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標本同定のツールとしての DNAバーコーディング
― 植物標本の例 ―

坪田博美1, 2・井上侑哉3・中原-坪田美保4・内田慎治1, 5・向井誠二1, 5

DNA Barcoding as a Supporting Tool for Identification of Undetermined Herbarium Specimens, 
with Special Reference for Dried Plant Specimens

Hiromi TSUBOTA1, 2, Yuya INOUE3, Miho NAKAHARA-TSUBOTA4, 
Shinji UCHIDA1, 5 and Seiji MUKAI1, 5

要旨：生物学的な研究を行う際の基礎資料として標本は必要不可欠であるが，その状態によっては形態による同定
が困難な場合がある。近年 DNAバーコーディングによる種の同定が行われるようになっている。今回，広島大学
植物標本庫 HIROに収蔵されている標本のうち，完全標本でないものを対象に DNAバーコーディングを行った。そ
の結果，沖縄県産の標本から移入植物と考えられる Ruellia longepetiolata (Oerst.) Hemsl.を確認し，DNAバーコー
ディングが標本の管理に有効であることが示された。一方で，沖縄産の標本からハイノキ属 Symplocosの一種を確
認したが，データベースに登録されている配列とは一致しなかった。この標本については種レベルの同定を行うため
さらに検討が必要である。このような場合， 形態の検討が重要であり， 配列データだけに頼った判断には注意が必要
である。本研究の結果， DNAバーコーディングが，完全でない標本の同定に有効であること， その際に分子系統解
析を併用することでさらに効果があがること，配列情報だけを使った同定にも限界が存在することが明らかになった。
キーワード：乾燥標本，分子情報，分子系統解析，広島県のフロラ，核 ITS領域

Abstract: Herbarium voucher specimens are indispensable for taxonomic research and one of the most important basic 
materials in biological research generally. However, depending on the condition of the specimen, it may be difficult to 
identify or effectively exploit the material for study. The DNA barcoding technique is an important research tool for 
identification based on specimens or samples using standard DNA sequences, and has become much more widely used in 
recent years. Here, we make a case study for identification of incomplete or otherwise difficult specimens using two 
imperfect plant specimens deposited in the herbarium hiro by means of the DNA barcoding technique. DNA barcoding 
showed that one of the subject specimens from Okinawa Prefecture, southernmost Japan, could be identical to Ruellia 
longepetiolata (Oerst.) Hemsl. (Acanthaceae). Using a BLAST search, sequences obtained from the other specimen 
identified only as Symplocos sp. (Symplocaceae), also from Okinawa Prefecture, did not match any sequences deposited 
in the DNA database, suggesting that further studies would be needed based on traditional taxonomic methodology. The 
results demonstrated that (1) DNA barcoding is a useful tool to identify specimens in poor condition in the herbarium, (2) 
phylogenetic analyses are helpful in to determining the identity of specimens, and (3) identification using only DNA 
barcoding has limitations and is dependent on the extent of the DNA library.
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Ⅰ．はじめに
1．DNAバーコーディングについて
　DNA バーコーディング（DNA barcoding）は，
Hebert et al.（2003）によって提唱された手法で，
DNAの配列情報を使って生物を同定するものである。
近年，DNAのシークエンスが容易になり，様々な分
野で広く行われるようになっている（Meier, 2008）。
　狭義の DNAバーコーディングは，専門家の同定し
た証拠標本から得られた配列情報のデータベース
（DNAバーコードライブラリ）を構築し，そのデータ
ベース上でもっとも類似する配列情報を同定結果とす
る。この手法を用いるためには，網羅的な配列情報の
データベースの構築やオンライン検索システムなどの
同定支援システムの構築が必須である。現在，生物種
同定支援システムの整備が進んでおり，魚類や鳥類，
昆虫，貝類，シダ植物，樹木，キノコ類などで利用で
きる（Hebert et al., 2004; Ward et al., 2009; Jinbo et al., 
2011; Schoch et al., 2012; Saitoh et al., 2014など）。し
かしながら，DNAバーコーディングによる同定支援
システムが利用できる生物はまだ限られているのが現
状である。
　一方で，DNAバーコーディングの計画が始まる以
前から，国際塩基配列データベース（DDBJ/EMBL/ 
GenBank International Nucleotide Sequence Database 
Collaboration; INSDC）のような DNAデータベース
に配列情報は多く蓄積されており，証拠標本のデータ
も登録されているものが含まれる。このようなデータ
ベースには精度や正確性に問題がある配列も含まれて
いる点に注意すれば，DNAバーコーディングの際に
利用可能である。

