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本日の内容	

•  PDBjと二次データベース	
•  PDBファイルの原子座標とアミノ酸配列	
•  PDBファイルとBioUnit	
•  ヒトの遺伝子と立体構造情報	
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PDB	(RCSB,	PDBe,	PDBj)と二次DB	

•  13万以上の立体構造エントリ	
•  膨大な情報を整理・組織化した二次データベースの必要性	3	



eF-site	
•  PDBに含まれる全ての立体構造

の分子表面と静電ポテンシャル
の二次データベース	

•  分子表面はタンパク質のサブユ
ニットごとと複合体について計算	

•  複数のモデルがある構造につい
ては全てのモデルについて計算	

Kinoshita,	K.,	and	Nakamura,	H.	2004.	eF-site	
and	PDBjViewer:	database	and	viewer	for	
protein	funcPonal	sites.	BioinformaPcs	20:	
1329-1330.	

hRp://service.pdbj.org/eF-site/	
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PiSITE	
•  PDBに含まれるタンパク質

間相互作用面のデータ
ベース	

•  ホモログの複合体構造を
統合して相互作用面を同
定	

•  インタラクティブなビューア	

hRp://pisite.hgc.jp/index.html	

PiSite:	a	database	of	protein	interacPon	sites	using	mulPple	
binding	states	in	the	PDB,		
Miho	Higurashi,	Takashi	Ishida	and	Kengo	Kinoshita,	Nucleic	Acids	
Research	2009	37(Database	issue):D360-D364	
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本日の内容	

•  PDBjと二次データベース	
•  PDBファイルの原子座標とアミノ酸配列	
•  PDBファイルとBioUnit	
•  ヒトの遺伝子と立体構造情報	
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ゲノム上の一塩基変異の	
立体構造へのマッピング	

Variant	
Call	

Format	
(VCF)	

Genome	
Sequencing	

List	of	SNVs	 AnnotaPon	

Variants	on	3D	structures	

SelecPon	of	SNVs	by	structure	



立体構造データの実体	

タンパク質の３次元構造のデータベース	

ヘッダ	

行の内容	

生物種・組織・細胞	

実験手法	

アミノ酸配列	

原子の座標	

PDBフォーマット	
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ATOM行	

原子番号(7-11)	
原子のタイプ(13-16)	

残基名(18-20)	

チェインID(22)	
Ｘ座標	
(31-38)	

Ｙ座標	
(39-46)	

Ｚ座標	
(47-54)	

残基番号(23-26)	

座標の単位はÅ	

固定長フォーマット	 9	



PDBにおけるアミノ酸配列	

•  SEQRES：構造解析したタンパク質の配列（番号なし）	

	
•  ATOM：原子座標	
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SEQRESとATOMの配列の違い	

MAKGQSLQDPFLNALRRERVPVSIYLVNGIKLQGQIE	

-----SLQDPFLNALRRERVPVSIYLVNGIKLQGQIE	

SEQRES	

ATOM	

SFDQFVILLKNTVSQMVYKHAISTVVPSRPVSHHS	

SFDQFVILLK-TVSQMVYKHAISTVVPSRPVSH--	

SEQRES	

ATOM	

N	

C	

PDB	4PNO	

+2	
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天然変性領域	

安定な構造を取らない	



残基番号の不確かさ	

PDB		4UP5	

...EASAVWACDLCLKTKEGSGSGSGSVYVFTTHLANT...	

...EASAVWACDLC-------------VYVFTTHLANT...	

SEQRES	

ATOM	

382	 1235	

Linker	
B-cell	CLL/
lymphoma	9-
like	protein	
(Q86UU0)	

Pygopus	
homolog	2	
PDH	domain	
(Q9BRQ0)	+853	

12	PDBはUniProtの配列を参照としている	



残基番号の不確かさ	

...IYYANSDLYSSALKRKTGVNGSENIHTVILD...	

...IYYANSDLY-------------ENIHTVILD...	

552	 637	

SEQRES	

ATOM	

Rat	presKn	STAS	domain	
(Q9EPH0)	

Residues	564-636	(variable	
loop)	are	deleted,	GlySer	are	
inserted	between	posiPon	
563	and	637.		

13	残基番号は構造よりもUniProtの配列を参照する	



PDBMLによる改善	
PDBx:atom_site	:	ATOM行に対応	

auth	:	元のPDBファイルの情報	

label	:	新しく振り直した情報	

382	

1235	

57	

71	

...EASAVWACDLCLKTKEGSGSGSGSVYVFTTHLANT...	

