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Abstract
It is often difficult to identify species of wood based on morphological and anatomical characteristics. DNA 

analysis is an effective method for such identifi cation, but it requires suffi cient quantity and quality of DNA. We 
investigated how the position in xylem, storage period and heat treatment affect the effi ciency of DNA extraction and 
the quality of DNA from wood. The effi ciency of DNA extraction was higher for sapwood and for the outer parts of 
the xylem of species with an indistinguishable sapwood /heartwood boundary (ripewood) than for heartwood and 
for the inner parts of the xylem of ripewood. A large portion of extracted DNA ranged in size from 250 to 2,000 base 
pairs. A chloroplast gene (rbcL), a mitochondrial gene (cox1) and a nuclear gene (rDNA) were detected in the DNA 
extracted from the sapwood of 3 species and from the outer parts of the xylem of 3 ripewood trees by polymerase 
chain reaction. Analysis of the sapwood of Kaya (Torreya nucifera) specimens that were stored in a xylarium for 
different periods showed that the effi ciency of DNA extraction was higher and the detection of the genes was easier 
for the specimens with relatively short storage periods. In heat-treated sapwood of Guimatsu (Larix gmeliniifor the specimens with relatively short storage periods. In heat-treated sapwood of Guimatsu (Larix gmeliniifor the specimens with relatively short storage periods. In heat-treated sapwood of Guimatsu (  var. 
japonica) and Mizunara (Quercus crispula), DNA became more degraded at treatment temperatures of 140ºC and 
over. The detection of the genes was reproducible for the DNA from Guimatsu specimens heated up to 160ºC, but it 
was inconsistent for specimens treated at 180ºC. These results suggest that DNA used for the detection of genes can 
be extracted from the outer parts of the xylem of several tree species, and from sapwood heated to temperatures that 
are used in the manufacturing of plywood.
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effi ciency of DNA extraction and on the quality of DNA from wood
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要 旨
　樹種の同定は通常、花や葉などの形態に基づいて行われる。しかし、木材や木材製品から樹種の
判定が必要となる場合がある。樹種判定に DNA 分析技術の適用が考えられるが、そのためには分
析に使用可能な量と質の DNA を木材から得なければならない。そこで、木材の放射方向の部位の
違い、保存期間、熱処理が DNA 抽出効率と遺伝子検出の難易に及ぼす影響を調べた。辺心材の区
別が明瞭な 6 樹種では、辺材からの DNA 抽出効率は高い場合が多かったが、心材では低かった。
辺心材の区別が不明瞭な 4 樹種では、外側の木部ほど効率よく DNA が抽出された。DNA の鎖長
は主に 250 塩基対から 2,000 塩基対の範囲にあった。ポリメラーゼ連鎖反応法によって遺伝子の
検出を試みたところ、3 樹種の辺材と、辺心材の区別が不明瞭な 3 樹種の外側の木部から得られた
DNA で葉緑体遺伝子（rbcL）、ミトコンドリア遺伝子（cox1）および核遺伝子（rDNA）が増幅で
きた。木材標本のカヤ辺材では、保存期間が短いほど DNA の抽出効率が高く、遺伝子の検出も容
易であった。熱処理したグイマツとミズナラの辺材からの DNA は、140℃以上の温度では低分子
化が進んでいたが、160℃までの処理ではグイマツ辺材の DNA から安定して遺伝子が検出できた。
したがって、合板の製造工程で加わる温度域の熱を受けても辺材からは DNA を得ることが可能で
あると考えられる。
キーワード：木材、DNA抽出、DNA分析、ポリメラーゼ連鎖反応（PCR）、樹種判定
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違いがあることが報告されているが（Deguilloux et al.，
2002）、木部の部位別の DNA抽出効率等を異なる科の
木材について同時に比較した研究はなく、長期にわたる
保存や熱処理によってどう変わるかは不明であった。
そこで、本研究では木材や木材製品の樹種判定を想定
し、木材の部位や保存期間、熱処理が DNAの抽出効率
と DNAの質に及ぼす影響を明らかにすることを目的と
して、様々な木材試料から DNAを抽出した。さらに、
得られた DNAからの遺伝子検出の可否をポリメラーゼ
連鎖反応（polymerase chain reaction、PCR）法を用い
て検討した。

