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概要 

 タンパク質を含む生体分子の立体構造データは、

それを構成する原子の位置座標の集合であり、原子

タイプなどのラベルが付随した点群とみなせる。立

体構造決定を伴う構造生物学論文は、著者が機能的

に重要とみなした部分構造について生物学的な解釈

を与えることが多い。すなわち、構造生物学は、構

造を表現した点群の部分集合を選択する「マスク」

と、その部分に対する「キャプション」を与える学

問分野であるとみなせる。しかし、これまでテキス

ト記述と立体構造データを紐づける仕組みは提案さ

れていない。そこで、我々は PDB-descriptome プロ

ジェクトと称し、分子立体構造データに対してテキ

スト記述を体系的に紐づける仕組み、および、それ

に基づいた構造–記述ペアデータの開発に取り組ん

でいる。今回、典型例として選んだ論文と立体構造

ペアを用い、構造生物学者の視点で可能な限り詳細

なアノテーションデータを作成した結果を報告する。 

 

1 本研究の背景 

構造生物学は、生体分子の三次元構造を明らかに

し、生命現象に対して分子レベルの説明を与えるこ

とを目指す分野である。このため、この分野の論文

は実験的に決定された立体構造データについての記

述を必然的に多く含み、言及されている立体構造を

同時に眺めながらでないと論文内容そのものの読解

が難しい。論文とペアになる立体構造データは

Protein Data Bank（PDB）で公開されている [1]。こ

れは単に分子を構成する原子座標の集合であり、原

子タイプなどのラベルが付随した点群データにすぎ

ない。一方、構造生物学論文は、当該分子の物理化

学的性質だけでなく分子機能や生物学的意義なども

記述することで、この点群データに「意味」を与え

るという重要な役割がある。 

構造生物学テキストの特徴として、記述が機能的

に重要な部位に限局された記述に富むことが挙げら

れる。この意味で、構造生物学は、立体構造のある

部位に対する「キャプション」と、その部位を指定

する「マスク」を与える営みと捉えることができる。 

しかしながら、論文テキストの記述が、どの構造

領域に関する説明を与えているかという対応関係は

これまで明示的にはデータ化されてこなかった。こ

れは、個々の読者が記述と記述対象の対応を個々に

見出す手間が生じるというのみならず、構造生物学

的解釈と立体構造とペアデータとして取り扱うこと

を困難なものにしている。 

本プロジェクトではこの課題を解決することを目

指し、言語による記述データと立体構造データと明

示的に紐づける新規枠組みの開発に取り組んでいる

[2,3]。重要なこととして、本プロジェクトにおいて

は、対象の構造生物学論文からすべての構造への言

及を拾い上げて立体構造データにマッピングし、何

が重要視されるかについて可能な限り二次的なバイ

アスを持ち込まないことを理想形としている 

本論文では、典型例として選んだ論文について、

筆者（佐久間）がアノテーションを行った結果に基

づき、記述を構造とあらわに紐づけることで、どの

ような知見が得られるか報告する。また、今後アノ

テーションを大規模化していくために重視すべき点

を考察する。 

2 本研究の方向性 

構造生物学に縁遠い読者向けの例え話になるが、

立体構造データを見ながら構造生物学論文を読解す

るという行為は、全身骨格模型を見ながら医学書を

読むのと似ていると考えられる。この骨格模型には

個々の骨や関節、もっと微妙で曖昧な領域などに名

称や番号のラベルが貼られており、これをヒントに

することで「モノ」と記述の間で対応を取りながら

医学的な文書を読むことができる。 

しかし、構造生物学分野では骨格模型（＝立体構

造モデル）の部分部分に貼り付けられているべきラ
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ベルが剥がれ、一報の論文という箱に詰められた状