2．DNAバーコーディングに用いられる領域
　DNAバーコーディングでは，標準化された領域の
DNAの塩基配列（マーカー）を用いて生物種を特定
する。マーカーとして利用される領域は，種内変異が
少ない一方で種間変異の大きい領域が理想的であり，
そのような性質をもつ多くの領域が DNAバーコー
ディング領域としていくつか提案されている。陸生植
物とくに被子植物では，標準マーカーとして葉緑体の
rbcLや matK遺伝子が利用されることが多く，これら
の領域が植物の標準的バーコード領域として決定され
ている（CBOL Plant Working Group, 2009）。ただし，
rbcL遺伝子は他の領域にくらべると進化速度が遅い
ため，より進化速度の速い葉緑体 trnH-psbA領域や核
ITS領域などが利用される場合もある（Hollingsworth 
et al., 2011）。

3．標本の利用と DNAバーコーディング
　標本は生物学的な研究を行うため，時間が経過して
も形態ができるだけ変化しないような処理を行った上
で保存されている。必要なときに利用できるため生物
学とくにフィールドサイエンス分野では古くから利用
されており，生物の多様性を研究する際に基礎資料と
して必要不可欠である。また，1点の標本でも産地や
形態的特徴など得られる情報は存在するが，種内変異
の幅や地域間の差など標本が多く集まらなければ得ら
れない情報もある。これはDNAの場合も同様である。
さらに，多くの標本が適切に保管されることで，将来
の再検証が可能になり，新たな手法の適用や発見につ
ながる。本研究で取り上げる DNAバーコーディング
もそのひとつである。また，従来から標本を利用して
きた分野だけでなく，DNAを得るためのリソースと
しても活用できる。さらに，保全生態学や考古学など
の分野でも分子情報を用いた研究が行われるように
なっているが，DNAバーコーディングの利用が広が
ることで今後それ以外の分野にも波及する可能性が高
い。例えば，DNAバーコーディングは種の保全への
利用や地域フロラの解明への応用も考えられている
（Rubinoff, 2006; Gonzalez et al., 2009など）。その他
にも，将来的に DNAバーコーディングが利用され貢
献できるものとして，環境や天然資源の維持，絶滅危
惧種の保護，移入生物のような国境を超えた種の移動
の管理とくに農業害虫の管理や病原体媒介生物の同
定，農業利用，食品の安全性や水質のモニタリングな
ど，より広い分野で利用されることが予想される
（Hajibabaei et al., 2007; Frézal and Leblois, 2008; Wong 
and Hanner, 2008; Valentini et al., 2010; Jinbo et al., 
2011; Krishnamurthy and Francis, 2012; Galimberti et 
al., 2013; JBLIのパンフレットも参照）。
　標本は基礎科学を行う上で重要な基礎情報となり，
その維持・管理は研究を行う上で必要不可欠であり，
研究の証拠としての植物標本は標本庫への収蔵が必須
である。しかしながら，標本が残され保管されていて
も，未成熟であったり，花が無い，一部が欠けていた
りするなど標本が完全な状態でない場合，同定が困難
な場合が少なくない。また，DNAバーコーディング
を利用した研究は，標本庫に収蔵されている古い標本
を対象としたものよりも，未調査地域のフロラの解明
や生薬・食材の同定などの研究例が多く，同定の再検
討の際の利用のような標本そのものを対象とした研究
例は実際にはあまり多くない。本研究では，標本庫に
収蔵されている標本を対象として，実際に DNAバー
コーディングに分子系統解析を組み合わせることで同
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定が可能になった例を示しながら，DNAバーコーディ
ングの博物館や標本庫での有用性と注意点について述
べたい。