実験方法
試料の調製
11種の広葉樹および針葉樹を本研究に用いた（Table 

1）。木材の部位別の DNA抽出効率の検討には、幹の円
盤より、樹皮から髄に達する楔状のブロックを切り出し、
木部を放射方向に 4分割した木片を用いた。辺材と心材
の区別が明瞭な樹種では辺材と心材の境界で分けた後、
心材を 3等分した。辺材と心材の区別が不明瞭な樹種で
は木部を 4等分した。保存期間の異なる試料として、森
林総合研究所の木材標本室に 2年、4年および 23年間
（それぞれ、2002年、2000年、1981年に採取）保管さ
れていたカヤの辺材を使用した。熱処理には、グイマツ
及びミズナラの楔状ブロックの木口面を外側から 1 cm
の厚さで除き、さらに 2 mmの厚さで切り出した薄片を
用いた。薄片は、60、100、140、160および 180℃に設
定したファン循環式乾燥器（MOV-112S、三洋電機）で
5分間加熱した後取り出した。

DNA の抽出
各木材試料から、破砕機（マルチビーズショッカ

緒言
樹木を研究・利用するうえで樹種の同定は欠かすこと
ができない。樹種の同定は通常、花や葉の形態、樹皮や
冬芽の特徴、樹形などに基づいて行われる。しかし、木
部から得られる情報だけで樹種の判定が必要となる場合
がある。例えば、社寺や仏像等の文化財に使用されてい
る木材および遺跡から出土した木材の樹種判定である。
また、近年、違法伐採が持続可能な森林経営を阻害し、
生物の多様性を損なうものとして対処を要する問題とな
っており（佐藤，2002；岡本，2003；熱帯林行動ネッ
トワーク，2004）、その対策として、合法性が確認され
た木材を利用することが推奨されている。アジア森林パ
ートナーシップが提案した木材の合法性基準には「木材
の識別とトレーサビリティ（追跡性）」があり（藤間，
2005）、これを実効あるものとするためには木材から樹
種を識別する技術が求められる。木材の樹種識別には細
胞構造の差異を観察する組織学的手法と木材に含まれる
特徴的な抽出成分を分析する化学的手法が用いられてい
るが、これらの方法で種を識別することは多くの場合困
難である（Wilson & White，1986）。
近年、進展が著しい DNA分析技術は、食品の原材料
の判別（藤田，2003）や犯罪捜査での個人の識別、親
子鑑定（福島，2003）などに利用されており、木材への
適用も可能と考えられる。DNA分析を行うためには木
材試料から DNAを得る必要がある。現在までに、土埋
木や沈木、伐採木、標本、木材製品等の木部から DNA
を抽出し、含まれている遺伝子を検出した例が報告され
ている（De Filippis & Magel，1998；Dumolin-Lapègue 
et al.，1999；Ohyama et al.，2001；Deguilloux et al.，
2002，2004； Tani et al.，2003；Reynolds & Williams，
2004；Asif & Cannon，2005）。木材からの DNAの抽
出効率と遺伝子検出の難易は、保存の状態や期間により

Table 1.  供試木材の由来
Origin of wood sample

樹種 採取年 採取地 試料の形状 標本番号
Species Collection 

year
Collection 

site 
Shape of 
specimens

Specimen No.
(TWTw)

ヤマグワ Morus australis Poir. 2004 札幌 Sapporo 円盤 Disk、直径 d 23 cm 21871
エゾヤマザクラ Prunus sargentii Rehder 2004 札幌 Sapporo 円盤 Disk、直径 d 29 cm 21795
ハクウンボク Styrax obassia Sieb. et Zucc. 2004 札幌 Sapporo 円盤 Disk、直径 d 29 cm 21840
ミズナラ Quercus crispula Blume 2004 札幌 Sapporo 円盤 Disk、直径 d 35 cm 21861
オノエヤナギ Salix udensis Trautv. et C.A.Mey. 2004 札幌 Sapporo 円盤 Disk、直径 d 24 cm 21803
オニグルミ Juglans mandshurica Maxim.

var. sieboldiana 
Juglans mandshurica 
var. sieboldiana 
Juglans mandshurica 

(Maxim.) Makino
Juglans mandshurica 

(Maxim.) Makino
Juglans mandshurica 2004 札幌 Sapporo 円盤 Disk、直径 d 34 cm 21802

グイマツ Larix gmelinii Rupr. ex Kuzen.
var. japonica (Maxim. ex Regel) Pilg.
Larix gmelinii 

(Maxim. ex Regel) Pilg.
Larix gmelinii Rupr. ex Kuzen.