態にある。テキストの記述と「かたち」の対応を理

解するには、剥がれたラベルを適切な位置に貼り直

す必要がある。 

また、仮にヒト骨格だけを扱うのであれば、骨や

領域の名称を網羅した辞書を用意したうえで、オン

トロジー的に知識を蓄積できるだろう。しかし、構

造生物学分野では領域名称も領域定義も揺らぎがち

であるうえ、対象となる生物種も可変である。ヒト

と鳥類と魚類の「骨」に関する統一的辞書をつくる

のは、あまり有効な方向性ではないように思われる。 

こうした状況から、本プロジェクトではあくまで

個々の具体的な立体構造と論文のペアリングを重視

し、横断的な整理は任意の後処理に任せる。特に注

力するのは、テキストで記述される領域名と、その

実体である立体構造データ上の領域という異なるモ

ダリティ間の紐づけをおこなう部分であるi。 

3 前提と目的 

以下では本プロジェクトでのアノテーションにお

ける前提を確認し、そこで頻出する概念に呼称を与

える。 

3.1 前提：論文・構造ペア 

出版された構造生物学論文は少なくとも一つの立

体構造データと紐づいているとする。つまり論文の

ID（たとえば DOI）と PDB 内のエントリ ID（PDB 

ID）のペアがすでに与えられているとする。 

3.2 Entity と Referring Expression 

構造生物学論文のテキストでは、すでに説明した

通り、特定の構造領域を名指しで説明することが多

い。この名指しされる部分構造のことを本研究では、

Structural Biological Entity（SBE)と呼ぶことにする。

SBEは例えば構造全体、ある鎖全体、任意の部分領

域、アミノ酸残基の集合、原子などの階層がありえ

る。実際上は、当該構造を構成する原子の通し番号

（原子 ID）の集合として SBEの定義を表現できる。 

一方、これをテキスト側で言及するための表現を

Structural Biological Referring Expression（SBRE）と呼

ぶことにする。SBRE は分野的に定着した固有名詞

 
i 将来的に、これらの Referring Expression Comprehension

や Referring Expression Segmentation に相当するタスクは

自動化されることが望ましいものの、現時点ではその基

的な名称でも、特定の論文著者が論文中で勝手につ

けたニックネームでも良く、記述としては残基名と

残基番号のペア、また文脈を受けた代名詞や一般的

な名詞・句などがありえる。 

3.3 目的 

本研究の目的は、構造生物学論文から SBRE候補

となる表現を網羅的に抽出し、それらに対応する

SBEの定義を紐づけることである。 

4 手法 

4.1 対象とした論文と立体構造 

本報告では、Toda らによるダイニン・微小管関連

タンパク質複合体の構造決定論文[4]と、そこで報告

されている立体構造（PDBID: 6L4P [5]）をアノテー

ションの対象とした。選定の理由は、論文がオープ

ンアクセス（Creative Commons CC-BY）であること、

および立体構造データが中サイズ程度のタンパク質

2 鎖からなるヘテロダイマー構造であり、試験的な

アノテーションの対象として複雑さが適切であった

ことである。 

4.2 テキスト側アノテーション 

論文誌ウェブサイト上の HTML 版論文からアブ

ストラクト、本文、図のキャプション、表内容をコ

ピーしてプレーンテキスト化した。これを TextAE 

[6]で開き、目視で SBREらしき表現を選択・保存し

た。冒頭から読み進めていき、その時点では実際に

SBEと紐づくかどうか深く問わず表現をピックアッ

プし、SBRE 候補とそのスパンのリストを得た。こ

の時点で同一の SBE を指していると判断できた表

現は同一のラベルを与え、一括して取り扱った。構

造生物学者の視点から有効な SBRE候補が取り尽く

されたと判断できた時点でテキスト側のアノテーシ

ョンを終了した。 

4.3 立体構造側アノテーション 

 上で作成したリスト中の SBRE候補で言及されて

いる SBE の定義を立体構造専用の描画ソフトウェ

アである PyMOL [7]の Selection Syntaxを用いて表現

礎となるデータ自体が存在しないため、まずこれを人手

で作成することを目指している。 
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した。具体的には、テキストのみから定義が推測で

