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tRNA遺伝子の網羅的特徴把握を目標に、公開されている原核生物の6,024の完全長ゲノム、67,053のドラフトゲノム、876のウイルス・ファージ、121の葉緑
体、12の真核生物、ならびに221のメタゲノム配列を対象に網羅的な探索を行い、約417万件のtRNA遺伝を公開している。tRNA遺伝子検索を可能な限り完全にするため
、3種の予測プログラム（tRNAscan-SE, Aragorn, tRNAfinder）を併用して検索を行い、予測領域が一致しない場合、シニア世代のtRNA研究者がマニュアルにて精査を
行い、その判定結果も登録している。ゲノムの登録数の増加に伴い、蓄積したtRNAの精査情報やtRNA研究者のマニュアル精査の際のチェックポイントを組み込んだtRNA
判定システムを構築し、更新作業の効率化も図っている。
本DBは世界最大規模の登録件数で、信頼性の高いDBであり、tRNAの分子生物学的な研究や微生物の進化を研究するための新規情報と解析手法を提供している。
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概要
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我々がtRNA遺伝子の網羅的把握を目標として開発・公
開しているDB．約417万件登録されている
(Data Version 11.0. 2018/1/9 更新. 現在更新中)

tRNADB-CEのデータ構築方法更新
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■ エキスパートによる精査の流れ

http://trna.ie.niigata-u.ac.jp

データベース機能概要

精査の結果の発表と議論の過程を，院生を
含む若手研究者が参加して行うことで，知識
継承の場となっている．シニア世代も，若手
と議論を深め，計算機やDBを使う技術が向

上し，自らの関心事項を最新のデータを活用
した研究も可能になる．

・大学院生と共同で，tRNADB-CEとtRNA専門家
の知見を取り入れ組み合わせることで，マニュア
ルチェック結果と80%以上一致する精度の高いシ
ステムの構築を行った．

・tRNADB-CEの機能の一つとして公開することで
より網羅性の高いデータベースの実現を目指す

専門家の知識を組み込んだ予測システムの開発
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