(Maxim. ex Regel) Pilg.
Rupr. ex Kuzen. 2004 札幌 Sapporo 円盤 Disk、直径 d 32 cm 21814

チョウセンゴヨウ Pinus koraiensis Sieb. et Zucc. 2004 札幌 Sapporo 円盤 Disk、直径 d 34 cm 21832
モミ Abies fi rma Sieb. et Zucc. 2004 札幌 Sapporo 円盤 Disk、直径 d 19 cm 21864
イチョウ Ginkgo biloba L. 2004 札幌 Sapporo 円盤 Disk、直径 d 20 cm 21789
カヤ Torreya nucifera Sieb. et Zucc. 1981 秩父 Chichibu ブロック Block 4332
カヤ Torreya nucifera Sieb. et Zucc.Torreya nucifera Sieb. et Zucc.Torreya nucifera 2000 岡山 Okayama 円盤 Disk、直径 d 11 cm 18403
カヤ Torreya nucifera Sieb. et Zucc. 2002 対馬 Tsushima 円盤 Disk、直径 d 10 cm 19683
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ー、安井器械またはWig-L-Bug Model 30、International 
Crystal Laboratories、USA）、あるいは糸鋸を用いて木粉
を調製した。DNAの抽出は、DNeasy Plant Mini Kit（キ
アゲン）を使用し、マニュアルにしたがって行ったが、
以下の点を改変した。
1)乳鉢に入れた木粉（約 1 g）にバッファー AP1を加
えて膨潤させた後、液体窒素を加えて凍結し、乳棒
で磨砕した。

2) 木粉の破砕液から木粉と抽出液を分離する際に
DNeasy Plant Maxi Kit（キアゲン）のシュレッダー
カラムを用いた。

DNA 濃度および鎖長の測定
DNA の濃度は、蛍光分光光度計（F-3010、日立工
機）を用い、測定バッファー（10 mM トリス塩酸緩
衝液（pH7.5）、1 mM エチレンジアミン四酢酸二水素
二ナトリウム、100 mM塩化ナトリウム、0.1 µg ml-1

Hoechst33258(インビトロジェン ))1 mlに 2 µlの試料溶
液を混和し、励起波長 352 nm、測定波長 455 nmにて
測定した。標準物質として既知濃度のλ DNAを使用し
た。DNAの鎖長は、DNA（250 ng）を 0.7%アガロー
スゲルを用いた電気泳動で分離後、臭化エチジウムで染
色し、DNAサイズマーカーと比較することにより測定
した。

PCR
葉緑体 DNAに存在するリブロース -1,5-二リン酸カ
ルボキシラーゼ /オキシゲナーゼ大サブユニット遺伝
子（rbcL）、ミトコンドリア DNAに存在するシトクロ
ムオキシダーゼサブユニット１遺伝子（cox1）および核
DNAに存在するリボソーム RNA遺伝子（rDNA）の内
部転写スペーサー 1領域を検出対象とした。各遺伝子の
検出に使用したプライマーの配列を Table 2に示す。
rDNAの検出には以下の通り樹種により異なるプライ
マーの組み合わせを用いた。エゾヤマザクラ、ミズナ
ラ、イチョウ、オノエヤナギおよびカヤ：rDNA-F1と

rDNA-R1、ヤマグワおよびハクウンボク：rDNA-F2と
rDNA-R1、グイマツ：LAITS1Bと rDNA-R2、チョウ
センゴヨウ：ITS1Nと rDNA-R3。
反応溶液は、12.5 µl の GoTaq Green Master Mix 溶
液（プロメガ）に 0.5 µMのプライマーおよび 50 ngの
DNAを加え、滅菌水にて 25 µlに調製した。PCRは、
95ºC・90秒の変性に続き、95ºC・30秒、58ºC・30秒、
72ºC・1分を 35サイクルの条件で行い、反応終了後の
溶液を 0.7%アガロースゲルでの電気泳動により分析し
た。

PCR 増幅 DNA の塩基配列解析
PCRで増幅された DNAは、Wizard SV gel and PCR 

clean-up system（プロメガ）を用いて精製した後、ダイ
レクトシーケンス法により塩基配列を決定した。得ら
れた塩基配列をもとに公共の DNAデータベースを検索
し、最も相同性の高い遺伝子が由来した生物種と DNA
を抽出した木材の樹種を比較した。

