


 



序  文 

 
ヒト、シロイヌナズナ、イネなど様々な生物のゲノム研究プロジェクトが活発に推進されてい

る。これらゲノム情報がもたらす成果は、基礎生物学の分野にとどまらず、産業や地球環境問題

といった応用分野においても革命的な影響を及ぼすと予想されている。「総合科学技術会議分野

別推進戦略（ライフサイエンス分野）」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。

林野庁は、「森林・林業分野における遺伝子組換え技術に関する研究開発の今後の展開方向につ

いて」（平成19年8月31日）の中で、地球温暖化軽減に貢献する組換え樹木の開発のためにはゲノ

ム情報の基盤整備等が必要であるとしている。また、ＢＴ戦略推進官民会議は「ドリームＢＴジ

ャパン: バイオテクノロジーによるイノベーション促進に向けた抜本的強化方策」（平成20年12

月11日）を取りまとめ、バイオテクノロジー研究で得られた情報のデータベース化・生物遺伝資

源の保存により、国民共有の財産としての研究や医療、農業等に活用していくための研究基盤整

備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、ゲノム上の遺伝

子から発現するmRNA（cDNA）との構造比較が必要である。平成18年9月に、樹木では初めてポ

プラゲノムの塩基配列の概要解読結果が公開されたが、ゲノムの構造解析だけでは十分とは言え

ない。森林総合研究所は、交付金プロジェクト「ポプラ等樹木の完全長cDNA塩基配列情報の充実」

（平成18～20年度）を推進し、ポプラ完全長cDNAを約20,000種収集した。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と言える。樹木では初めてのポプラ完全長cDNAの塩基配

列情報を理化学研究所植物科学研究センターと共同して公表するとともに、理化学研究所バイオ

リソースセンターへ寄託し、希望者へ完全長cDNAを配付している。国際ポプラゲノムコンソシア

ムからも依頼され、これらの塩基配列情報を提供している。また、スギ雄花の完全長cDNAを約 
10,000種収集することにも成功しており、これらの中には既知の花粉アレルゲンと類似する遺伝

子、実験植物の雄ずいや花粉で特異的に発現する遺伝子、転写因子の遺伝子等重要な機能を持つ

遺伝子が多数含まれていた。そこで、森林生物遺伝子データベース（ForestGEN）を構築し、外

部から自由に利用できる形で公開した。さらに、ポプラDNAマイクロアレイによる網羅的発現解

析を進め、環境ストレス処理に応答して発現が変動する遺伝子を同定した。こうした情報は、樹

木の環境ストレス応答の解明にとっての足がかりとなるだけではなく、ストレス耐性を保持した

遺伝子組換え樹木の開発に必要な導入遺伝子の探索に役立つはずである。 
本研究プロジェクトの推進により、ポプラ完全長cDNA情報の充実やスギ雄花完全長cDNAの収

集に成功したが、以上の研究成果がポストゲノム時代を迎えた樹木研究の進展の一助になること

を期待している。 
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研究課題：ポプラ等樹木の完全長cDNA塩基配列情報の充実 
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エ 考察 
完全長 cDNA は、遺伝子の機能解析や組換え体の作出にとって有用なバイオリソース（生物資

源）である。ポプラ完全長 cDNA は、樹木の構造ゲノム学的研究だけでなく、機能ゲノム学的研

究の進展に大きく貢献すると考えられる。また、本課題で得られたポプラ遺伝子は、遺伝子組換

えによる有用樹木の開発や、遺伝子マーカーとして用いることで環境耐性樹木の選抜などにも利

用可能である。 
 
オ 今後の問題点 

ポプラ完全長 cDNA は、学術的にもまた応用研究にとっても非常に重要な公的バイオリソース

である。現在ポプラのリソースについては、理研バイオリソースセンターに配布を寄託している

が、今後我々は、バイオリソースの恒久的な公開や提供を目指すための方策を再考しなければな

らない。 
 

カ 要約 
19,841 種類のポプラ（Populus nigra）完全長 cDNA を収集した。これは、ポプラの全遺伝子数

の約 40%に相当する。ポプラ cDNA を理化学研究所バイオリソースセンターに提供し、公的配布

を寄託した。また、ポプラ遺伝子群の塩基配列情報を理化学研究所植物科学研究センターに提供

し、データベースを通じて樹木の遺伝子情報発信に貢献した。ポプラ完全長 cDNA は、樹木の生

理機能の解明や有用な組換え樹木の創出への応用が期待される。 
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　「交付金プロジェクト」は、平成１３年度に森林総合研究所が独立行政法人となる

にあたり、これまで推進してきた農林水産技術会議によるプロジェクト研究（特別研

究など）の一部、および森林総合研究所の経費による特別研究調査費（特定研究）を

統合し、研究所の運営費交付金により運営する新たな行政ニーズへの対応、中期計画

の推進、所の研究基盤高揚のためのプロジェクト研究として設立・運営するものであ

る。

　この冊子は、交付金プロジェクト研究の終了課題について、研究の成果を研究開発

や、行政等の関係者に総合的且つ体系的に報告することにより、今後の研究と行政の

連携協力に基づいた効率的施策推進等に資することを目的に、「森林総合研究所交付

金プロジェクト研究成果集」として刊行するものである。








