目切替ボタン」（「Count」、「percent」、
「per thousand」、「RF」、「RFCU」）を押して表示する項目を切り替えます。 

 
3.4 ファイルへ保存 
 
 本システムでは、以下の三種類の出力をファイルに保存することが出来ます。 
① 全コドンに対する計算結果 
② 遺伝子毎の計算結果 
③ コドン表に出力した計算結果 
必要に応じて各結果をファイルに保存してください。 
 

3.4.1 「All Codon」でのファイル保存 
 

 
図 7 「All Codon」における保存ボタン 

 
 図 7 の赤枠部分は「All Codon」におけるファイルへの保存ボタンです。このタ
ブでは、「①全コドンに対する計算結果」と「②遺伝子毎の計算結果」をファイル
に保存することが出来ます。 
 「①全コドンに対する計算結果」をファイルに保存したい場合は、「ファイルに
保存」ボタンをクリックします。 

保存ボタン 



 
図 8 ファイル保存ダイアログ 

 
図 8は「ファイルに保存」ボタンをクリックすると表示されるダイアログです。

このダイアログで保存する場所とファイル名を決めて保存ボタンをクリックする
と保存が完了します。出力ファイルはカンマ区切りとなっています。 
注：ファイル名は拡張子もつけて下さい。デフォルトでは「test.csv」となってい

ます。 
図 9は全コドンに対する計算結果を保存したファイルの例です。 

 

図 9 全コドンに対する計算結果を保存した csvファイルの例 



 
 続いて、「②遺伝子毎の計算結果」をファイルに保存したい場合は、「ファイルに
保存」の右側にある「遺伝子毎の結果をファイルに保存」ボタンをクリックします。
その際、右側にあるラジオボタンで保存するファイルに出力する計算項目の値を
切り替えることが出来ます。（デフォルトでは「Count」が選択された状態となっ
ています。）「遺伝子毎の結果をファイルに保存」ボタンをクリックして以降の操作
は、「①全コドンに対する計算結果」をファイルに保存する時と同様です。出てき
たダイアログで保存する場所と保存するファイル名を決めて、保存ボタンをクリ
ックします。 
 図 10 は、出力する値に「Count」を選択して、遺伝子毎の計算結果を保存した
ファイルの例です。 

 

図 10 遺伝子毎の計算結果が保存された csvファイル 
 

3.4.2 「Codon Table」でのファイル保存 
 

 
図 11 「Codon Table」における保存ボタン 

 
 図 11 の赤枠部分は、「Codon Table」における保存ボタンです。このタブでは、
「③コドン表に出力した計算結果」をファイルに保存できます。「ファイルに保存」

保存ボタン 



ボタンをクリックすることで、ダイアログが出てきて、保存する場所と保存するフ
ァイル名を決めて、ファイルに保存します。 
図 12は、出力する値に「Count」を選択して、コドン表に出力した計算結果を

保存したファイルの例です。 

 
図 12 コドン表に出力した計算結果が保存された csvファイル 

  



4. 一括処理についての操作手順 

CUG ではコドン組成を計算したい遺伝子領域の塩基配列のマルチ fasta 形式ファイル
があるフォルダを指定すると、そのフォルダ内にある全てのマルチ fasta 形式ファイルにつ
いてコドン組成を計算することが可能です。まず、簡単な操作の流れを図 13 に示します。 

 
図 13 一斉処理についての操作手順 

 
この操作の流れに沿って操作の説明を行っていきます。なお、起動と終了に関しては「3.1 

起動と終了」を参照してください。 
 

4.1 入力フォルダの選択 

初めに、図 3の画面で「フォルダ内一括処理」ボタンをクリックします。 

 
図 14 「フォルダ内一括処理」ボタンクリック時の画面 
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 図 14 は「フォルダ内一括処理」ボタンをクリックした時の画面です。まずは、
1 番目の指示に従い、コドン組成を計算したマルチ FASTA 形式ファイルがある
フォルダを選択します。「フォルダ選択」ボタンをクリックしてください。 

