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１．研究計画の概要 
樹木のいかなる部位からでも樹種の特定が
出来るような DNA バーコード情報の構築を
目指して、本研究では、日本産樹木を中心と
する証拠標本・DNA 試料の収集完備と、樹
種識別に必要な DNA 塩基配列情報の基盤構
築を進め、国際協力の下に情報の統合化・実
用化を推進することを目的とする。そのため
に、(1)国内樹種の試料（さく葉、木材標本、
DNA 試料）収集の推進、(2)DNA バーコード
領域の塩基配列の解析、(3)JBOL と連携して
「証拠標本」「DNA バーコード」のデータベ
ースと同定支援システムの構築、(4)種識別の
有効性の解析、などを行う。 
 
２．研究の進捗状況 
(1)事前準備の試料に加えて、2008 年に佐賀、
長野、滋賀で 550 個体、2009 年に茨城、岩
手、北海道で 470 個体、2010 年に宮崎、和
歌山で 380 個体、さらに各地の大学演習林に
も協力お願いし、試料の収集を急速に進めた。
4,312 個体、102 科、294 属、721 種に達す
る。(2)DNA バーコード領域として、当初は
葉緑体 DNA 上の rbcL と trnH-psbA がター
ゲットであったが、2009 年 11 月メキシコの
3rd International Barcode of Life 
Conference で、rbcL と matK を主要なター
ゲットとし、trnH-psbA は予備とすることが
最終結論となり、本研究でも主要ターゲット
を切り替えて対応を進め、3,623個体の rbcL、
1,212 個体の matK、3,031 個体の trnH-psbA
の塩基配列情報を得た。(3)これらの情報はデ
ータベースに集約して、最終的に公開するこ

とを目指す。木材標本・さく葉標本は、森林
総研 HP の「木材標本庫データベース 
（http://f030091.ffpri.affrc.go.jp/index.html
）」に入力を進めた。DNA 塩基配列は、CBOL 
(Consorthium for the Barcode of Life) 運営
の BOLD (Barcode of Life Data System, 
http://www.barcodinglife.com/views/login.p
hp) への入力を開始した。JBOLI（日本バー
コードオブライフイニシアチブ）では、日本
語データベースと同定支援システムの構築
を進めており、準備が出来次第、入力を開始
する。(4)種識別の有効性は、rbcL で 51%、
trnH-psbA で 74%、両者合わせて 77%の種
識別能がある。予備的数値であるが、matK
で 63%という種識別能である。(5)その他に、
これまでの成果を利用して、本研究メンバー
により以下の発展研究が行われている。「木
材の樹種識別への DNA 分析の応用」「樹木分
類及び産地識別におけるバーコード情報の
可能性−ジンチョウゲ属の実例−」「系統関係
を考慮した森林の生物多様性評価の試み」
「DNA バーコーディングを用いた食植動物
の食性解析−広範な植物種で効率的に増幅す
るプライマーのデザイン−」（森林学会シンポ
ジウムなどの発表から）。 
 
３．現在までの達成度 
＜区分＞ 
②おおむね順調に進展している。 

＜理由＞ 
日本産樹木種は約 1,100 種（変種までカウン
トすると約 1,300 種）と言われている。本研
究の開始時に何種として数値目標の設定は
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行わなかったが、なるべく充実したデータベ
ースとなるよう、最低 700 種を目標として考
える。2010 年までに、標本の種数（721 種）
はこの目標に達した。塩基配列情報の種数は
まだこの目標には達しておらず、rbcL で 675
種、matK で 365 種、trnH-psbA で 613 種
の塩基配列情報が得られている。すなわち、
標本の種数では 103%、塩基配列では平均
79%の達成度となる。最終年度に 800 種程度
を目指している。また、種あたりの個体数が
平均して 6 個体あり、種内変異の有無など情
報の信頼性を高めることも重視している。こ
のように日本産樹木種の DNA バーコードの
基盤構築は順調に進展していると考える。 
 
４．今後の研究の推進方策 
試料収集に関しては、低頻度種や希少種の収
集に重点を移し、当該分類群の専門研究者に
協力を要請する。matKのプライマーは、rbcL
や trnH-psbAのプライマーに比べると増幅効
率が低いため、分類群の特性に応じた様々な
プライマーのデザインと試行を進めていく。
データベースへの入力を早急に進める。 
 
５. 代表的な研究成果 
（研究代表者、研究分担者及び連携研究者に
は下線） 
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