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■ X線結晶解析や核磁気共鳴(NMR)法を使って蛋白質の構造が
決定された場合、35個以上のソフトウェアの出力ファイルから、
統計情報を抽出できます

> REFMAC, PHENIX, BUSTER-TNTを含みます

■ 行った実験と実験モデルに関する詳細な特徴を整理します

■ 複数のMTZファイルの変換に対応しています

■ 構造の検証や登録にすぐに利用できる、完全なPDBx/mCIF
ファイルを作成します

■ 複数の構造を容易に登録できます。同じ登録者情報のテンプ
レートを使用して、関連構造のファイルを作成します

■ pdb-extract.wwpdb.org からオンラインツールを利用するか、スタンド
アロン版のプログラムをダウンロードしてください    

構造因子データファイルを変換しますSF-Tool 
sf-tool.wwpdb.org ■ 構造因子ファイルを、異なるフォーマット間で簡単に変換し

ます (mmCIF, MTZ, CNS/CNX, XPLOR, SHELX, TNT, 
HKL2000, SCALEPACK, D*Trek, SAINT等)

■ 双晶のデータか双晶成分を分離したデータかを確認します  

ご質問やご意見などは、deposit@deposit.rcsb.org まで、
英語でご連絡ください。

PDBデータの検証と登録のた
めのツール