Ⅱ．材料と方法
　今回，広島大学植物標本庫 HIROに収蔵されている
植物標本の中から，形態的特徴が明確でない標本や状
態が悪い標本について DNAバーコーディングにより
検討を行った。植物標本から DNAを抽出し，PCR反
応の後，シークエンスを行って塩基配列を決定し，
DNAデータベースを用いて塩基配列の BLAST検索
を行い，情報を得た。本研究に用いた標本の詳細につ
いては，Appendix Aに示した。

1．DNA抽出
　標本から植物体の一部（葉または花弁）を実体顕微
鏡下で切り取り， 実験に用いた。DNA抽出法は， 坪田
ほか（2013）または Tsubota et al.（2005）の方法に従っ
た。いずれの場合も，数 mm四方程度の植物体を 1.5 
mlチューブ内で破砕し，プロトコルに従い DNAを
抽出後，抽出液を直接 PCRに用いた。

2．PCR反応とシークエンス
　PCRにより対象とする領域を増幅し，得られた産
物に対してダイレクトシーケンス法により塩基配列を
決定した。今回， DNAバーコーディングには， 核 ITS
（internal transcribed spacer）領域の塩基配列を用いた。
PCRには Takara Ex Taq（タカラバイオ，大津）また
は KOD FX Neo（東洋紡，大阪）を用いた。Takara 
Ex Taqを用いた PCRおよびシークエンスの条件は
Tsubota et al.（1999，2000）に従った。KOD FX Neo
を用いた Long PCRは，Inoue and Tsubota（2014）に
従った。また，対象とした領域を増幅するための
PCRおよびシークエンスの際に用いたプライマーは
既存のものを用いた（配列の詳細は，広島大学デジタ
ル自然史博物館内のページを参照）。PCR産物を
NucleoSpin Gel and PCR Clean-up（マッハライ・ナー
ゲル社，デューレン）で精製後，受託解析により塩基
配列を決定した。得られた塩基配列は，BioEdit 7.1.11
（Hall, 1999）やMEGA 5（Tamura et al., 2011），塩基
配列の合意配列を得るための自作のプログラムなどを
用いて 1つの配列として合成し，国際塩基配列データ
ベース（INSDC）に登録した。

3．DNAバーコーディングと系統解析
　得られた塩基配列を用いて，DNAデータベースを

対象に，BLAST（Altschul et al., 1990）を用いて配列
相同性（配列類似性）検索を行った。BLASTはバイ
オインフォマティクスで良く用いられるプログラム
で，一般に BLAST検索の結果ではどの配列がもっと
も系統的に近いのか，スコアだけでは判断が難しい。
また，このアルゴリズムは速度重視であるため正確さ
が多少犠牲になる。このため，本研究ではそれを補足
する工夫として，候補となり得るものの取りこぼしが
ないように検索結果の上位 100または 250配列を比
較に用いるとともに，系統解析を行うことで欠点を補
うこととした。
　NCBI で BLASTN 2.2.29+（Zhang et al., 2000; 
Morgulis et al., 2008） による BLAST検索を行い， 検索
結果の中から上位の配列を得た。検索の結果得られた
上位 100配列または 250配列を FASTA形式で保存
し，対象とした塩基配列およびその近縁種を含んだ
データセットを作成した。MAFFT version 7.164（Katoh 
and Standley, 2013）を用いてアライメントを行った。
予備的な系統解析として，MEGAを用いて近隣結合
系統樹を求めた後，外群にあたる配列を必要十分な数
に絞った後に，最尤法で系統解析を行った。
Kakusan4 version 4.0.2012.12.14（Tanabe, 2011）によ
り塩基置換モデルを算出後，RAxML version 8.1.3ま
たは 8.0.8（Stamatakis, 2014）を用いて系統解析を行っ
た。

Ⅲ．結　果
　本研究では，広島大学植物標本庫に収蔵されている
植物標本のうち，形態レベルでは種まで同定できない
標本について，DNAバーコーディングを行い，その
所属について検討を行った。本研究で得られた配列は
国際塩基配列データベース（INSDC）に登録した。

