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EVENT
■ サイエンスアゴラ 2012 
（2012 年 11 月 10 日（土）･11 日（日）、日本科学未来館（東京））

＊サイエンスアゴラで紹介したコンテンツ

■ 第 35 回日本分子生物学会年会･特別企画展示
ーバイオデータベースコーナーー
 （2012 年 12 月 11 日（火）‐14 日（金）、マリンメッセ福岡）

図 3：サイエンスアゴラでの風景

　　図 4：分子生物学会展示会場
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になります。現在約 300 の項目(カテゴリ)が定義されていますが、その中には低分子化合物や外部データベース

への参照も含まれているため、PDB のデータと他のデータベースとの連携も容易になります。第三の利点とし

て、人間と計算機の両方に取って読みやすいということが挙げられます。文法は厳密なのですが、見かけは従

来のフラットファイルに近い感覚で扱えます。特に PDBML にみられる XML のタグに相当するものが非常に簡

潔になっているので、メタデータに煩わされることなく、データを読み解くことが比較的容易です。 
では、PDBx(mmCIF)の欠点は何でしょうか？やはり、現在使われている多くのプログラムが対応していない

ことが一番に挙げられるでしょう。しかし、いくつかのメジャーなプログラムの中にはすでに PDBx(mmCIF)
への対応が完了しているものもあります (Jmol、OpenRasMol、Chimera、CCP4、Phenix など)。プログラマ

にとっては、これまで書き溜めたプログラムを多少書き直す必要があることも面倒な問題です。しかし、メジ

ャーなプログラミング言語(C/C++、Python、Java、Perl など)では、すでに PDBx(mmCIF)のパーサライブラ

リが用意されていますので、これらを使えばかなりの手間は軽減できるでしょう。 
 
これから PDBx/mmCIF を勉強される方のためにいくつかのリソースを紹介します。  
(1) http://mmcif.pdb.org PDBx 辞書、mmCIF に関するあらゆる情報が得られます。 
(2) http://pdbj.org/workshop/20120207/ito.pdf PDBj 講習会の資料。PDB、mmCIF、PDBML の違い、読み解

き方を詳しく解説しています。 
 

 
毎年お台場で開催されている科学技術振興機構主催の一般向け科学イベン

ト『サイエンスアゴラ』に初参加しました。来場者の皆さまに分子の形を 3D
画像で見ていただき、形（構造）の情報が何の役に立つのかを分かりやすく

紹介しました。 
 

 
第 35 回日本分子生物学会年会にて、JST-NBDC 主催の特別企画『バイオ

データベースコーナー』に参加しました。展示ブースでは、PDBj のウェブサ

ービスの利用法や、新しい開発の取組みを紹介しました。 
 

■PDBj 講習会@東京農工大
（2013 年 3 月 7 日（木）、東京農工大小金井キャンパス）
 

PDBj では、毎年違った地域で、web サービスの紹介やその使い方を、

PC を使いながら具体的に学んで頂くワークショップを主催しています。

2013 年 3 月 7 日、東京農工大小金井キャンパスにて、初心者から中級

者レベルのユーザーを対象とした講習会を開催しました。 
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図 5：PDBj 講習会の様子
 
※講習会テキストやセミナー資料は、PDBj web の『過去の講習会』ページより 
ダウンロード出来ます。 
 






