
H26 年度 講習会要旨 

『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』 

 

 

1. PDBデータの検索・見方 （講師；工藤高裕、大阪大学蛋白質研究所） 

 

PDBjでは PDBデータを検索するためのウェブインタフェース「PDBj Mine」を提供してい

ます。このインタフェースは大元となる PDBデータファイルの内容を関係データベースに

取り込み、ウェブ経由で PDBデータを検索できるようにしたものです。PDBj Mineではキー

ワードで検索できるだけではなく、公開日、著者名、生物種、鎖のタイプや長さ、含まれ

るリガンドなど様々な条件で結果を絞り込むこともできます。各 PDBエントリーの情報ペ

ージには、よく参照される情報を構造、機能などのカテゴリごとに分類して表示していま

す。また分子をマウス等で対話的に操作することができる分子ビューアを埋め込んだイン

タフェースも用意しています。本講習会ではこの PDBj Mineを使った検索と結果の閲覧に

ついて紹介と演習を行います。 

 

2. 新しい PDBデータの読み解き方 （講師；金城 玲、大阪大学蛋白質研究所） 

 

構造解析技術の進歩や構造生物学の生命科学への浸透に伴って、より詳細な実験データ、

より巨大な分子の構造、より多彩な生物学情報との関連付 け、などが重要性を増していま

す。1970年代から使われてきた伝統的な「PDBフォーマット」の部分的な改訂でこれらに

対応するのは困難になってきたため、wwPDBでは従来の「PDBフォーマット」に代えて、

「PDBx/mmCIF」をもっとも基本的なデータフォーマットとすることにしました。この講 習

では、PDBx/mmCIFの基本的な文法構造、主要なデータカテゴリーを解説し、この新しいフ

ォーマットをどのように読み解き、利用するかについて、 簡単な練習問題とともに解説し

ます。 

 

3. HOMCOSサーバを用いた複合体立体構造の検索とモデリング 

 （講師；川端 猛、大阪大学蛋白質研究所） 

 

一つのタンパク質だけの単体の立体構造を眺めていても、その機能についてわかること

には限界があります。しかし、他の分子がそのタンパク質に結合している状態の立体構造

からは、相互作用部位やその結合機構など、その分子の機能の理解につながる有用な生物

学的な知見を得ることができます。我々が開発した HOMCOS (http://homcos.pdbj.org)は、

こうした複合体立体構造を PDBから検索し、さらにそれを鋳型として、複合体のホモロジ

ー・モデリングを行うサーバです。タンパク質―タンパク質複合体、核酸―タンパク質複

合体、化合物―タンパク質複合体を扱うことができます。演習では、問い合わせアミノ酸

配列からの複合体の検索とモデリングを実際に行っていただきます。 

http://homcos.pdbj.org/