結果および考察
木材からの DNA の抽出効率と DNA の質に及ぼす部位の
影響
樹木では成長に伴って形成層から中心方向へ向かって
木部の加齢が進み、木化や心材形成等の変化を生じる。
合板等の木材製品が製造されるときに、木材の部位は考
慮されない場合が多いので、製品には様々な部位が含ま
れる。そこで、木材の部位と DNA抽出効率の関係を明
らかにするため、広葉樹 6種、針葉樹 4種について木
部を放射方向に 4つに区分し、DNAを抽出した（Table 
3）。DNA抽出効率は辺材と心材の区別が明瞭な樹種（ヤ
マグワ、エゾヤマザクラ、ミズナラ、オニグルミ、グイ
マツ、チョウセンゴヨウ）ではオニグルミを除いて辺
材の方が高く、心材ではいずれの樹種も低かった。辺心
材の区別が不明瞭な樹種（ハクウンボク、オノエヤナ
ギ、イチョウ、モミ）では、外側の部位の方が内側より
抽出効率が高い傾向が認められた。これらの傾向は本研

Table 2.  PCRに用いたプライマーの配列
Primer sequences used for the PCR

プライマー名 配列（5’ - 3’） 文献
Primer name Sequence (5’ - 3’ ) Reference
rbcL-F GGACTTACCAGTCTTGATCG 本報告 This study
rbcL-R TCACATGTACCTGCAGTAGC 本報告 This study
cox1-F CGGTCTTCGGGTATCTAGGC 本報告 This study
cox1-R TCCATCCAGCGTAAGCATCT 本報告 This study
rDNA-F1 GAACCTGCGGAAGGATCATTG 本報告 This study
rDNA-F2 CGTGATGGGGATAGATCATTGC 本報告 This study
LAITS1B CCAAGGGCCTTGCATCAT Gernandt & Liston, 1999
ITS1N CGTAACAAGGTTTCCGTAGG Wei & Wang, 2004
rDNA-R1 AGTCCCGCCTGACCTG 本報告 This study
rDNA-R2 CAGCGACAACAAGCAATGC 本報告 This study
rDNA-R3 TCCCTTGACCCAACCACC 本報告 This study
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究で試料とした樹種の中では広葉樹と針葉樹で共通して
いた。ハリエンジュ（Robinia pseudoacacia）の木部を
放射方向に辺材を 3部位、移行材 2部位および心材を 2
部位に分けて DNAの収量を比較した研究においても、
外側の辺材から内側の移行材に向けて収率は低下し、心
材では辺材より低いことが示されている（De Filippis & 
Magel，1998）。
抽出した DNAの鎖長を調べるために、アガロースゲ
ル電気泳動を行った（Fig. 1）。通常、若い葉から抽出し
た DNAは 20,000塩基対（base pair、bp）程度の鎖長が
あるが、木材からの DNAの鎖長は、主に 250 bpから
2,000 bpの範囲にあり、DNAは低分子化していること
がわかった。沈木および標本の木部から抽出した DNA
の鎖長は、それぞれ 125 bpから 23,000 bp、50 bpから
10,000 bpの範囲にあることが報告されており（Reynolds 
& Williams，2004；Asif & Cannon，2005）、木材から
抽出した DNAは一般に低分子化しているといえる。
前述のように、辺心材の区別が明瞭な樹種では心材か
らの DNA抽出効率は低く、また、不明瞭な樹種では中
心部に近づくにしたがい木材からの DNA抽出効率は低
下した。その理由として、内側の木部ほど大部分を占め
る木部繊維や仮道管、道管の細胞が死滅してからの時間
が経過しており、DNAが分解・減少していること、さ
らに心材では二次代謝成分の細胞内腔への沈積が DNA
の抽出を妨げていること等が考えられる。
抽出された DNAには、細胞核に存在する DNAだけ
でなく、葉緑体 DNAやミトコンドリア DNAが含まれ
ている。細胞あたりのコピー数が多い葉緑体やミトコ
ンドリア DNAの遺伝子は、核 DNAの大部分の遺伝子
に比べ検出が容易である。また、葉緑体 DNAの遺伝
子は植物の系統解析に多用されており（Soltis & Soltis，

