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新規のデータ登録サイトについて

　上述の新規データ登録サイト公開を受けて、RCSB PDB と PDBj は、

2015 年 1 月 27 日以降、 X 線結晶構造に対しては、従来の登録ツール

ADIT での登録受付を終了し、wwPDB の新規登録ツールからのみ、登

録を受け付ける予定です。 すでに X 線結晶構造の登録を ADIT で開始さ

れ、中断されている場合、 登録途中のセッションは、2015 年 7 月 19

日までに ADIT での登録を完了させて下さい。

　X 線以外の実験手法で解析された構造の登録には、ADIT を引き続き

ご利用頂けます。 NMR や電子顕微鏡法（3DEM）のための登録ツールは、

wwPDB が現在開発を進めています。 

PDBj Mine2 の関係データベース

   

効率も大幅に向上しました。様々な SQL 文の例がヘルプページ 

http://pdbj.org/help/mine2-sql に挙げられていますので、ご参照下さ

い。他の検索サービスと同様、REST API (http://pdbj.org/help/ 

(PostgreSQL 9.3) が PDBj の FTP サイト (ftp://ftp.pdbj.org/mine2/)

からダウンロード可能です。インストールの詳細については、http://

http://pdbj.org/help/mine2-rdb-local-install をご覧下さい。

rest-interface を参照 ) もご利用になれます。さらに、PDBj Mine2 

RDB をローカル環境にインストールして利用することもできます。

毎週更新される差分ファイルとともに Mine2 RDB のダンプファイル 

News

   

ADIT での X 線結晶構造の登録終了について

　wwPDB では、例年行われる国際諮問会議を 2014 年 10 月 10 日に

英国 EBI にて開催いたしました。会議では、特に、これまでに開発して

きた新規のデータ登録サイトに関するレビューが行われ、既に多くの X

線結晶構造の登録作業が各 wwPDB のメンバーサイトにおいて順調にな

されていることから、2015 年から正式な登録サイトとして運営される

こととなりました。

　X 線 結 晶 構 造 の 登 録 に つ い て は、wwPDB の サ イ ト と し て 

http://deposit.wwpdb.org/deposition から登録をしてください。現

在は X 線結晶構造の登録のみに、この新規のデータ登録サイトが使われ

ておりますが、NMR と電子顕微鏡（3DEM）構造についても現在開発中で、

近々公開される予定です。ご期待ください。

　新しい登録システムには以下のような特徴があります。 PDBx/mmCIF

フォーマットを利用することにより、より統一されたデータを作成でき

ます。 登録の前でも後でも、データファイルを差し替えることができま

す。 アノテータと登録者間のコミュニケーション方法がよりよくシステ

ム化され、アノテーション処理も改良されています。 分子の形状データ

や実験データに対して専門家から成る委員会（task force）からの提言

に基づいたチェックが行われます。 より詳細なをお知りになりたい方は

下記 URL とビデオチュートリアルをご覧ください。 

ビデオチュートリアル
http://pdbdep.protein.osaka-u.ac.jp/adit/ja/system_tutorial_j.html

詳しい説明
http://pdbdep.protein.osaka-u.ac.jp/adit/ja/system_info_j.html

図 3: PDB diagram

   PDBj の 検 索 シ ス テ ム PDBj Mine (http://pdbj.org/mine) の 関 係

データベース (RDB) が新しくなり、PDBj Mine2 RDB としてリリース

されました。テーブル設計を全面的に改訂した新バージョンでは、

PDBx/mmCIF 辞書 (http://mmcif.wwpdb.org/) の各カテゴリーに対

応 す る テ ー ブ ル と 全 て の エ ン ト リ ー の 基 本 情 報 を ま と め た 

brief_summary という分かりやすい構造になっています ( テーブルの

定義については http://pdbj.org/mine-rdb-docs を参照 )。この変更に 

より、SQL 文による複雑な問い合せがより書きやすくなったほか、検索
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ランチョンセミナー

wwPDB と PDBj における構造データの登録数推移Data Growth
 ー統計データは wwPDB の web page (http://wwpdb.org/stats.html) でもご覧になれます。
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PDBj での構造データ登録処理積算数wwPDB 全体での構造データ登録総数

*105,097, 2014 年 12 月 17 日図 8：登録数推移グラフ
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Event Report ー PDBj は様々な機会に、ランチョンセミナーや講習会、企画展示を行い、
データベースの具体的な利用法や PDB の最新の活動状況について、ご紹介しています。

第 14 回日本蛋白質科学会年会 - PDBj ランチョンセミナー　　
2014 年 6 月 27 日（金）、ワークピア横浜

※講習会のテキストやセミナー資料は、PDBj Web 
『過去の講習会』ページ
（ http://pdbj.org/info/previous-workshop )
よりご自由にダウンロード頂けます。

The 4th Asia Pacific Protein Association (APPA) Conference
- Poster, talks     2014 年 5 月 17（土）- 20 日（火）、韓国（Jeju）

第 12 回　日韓中バイオインフォマティクストレーニングコース
2014 年 6 月 17 日 ( 火 )-20 日 ( 金 )、韓国（Jeju）

大阪大学いちょう祭　 - 蛋白質立体構造の展示
2014 年 5 月 3 日（土）  大阪大学蛋白研

統合データベース講習会・AJACS 阿波
2014 年 8 月 20 日（水）、徳島大学蔵本キャンパス

第52回生物物理学会年会　－PDBjランチョンセミナー
2014年9月25（木） -27日（土） 、札幌コンベンションセンター

PDBj & 創薬等支援技術基盤プラットフォーム事業・情報拠点
講習会「見てわかるタンパク質 － 生命科学における立体構造データの利用法」
2014 年 10 月 1 日（水） 、東北大学青葉山キャンパス

PDBj & 創薬等支援技術基盤プラットフォーム事業・情報拠点 ランチョンセミナー
“ビッグデータ時代における構造生命科学：ゲノム情報の蛋白質構造による
アノテーション”　　2014 年 10 月 3 日（金）、仙台国際センター

平成 26 年度日本結晶学会年会 -PDBj ランチョンセミナー
2014 年 11 月 3 日（月）、東京大学弥生キャンパス

第 37 回日本分子生物学会年会　データベース展示企画
“使ってみようバイオデータベース - つながるデータ、広がる世界”
2014 年 11 月 25（火）- 27 日（木）、パシフィコ横浜
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加藤 和貴  for MAFFTash
(大阪大学免疫学フロンティア研究センター・特任准教授) 

木下 賢吾  for eF-site
 ( 東北大学大学院情報科学研究科・教授 ) 

輪湖 博 ( 早稲田大学社会科学総合学術院・教授 ) 
                                             

Standley, M.Daron 
( 京都大学ウイルス研究所・教授 ) 
for SeqNavi, StructNavi, SeSAW and ASH

伊藤 暢聡 (東京医科歯科大学大学院・教授)

猿渡 茂（北里大学理学部・准教授） for ProMode