...EASAVWACDLC-------------VYVFTTHLANT...	
SEQRES	
ATOM	

+853	

+14	

auth	:	元のPDBファイルの情報	

label	:	新しく振り直した情報	

13残基	
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PDBMLにおけるSEQRES	

PDBx:enPty_poly_seq	
　3文字表記でアミノ酸を１個ずつ記述	
　番号付けされている	
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PDBMLの1文字表記での配列	

PDBx:pdbx_seq_one_leRer_code	
　１文字表記のアミノ酸配列	
　20種の標準アミノ酸以外は3文字表記で表し”（）”で囲う	
	
PDBx:pdbx_seq_one_leRer_code_can	
　１文字表記のアミノ酸配列	
　非標準アミノ酸を修飾前の標準アミノ酸に直してある	
　　（can	=	canonical）	
　例：MSE（セレノメチオニン）→M	
　　　　単純に”X”で置換するよりもUniProt等の配列と比較しやすい	
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複数残基に対応するone_leRer_code_can	

<PDBx:pdbx_seq_one_letter_code>...DLVSHV(CFY)HRPFTKYP	

<PDBx:pdbx_seq_one_letter_code_can>...DLVSHVFCYGHRPFTKYP	

2ZMU:	Kusabira-Orange	(MKO),	Orange-EmiVng	GFP-like	Protein	

63:VAL:63	

68:HIS:65	
66:CFY:64	

CFY:	CHROMOPHORE	(PHE-CYS-TYR-GLY)	
元のタンパク質の4残基に
相当する部分を1つの
chromophoreに置換	

auth_seq_id:auth_comp_id:label_comp_id	 17	



本日の内容	

•  PDBjと二次データベース	
•  PDBファイルの原子座標とアミノ酸配列	
•  PDBファイルとBioUnit	
•  ヒトの遺伝子と立体構造情報	
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PDBエントリとBioUnitの構造	

19	

PDB	2r9r:	Shaker	family	voltage	dependent	potassium	channel	
(kv1.2-kv2.1	paddle	chimera	channel)	

Extracellular	

90°	

Biological	Unit	 PDB	entry	

×４	

生物学的に機能する複合体は	
PDBエントリの全体または一部を	
対象操作によってできる	



BioUnit	とPDBエントリ	

(1)	Entry	=	BioUnit	 (2)	BioUnit	<	Entry	

(3)	Entry	<	BioUnit	 (4)	Entry	=	BioUnit	

Subunit	 Symmetry	models	 NMR	models	

相互作用面	 相互作用面	

クリスタル
コンタクト	

相互作用面	

BioUnitファイルはPDBにより別途提供されている	



複数のBioUnit定義	
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細胞膜ドメイン＋	
細胞内ドメイン	

細胞内ドメイン	

（細胞膜ドメイン＋細胞内ドメイン）×２	



BioUnitファイルの数とPDBエントリ数	
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ExAC	(Exome	AggregaPon	ConsorPum)の変異の構造情報	

Class	 #Variants	
All	SNVs	 9,362,318	
Nonsynonymous	 3,117,001	
With	PDB	structure	(Seq.	ID	50%)	 792,815	
			Singleton	 449,185	
			Doubleton	 119,802	
			0.00002	<=	AF	<	0.001	 206,619	
			0.001	<=	AF	<	0.01	 11,576	
			0.01	<=	AF	<	0.05	 2,424	
			0.05	<=	AF		 3,209	
			Completely	buried	 53,758	
			Interface	 17,301	

AF:	Allele	Frequency	



ヒトの遺伝子のうちPDB構造のあるものの割合	
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多数の構造が解析されているタンパク質	
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P53領域	
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上段：NGSによる個人ゲノム解析結果	
中断：PDBにある立体構造	
下段：遺伝子領域と翻訳	



まとめ	

•  PDBの立体構造情報を整理・組織化して二次データ
ベースができる	

•  PDBファイルはUniProtを配列の参照データベースと
しているため、残基番号と構造の不一致が見られる	

•  PDBMLやmmCIFといった新しいフォーマットでは構
造ファイル内部での整合性がとれている	

•  生物学的に機能する複合体はPDBエントリではなく
BioUnitとして提供されている場合がある。	

•  ヒトのタンパク質のうち構造決定されたものは一部
であるが、重要なタンパク質は多数の構造がある	
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