1998）、ミトコンドリア DNAの遺伝子は動物種の判定
に利用されている（藤田，2003）。一方、核 DNAでも、
同じ配列が繰り返されコピー数が多いリボソーム RNA
遺伝子は検出しやすく、系統解析や親子鑑定に用いら
れている。そこで、辺材と、辺心材の区別が不明瞭な木
材で一定濃度（1.4 µg g-1）以上の DNAが得られた部位
について、葉緑体遺伝子 rbcL、ミトコンドリア遺伝子
cox1および核遺伝子 rDNAを PCR法で増幅し、検出を
試みた（Fig. 2）。その結果、辺心材の区別が明瞭な樹
種の辺材では、rbcL、cox1および rDNAが検出された
樹種（ヤマグワ、エゾヤマザクラ、グイマツ）と、どの
遺伝子も検出されない樹種（ミズナラ、チョウセンゴヨ
ウ）があった。辺心材の区別が不明瞭な樹種（イチョウ、
ハクウンボク、オノエヤナギ）では、外側の部位からの
DNAを用いた場合には各遺伝子とも検出されたが、内
側の部位からの DNAではどの遺伝子も増幅されなかっ
た。PCRで遺伝子が検出された木材について、増幅さ
れた DNAの塩基配列を決定後、公共の DNAデータベ
ースを検索したところ、ヤマグワ、エゾヤマザクラ、ハ
クウンボクおよびオノエヤナギの cox1を除いた全ての
遺伝子で、DNAを抽出した樹種あるいは同属の樹木の
遺伝子と最も相同性が高かった。前述の 4樹種の cox1
については塩基配列が DNAデータベースに登録されて
いなかったが、近縁の樹木の遺伝子と高い相同性があっ
た。したがって、PCRで検出された DNAは、それぞれ
の木材のDNAから増幅されたものであると判断された。
PCR法によって遺伝子が検出できない樹種がある理
由の一つに、PCR阻害物質の存在が考えられる。ナラ
の一種（Quercus petraea）の辺材にはエラジタンニン
が含まれ、抽出した DNA溶液の着色と PCRの阻害の
原因になっていることが指摘されている（Deguilloux et 

Table 3.  放射方向の部位の違いと DNA抽出効率
DNA extraction effi ciency from different positions of xylem along the radial direction

DNA抽出効率
DNA extraction effi ciency (µg g-1 wood)

樹種 Species 部位 Position along the radial direction
外（樹皮）側 内（髄）側

Outer side Inner side
ヤマグワ Morus australis 13.9 2

───
.3 1

───
.6 1

───
.0

エゾヤマザクラ Prunus sargentii 8.3 0
───
.8 0

───
.3 0

───
.2

ハクウンボク Styrax obassia 7.5 6.1 5.2 1
───
.5

ミズナラ Quercus crispula 7.1 0
───
.8 0

───
.4 0

───
.3

オノエヤナギ Salix udensis 1.5 0.5 0.2 0.3
オニグルミ Juglans mandshurica 

var. sieboldiana
0.3 0

───
.3 0

───
.3 0

───
.1

グイマツ Larix gmelinii 
var. japonica

17.2 0
───
.0 0

───
.0 0

───
.0

イチョウ Ginkgo biloba 4.2 2.4 1.4 0
───
.1

チョウセンゴヨウ Pinus koraiensis 1.0 0
───
.1 0

───
.1 0

───
.0

モミ Abies fi rma 0.5 1.2 0.1 0.0
下線は心材の値を示す（ハクウンボクとイチョウについては変色材の値を示す）
Underlined values denote heartwood position (and discolored part for Styrax obassia and Ginkgo biloba).
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Fig. 2.  種々の木材 DNAからの遺伝子の検出
Detection of genes in DNA extracted from different positions of xylem
M：DNAサイズマーカー DNA size marker
辺：辺材 Sapwood
外：外側の木部 Outer part of xylem
内：内側の木部 Inner part of xylem

