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○ tRNAデータベース“tRNADB-CE”の特徴 

・ これまでに 約 17 万件の tRNA 遺伝子を収録した、世界的にもっとも精度の高い tRNA 遺伝子デ

ータベースです。 

・ バクテリアの 737 の完全長ゲノムや 616 のドラフトゲノム、約 1700 万の環境由来 DNA 配列を

対象に、tRNA 遺伝子の網羅的な探索を行って構築しました。 

・ 古細菌ゲノム tRNA 遺伝子データベース SPLITSdb （http://splits.iab.keio.ac.jp/splitsdb/） と連

携し、151 のウイルス・ファージゲノムについても tRNA 遺伝子の探索を行っています。 

・ tRNA 遺伝子の探索には 3 種の予測プログラム（tRNAScan-SE, Aragorn, tRNAfinder）を併用し、

予測結果が一致しない場合にはエキスパートによる精査（キュレーション）を行っています。 

・ 生物種ごとにコドン使用頻度と tRNA 遺伝子数との関係を閲覧することができ、メジャー

isoaccepting tRNA が解読するコドン(適合コドン)やマイナーtRNA が解読するコドン（不適合コ

ドン）が調べられます。 

・ インターネットを最大限に活用して自宅にいながらにして研究に参加できる「遠隔研究実施シス

テム」を構築・利用しています。 

○ 今後の予定 

・ メタゲノムから見いだされる新規(奇)な tRNA 遺伝子の発見・追加 、植物ゲノム（イネ）につ

いて、tRNA 遺伝子に関するデータの拡充を進めていきます。 

・ 若手研究者が情報科学的な手法によって網羅的な探索を行い、実験系のシニア世代研究者がこれ

を精査することで、エキスパートのもつ高度な専門知識を次世代に継承することをめざします。 

○ ご質問やご意見はこちらまで  trna@nagahama-i-bio.ac.jp  
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○ tRNAデータベース“tRNADB-CE”とは 

エキスパートが精査を加えた世界的にもっ

とも精度の高い tRNA 遺伝子データベース

で、シニア世代研究者の専門知識の活用と次

世代への知識継承のひとつのモデルケース

として長浜バイオ大学で行っている取り組

みの産物です。具体的には、既存の複数の

tRNA 遺伝子検索プログラムを用いて塩基配

列の解読されたほぼすべての原核生物ゲノ

ムから tRNA 遺伝子の網羅的検索を行い、プ

ログラム間で相違のあるケースではエキス

パートがマニュアルにより精査しています。 

エキスパートがキュレートした tRNAデータベース 

(http://trna.nagahama-i-bio.ac.jp) 
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