 
図 15 フォルダ選択ダイアログ 

 
 図 15 は「フォルダ選択」をクリックした際に出てくるフォルダ選択のダイア
ログボックスです。ここで任意のフォルダを選択すると図 16 の赤枠部分のよう
に選択されたフォルダが入力されます。 

 

図 16 入力フォルダ選択後の画面 
  



4.2 出力フォルダの選択 

次に、2 番目の指示に従い、出力ファイルを保存するフォルダを選択します。
入力フォルダと同様に「フォルダ選択」ボタンをクリックします。今回は、新し
いフォルダ「test_result」を作成し、その中に結果を出力します。新しいフォルダ
を作成する際には、図 17 の画面にある赤枠のボタンをクリックします。 

 
図 17 出力フォルダ選択ダイアログ 

 
 フォルダを選択すると図 18のように出力フォルダが入力されます。 
 

 
図 18 出力フォルダ選択後の画面 

 

新規フォルダ作成ボタン 



4.3 出力ファイルの種類選択 

最後に、3番目の指示に従い、出力するファイルの種類を選択します。図 19の
赤枠部分のコンボボックスから必要なファイルを選択し、「決定」ボタンをクリッ
クすると一括処理が実行されます。 

 
図 19 ファイルの種類選択 

 
一括処理が実行されると図 20 のように指定したフォルダにファイルが出力さ

れます。 

 
図 20 出力されたファイル群 

 



5. 計算項目について 

① 「Count」 
「Count」は、対象のコドンの塩基配列中における個数を表しています。 

 
② 「percent」、「per thousand」 

「percent」、「per thousand」は、それぞれ対象のコドンの塩基配列中における割合を
百分率と千分率で表したものです。 
 

③ 「RF」[1][2] 
「RF」は、「相対コドン頻度（relative codon frequency）」の略称です。同義コドン

中の、対象のコドンの割合を表します。 
ある a番目のアミノ酸の縮重が 𝑑𝑑𝑎𝑎 であるとします。このとき、同義コドン中の c

番目のコドンの数を 𝑛𝑛𝑎𝑎𝑎𝑎 と表します。また、𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎 を a 番目のアミノ酸における c 
番目のコドンの RF の値とします。𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎 は以下のように算出されます。 

𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎  =  
𝑛𝑛𝑎𝑎𝑎𝑎

∑ 𝑛𝑛𝑎𝑎𝑎𝑎
𝑑𝑑𝑎𝑎
𝑐𝑐=1

 

 
 

全ての同義コドンが同頻度で、使用されている場合は以下のようになります。 

𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎  =  
1
𝑑𝑑𝑎𝑎

 

また、同義コドンが 1つしか使用されていない場合は、𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎 は最大値 1 をとります。 
 
④ 「RSCU」[1][2] 

「RSCU」は、「相対同義コドン使用（relative synonymous codon usage）」の略称で
す。同義コドン中の対象コドンの使用頻度の偏りを表します。 
𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎 を a 番目のアミノ酸における c 番目のコドンの RSCU の値とします。

𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎 は以下のように算出されます。 

𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎 =
𝑛𝑛𝑎𝑎𝑎𝑎

(1 𝑑𝑑𝑎𝑎⁄ )∑ 𝑛𝑛𝑎𝑎𝑎𝑎
𝑑𝑑𝑎𝑎
𝑐𝑐=1

= 𝑑𝑑𝑎𝑎𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎 

全ての同義コドンが同頻度で、使用されている場合は以下のようになります。 

𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎 = 𝑑𝑑𝑎𝑎
1
𝑑𝑑𝑎𝑎

= 1 

また、同義コドンが 1つしか使用されていない場合は、𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑅𝑎𝑎𝑎𝑎 は最大値 𝑑𝑑𝑎𝑎 を
とります。 
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