Fig. 1.  種々の木材から抽出された DNA
DNA extracted from various wood specimens
M：DNAサイズマーカー DNA size marker
辺：辺材 Sapwood
外：外側の木部 Outer part of xylem
内：内側の木部 Inner part of xylem
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al.，2002）。そこで、木材の DNAから遺伝子が検出で
きなかったミズナラおよびチョウセンゴヨウの冬芽と
針葉からそれぞれ DNAを調製し PCRを行ったところ、
いずれの遺伝子も検出できた（Fig. 3）。DNAデータベ
ースの検索では、増幅された DNAの塩基配列は、チョ
ウセンゴヨウの rbcLと rDNAはデータベースに登録の
あったチョウセンゴヨウのものと、それ以外の登録のな
い遺伝子については同属あるいは近縁の樹木の遺伝子と
高い相同性が認められた。これらの結果と、ミズナラお
よびチョウセンゴヨウの辺材から得られた DNAが他の
樹種の木材からの DNAと比べて低分子化しているわけ
ではないこと（Fig. 1）から、ミズナラとチョウセンゴ
ヨウの辺材からの DNA溶液には木材に由来する PCR
阻害物質の混在が疑われる。また、イチョウやハクウン
ボクにおいて、内側の木部由来の DNAで遺伝子が増幅
されなかったことについては、木部形成後の時間の経過
に伴う PCR阻害物質の蓄積や、DNAの分解の進行が
想定される。
以上の結果より、木材から DNA分析に使用可能な葉
緑体、ミトコンドリアおよび核の DNAを抽出できるこ
とがわかった。しかし、樹種および部位により DNAの
抽出効率は大きく異なった。また、DNAが得られても
遺伝子が検出できない場合があった。

木材の保存期間の影響
木材は伐採された後、利用されるまでに貯蔵や流通過
程で時間を経る。また、製造された木材製品の使用が長
期にわたることがある。こうした伐採後の時間の長短
が DNAの抽出効率に及ぼす影響を明らかにするため、
保存期間の異なるカヤ材標本の辺材から DNAを抽出し
た。その結果、保存期間が短い標本ほど DNAの抽出効
率が高かった（Fig. 4）。保存期間が 2年の試料と比較す
ると、4年で 1/2に、23年では 1/30にまで DNA抽出
効率が低下した。古代の植物遺骸には還元糖とアミノ化
合物が縮合してメイラード反応産物が生成し（Evershed 
et al.，1997）、DNAの抽出を阻害することが報告され
ている（Poinar et al.，1998）。メイラード反応産物は
保存中の木材においても生じ、DNAの抽出効率を低下
させることが示唆されている（Asif & Cannon，2005）。
長期間保存された標本からの DNA抽出効率の低下には
DNAの低分子化の進行のほかに、メイラード反応産物
の生成が原因となっている可能性がある。
得られた DNAの鎖長は、250 bp以下から 5000 bpの
範囲にあったが、250 bp付近のものが多かった（Fig. 5）。
PCR法により、遺伝子の増幅を試みたところ、保存期

Fig. 5.  保存期間の異なるカヤ材から抽出された DNA
DNA extracted from Torreya nucifera wood specimens of 
different storage periods
M：DNAサイズマーカー DNA size marker

Fig. 4.  保存期間の異なるカヤ材からの DNA抽出効率
DNA extraction effi ciency from Torreya nucifera wood 
specimens of different storage periods
2 (n=3), 4 (n=1), 23 (n=2)

Fig. 3.  ミズナラ冬芽およびチョウセンゴヨウ針葉 DNAからの
遺伝子の検出
Detection of genes in DNA extracted from Quercus 
crispula buds and Pinus koraiensis needles
M：DNAサイズマーカー DNA size marker
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間が 2年の試料から得られた DNAでは rbcL、cox1お
よび rDNAが検出できたが、保存年数が長くなるほど
各遺伝子の増幅効率は低下した（Fig. 6）。PCRで増幅
された DNAは、塩基配列の決定と DNAデータベース
の検索により、それらがカヤに由来することを確認し
た。
これらの結果から、木材の保存期間が長くなるほ
ど DNAの抽出効率は低下し、DNA分析に適した質の
DNAの取得が困難になると推測される。