きるもの（たとえば Arg-79のような「残基名＋残基

番号」の表現）は、どの鎖に属する残基か推定し、

残基番号を用いて Selection Syntax を構成した。図表

の読み取りに基づいて SBE 定義を推定する必要が

ある場合は、目視で原文の図（立体構造自体の描画

や図示されたアミノ酸配列）および図中ラベルを読

み取り、Selection Syntax を構成した。 

 いずれの場合も、実際に構成した Selection Syntax

を用いて PyMOLで SBEを可視化し、結果がテキス

トの記述や図と整合していること確認した。今回対

象とした立体構造の領域に割り当てられない SBRE

候補については、SBE定義を与えなかった。 

4.4 後処理 

テキスト・構造アノテーションの結果を統合し、

SBREと SBE定義のペアを作成した。次に SBREご

との SBE 定義に含まれる原子 ID の集合を比較し、

一致した場合は同一の SBEを指示する同義 SBREで

あるとみなしてグループ化した。このグループ内部

にある SBREたちを、同義 SBREのバリエーション

と呼ぶことにする。 

5 結果と考察 

5.1 アノテーション時間 

網羅性と精度を重視したため、テキスト側のアノ

テーションに 10時間程度、構造のアノテーションに

4時間程度を要した。 

5.2 統計的性質 

SBE の出現頻度 

全 SBRE の出現回数の総計は 445 回であり、異

なる SBEは 41個存在したii。同義 SBREグループ、

つまり SBEごとに言及数を数えると、出現数 top 5

までの SBE で約 80%（80.2%）、top10 で約 90%

（89.9%）の言及をカバーしていた（表１）。 

SBRE のバリエーション 

複数回出現する SBE の多くは複数の SBRE に

より言及されていた。固有名詞的な SBRE（たと

えば MTBD や flap）を割り当てられる SBEは言

及回数の割に SBRE のバリエーションが少なか

った。一方、同時に複数の異なる基底的 SBE に

 
ii複数の基底的 SBE からなる複合 SBE も冗長に数えた。 

言及する場合は SBRE のバリエーションが増加

した（表 1）。 

たとえば「two important sites」として言及され

る SBEは、flap および H5に対応する 2 つの頻出

SBEに同時に言及する際に用いられていた。これ

ら flap と H5 は、いずれも LC1 とMTBD の相互

作用界面を定義するという類似の役割を持つが、

アミノ酸配列上は分離した領域である。このため、

これらを役割から総称するには句として言及せ

ざるを得ず、表現が多様化するものと考えられる。 

SBE の出現頻度と大きさ 

頻出の SBE のサイズは概ね 3 種類に分類でき

た（表 1）：（1）数千原子程度のものは鎖単位（今

回はドメイン単位と一致）やそれらの複合構造、

（2）数百原子程度のものは、二次構造数個から

なる小さな部分構造やその複合構造、（3）数十

原子程度のものはアミノ酸残基やそれらの集合

表１：出現回数(#Obs)上位 12の SBEにおける SBREバリエーシ

ョン数(#Var)と原子数(#Atom). 括弧内の数字は出現回数の内訳. 
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に相当する。このような記述の階層性の特徴は、

「構造全体から徐々に詳細にフォーカスし、現

象の原因を局在化していく」という構造生物学

論文の還元主義的な傾向に矛盾しない。 

5.3 統計的性質の解釈 

個々の鎖やドメイン、アミノ酸残基単位という

自明な階層だけでなく、中間的スケールの SBE も

高頻度に言及されることは注目に値する。これは、

鎖・ドメイン・アミノ酸残基といったタンパク質構

造における階層性に対応した分節単位への言及を

採集するだけでは、構造生物学論文中の記述を網羅

的かつ体系的にデータ化するには不十分であること

を示唆している。逆に、このような中間的な SBEが

どのように認識・言及されるに至るか理解できれば、

構造生物学者が無意識的に行っている立体構造の分

節化の仕組みが明らかになり、SBE定義の自動解決

方策の発見につながると期待される。 

5.4 SBE 定義推測の論拠 

すでに述べた通り、出現数 top 5 までの SBEで全

体の言及数の 80%を占めていたが、これらは全て論

文中の図に基づいて SBE 定義を推測する必要があ

った。もし、例えば「残基名+残基番号」形の言及な

ど、テキストのみから SBE定義を推測可能な SBRE

に絞ってアノテーションした場合、今回採取できた

全言及の 20％以下しか得られなかったといえる。 

理想的には、残基単位の SBREに関しては構造デ

ータ中の残基名と ID を用いたパターンマッチング

により、鎖やドメイン単位の SBREは既存の立体構

造・配列の分類に基づいて自動で推測できる可能性

もあるiii。一方、flap や H5に相当する SBEは対象の

論文から定義を読み解くか、その SBE を初めて定

義・言及した論文 [8]まで遡る必要があるiv。 

ここからも、中間的スケールの SBE 定義を高精

度に決定することが高品質の構造–言語ペアデータ

を得るためには重要であることがわかる。今後本プ

ロジェクトを大規模化していくには、論文中の図か

らの直接的な SBE 定義抽出の効率化が強く求めら

れる。 

 
iii これら外部情報が論文の表現と一致する保証はない。 
iv初出の論文図表を読み解く必要性は依然として残る。 
v 原文では、要旨において––It has recently been shown that 

axonemal dynein light chain-1 (LC1) binds to the microtubule-

5.4 言及回数の立体構造へのマッピング 

 今回対象とした論文は「LC1 と MTBD がどのよ

うに相互作用するのか不明」vという疑問の解決が主

題となっている。したがって、LC1 とMTBD の相互

作用界面に言及が集中すると予想される。 

実際に論文中の言及回数を SBE に割り当てると、

界面部分、とくに H5 と flap への言及が集中してい

ることが視覚的に把握できる（図 1）。逆に言えば、

当該論文の著者らはこのような重み付けで立体構造

を「見て」いたのだと考えられる。 

このように構造生物学者が立体構造のどこに注

目してどのような解釈を行うか、系統的かつ大規模

にデータ化できれば、構造生物学という営み自体を

モデル化するための基盤となることが期待される。 

6まとめ 

具体的な構造生物学論文と立体構造データを用

い、構造言及（SBRE）と言及される立体構造上の

実体（SBE）を網羅的に紐づけるアノテーションに

取り組んだ。構造言及と実体のペアデータ作成が、

構造生物学者による注目領域を捉えるために有用で

あることが示唆された。今後は PDB-descriptome プ

ロジェクトの大規模化に向け、アノテーション効率

化手法の検討を進める。□ 

binding domain (MTBD) of OADγ, leading to a decrease in its 

microtubule-binding affinity. However, it remains unclear how 

LC1 interacts with the MTBD and controls the microtubule-

binding affinity of OADγ. ––と課題定義されている。 

図１:SBEへの言及回数の可視化. 

（左）論文中の SBE言及回数に基づいて立体構造データ

（PDBID: 6L4P）を着色したもの. オレンジ色が濃いほど言

及回数が多い.（右）LC1を灰色, MTBDを紫で示した. 言及

が LC1と MTBDの界面に集中していることがわかる. 
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