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１．目的 
「総合科学技術会議分野別推進戦略」や「バイオテクノロジー戦略大綱」では、ゲノム研究・ポストゲノ

ム研究・バイオインフォマティクス（生物情報科学）研究の重要性を指摘している。遺伝子の構造や機能の

確定にはゲノムの塩基配列情報だけでは不完全であり、ゲノム上の各遺伝子から発現するmRNA(cDNA)と
の構造比較が必要である。本研究では、スギ完全長cDNAライブラリーの作製と多数のcDNAの構造解析を

進めるとともに、ポプラ完全長cDNA情報の充実を図り、ポストゲノム時代を迎えた樹木研究の進展に貢献

することを目的とする。 
 

２． 当年度研究成果の概要 

 発達段階の異なるスギの雄花から調製したmRNAを鋳型にして、発現遺伝子の重複が極めて少ないス

ギ完全長cDNAライブラリーを作製した。この完全長cDNAライブラリーは、平均鎖長の比較的長い優れ

た品質を保持している。乾燥、高塩濃度、低温、高温、アブシジン酸や過酸化水素等の各環境ストレス処

理を行ったセイヨウハコヤナギ組織培養体及び野外で生育するセイヨウハコヤナギ成木の各器官から調製

したmRNAを鋳型にし、ポプラ完全長cDNAライブラリーを作製した。この完全長cDNAライブラリーに含

まれる約4万種類の完全長cDNAの末端塩基配列（EST）を解析した。これらのEST情報に既に公表した4,52
2種類のEST情報を合わせてクラスタリングを行い、合計19,841種類の完全長cDNAを収集した。この数値は

ポプラゲノムの概要解読から予測される発現遺伝子の総数の約40%に相当し、樹木のポストゲノム研究の進

展に十分に貢献できるバイオリソースである。 
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５．評価結果の概要 
良質なスギ雄花完全長 cDNA ライブラリーの作製と目標値を遙かに上回るポプラ完全長 cDNA の大規

 



模収集に成功し、予定以上の研究の成果が得られている。今後は、得られた約 20,000種のポプラ完全長

cDNAの EST情報を用い、発現遺伝子の網羅的解析が可能な DNAマイクロアレイの設計を進め、環境

ストレス応答機構等樹木の生命現象の解明に役立てるよう研究計画を変更されたい。本研究の目的は、

ポプラ完全長 cDNA情報の充実だけでなく、スギ完全長 cDNAの構造解析を進め、ポストゲノム時代を

迎えた樹木研究の進展に貢献することであり、研究計画の達成には十分な予算を配賦することが必要で

ある。 
 
６．評価において改善を指摘された事項への対応 
ポプラに関しては研究計画を変更し、次年度以降発現遺伝子の網羅的解析が可能なDNAマイクロアレイ

の設計を進める。研究計画の達成のため、十分な予算を配賦されるよう研究所へ要望する。 

 