木材への熱処理の影響
伐採された木材は加工の前に人工乾燥される場合があ
る。また、合板や集成材の製造工程では素材の乾燥や接
着のため熱が加えられる。そこで、加熱が木材からの
DNA抽出効率に及ぼす影響を知るため、グイマツおよ
びミズナラの薄片を熱処理し、辺材から DNAを抽出し
た。これらの樹種は合板の製造に使われるものと同種（ミ
ズナラ）あるいは近縁種（グイマツはカラマツと同属）
であることから選定した（森林総合研究所，2004）。グ
イマツ辺材からの DNA抽出効率は 160℃までの処理
では明瞭な違いが認められなかったが、180℃では低下
した（Fig. 7A）。ミズナラにおいても、熱処理による
DNA抽出効率の低下が認められた（Fig. 7B）。抽出さ
れた DNAの鎖長は、100℃以下の処理では無処理の木
材と顕著な違いはなかったが、140℃以上では短くなり、
DNAの低分子化が進んでいた（Fig. 8）。
それぞれの温度処理のグイマツ材から得られた DNA
について遺伝子の検出の可否を調べたところ、160℃ま
での処理木材からは rbcL、cox1および rDNAのいず
れもが検出されたが、180℃では検出が不安定となった
（Fig. 9）。これは熱処理による DNAの分解・低分子化
が進み、PCRによる遺伝子の増幅が困難になったため
と考えられる。ワイン樽の製造にはナラ属の木材が使
用され、製造過程で焼付けと呼ばれる熱処理が施され
る。樽の側板（Quercus robur、Q. petraea）を試料とし
た研究では、焼付けされる前の板では PCRで 167 bpま
での長さの葉緑体 DNAが増幅できたが、焼付け後の板
では 87 bp以下のものしか増幅できなった（Deguilloux 
et al.，2004）。我々の実験では約 500 bpの DNAを増
幅するプライマーを用いているが、より短い DNAなら
ば 180℃の処理でも安定して検出できる可能性がある。
なお、PCRで増幅された DNAは、塩基配列を決定後、
DNAデータベースの検索により、それらがグイマツに
由来することを確認した。
合板の製造工程において単板の乾燥は通常 140～ 160
℃で行われ、接着過程での加熱温度はそれより低い（森

Fig. 7.  熱処理した木材からの DNA抽出効率
DNA extraction effi ciency from heat-treated wood 
specimens
A：グイマツ Larix gmelinii Ver. japonica (n=2)、B：ミ
ズナラ Quercus crispula、無処理 Room temp., 140℃ 
(n=2); 60, 100, 160, 180℃ (n=1)

Fig. 6.  保存期間の異なるカヤ材 DNAからの遺伝子の検出
Detection of genes in DNA extracted from Torreya nucifera wood specimens of different 
storage periods
M：DNAサイズマーカー DNA size marker
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林総合研究所，2004）。したがって合板のように熱処理
がなされた木材製品についても、辺材からは分析に使用
可能な質の DNAの抽出が可能であると推察される。

Fig. 8
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Fig. 9.  熱処理したグイマツ材 DNAからの遺伝子の検出
Detection of genes in the DNA extracted from heat-treated Larix gmelinii var. japonica
wood
M：DNAサイズマーカー DNA size marker

Fig. 8.  熱処理した木材から抽出された DNA
DNA extracted from heat-treated wood specimens
A：グイマツ Larix gmelinii var. japonica、B：ミズナラ Quercus crispula、
M：DNAサイズマーカー DNA size marker
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木材の放射方向の部位の違い、保存期間、熱処理が
DNAの抽出効率と遺伝子の検出の難易に及ぼす影響を
調べた。調査した 10樹種のうち 8種で、外側の木部
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ほど DNAが効率よく抽出された。6樹種の辺材およ
び外側木部の DNAからは、PCR法により葉緑体遺伝
子 rbcL、ミトコンドリア遺伝子 cox1および核遺伝子
rDNAが増幅できた。木材標本室に保管されていたカヤ
辺材では、保存期間が長くなるほど DNAの収率は低下
し、遺伝子の検出が困難になった。熱処理したグイマツ
とミズナラの辺材では、加熱温度の上昇に伴って DNA
の低分子化が進んだが、160℃までの熱処理ではグイマ
ツの DNAから rbcL、cox1および rDNAが検出できた。
以上の結果から、多くの樹種の辺材または外側の木
部、さらに合板の製造工程で加わる温度域・時間と同様
の条件で熱処理された木材の辺材から、分析に使用可能
な DNAが抽出できると考えられた。今後は、DNAが
得られたにもかかわらず遺伝子が検出できない事例の原
因の解明と、心材からの DNAの抽出法や遺伝子の検出
法の検討を進めるとともに、本研究で得られた結果が、
文化財の木材や違法伐採の対象となっている樹木の木材
製品に適用できるかどうかを検証する必要がある。
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