1．標本 HIRO-MY 78106について
　この標本は南氏の寄贈標本に含まれていたものであ
り，沖縄県八重山郡与那国町で採集された草本である。
葉が対生であるなどの外部形態から，キツネノマゴ科
Acanthaceaeの帰化植物であると考えられた。本研究
では，核 ITS領域（911 bp）の塩基配列を得ることが
できた。今回決定した塩基配列のアクセッション番号
は AB985734である。ITSの塩基配列を用いたバー
コーディングでは，キツネノマゴ科の Ruellia属の一
種であった。BLASTの検索結果の上位 250配列を用
いて比較を行った。検索の結果をもとに系統解析を
行った結果，EF214536（Ruellia maya）と EF214596 
（R. tuxtlensis）， EF214540 （R. menthifolia）， EF214524
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（R. longepetiolata）が同じクレードに含まれた（図 1）．
また，これらの配列に関して，MAFFTによるアライ
メント後の塩基配列を比較したところ，今回得られた
配列とは系統樹上で姉妹群となる EF214524がもっと
も類似していた。両者の間で，配列の比較を行ったと
ころ，塩基置換が 2か所と，1塩基からなるギャップ
が 3か所確認された。また，これらの違いは配列の 
末端部分に限られており，ITS内の多型やシークエン
スエラーなどの配列の質に由来するものと考えら 
れた。この結果にもとづき，この収蔵標本は Ruellia 
longepetiolata (Oerst.) Hemsl.と同定した。本種はメ
キシコ原産であるので，園芸利用で持ち込まれ，逸出
したものと考えられる。また， 初島・天野 （1994） や
太刀掛・中村（2007）に記録がないことから，初出
の可能性がある。

2．標本 HIRO-MY 43024について
　この標本は沖縄県八重山郡竹富町で採集された木本
で，在来樹種と考えられる。外部形態ではハイノキ属
Symplocosの一種であると考えられたが，DNAバー
コーディングを用いることとした。本研究では，核
ITS領域のうち ITS1が含まれる領域の塩基配列（580 
bp）を得ることができた。今回決定した塩基配列の
アクセッション番号は AB985735である。ITSの塩基
配列を用いたバーコーディングでは，BLAST検索の
結果をもとに上位 100配列を用いて系統解析を行っ
た 結 果，AY336305（Symplocos sp. YGW-2003） と
AY336306（Symplocos aenea）が同じクレードに包含
された。今回得られた塩基配列を両者と比較したとこ

ろ，AY336305との間では２か所の塩基置換が認めら
れ，AY336306との間では塩基置換が 10か所と 2塩
基の長さのギャップが 1か所認められた。また，上位
250配列に対象広げて系統解析を行ったところ，上位
100配列に含まれていなかった AB114878（Symplocos 
liukiuensis）が同じクレードに包含され，今回得られ
た配列の近傍に位置した（図 2）。AB114878との比
較の結果，塩基置換が 1か所とギャップが 2か所，そ
のうちひとつは 20塩基のギャップが認められた。両
者の配列はギャップの存在や塩基置換を考慮すると同
種とは判断できないものであった。データベースに登
録されている配列とは一致するものが存在せず，今回
の結果ではデータが未登録の種である可能性が高い。
また，外部形態の再検討の結果でも，AB114878とし
て登録されているアオバナハイノキ Symplocos 
liukiuensis Matsum.と同種と確定するには至らなかっ
た。その他の候補種としては，ヤエヤマクロバイ S. 
sumuntia Buch.-Ham. ex D. Don（synonyms: S. caudata 
Wall. ex G. Don, S. botryantha Franch.）やイリオモテ
ハイノキ S. liukiuensis Matsum. var. iriomotensis Nagam.
があげられる。前者については，データベースに登録
されたデータが複数あるが，配列は異なり，系統樹上
でも姉妹群となる。後者についてはデータが登録され
ていない。このため，この収蔵標本は現時点ではハイ
ノキ属の一種 Symplocos sp.としておく。今回，シー
クエンスの際の波形で読み取ると多型が確認された所
が 2か所あった。さらに，ITS2の領域についてはシー
クエンスの時点で波に重なりがあったため，雑種性や
多型など他の要素も考慮する必要がある。今後，種レ

図 1．本研究で得られたアクセッション番号 AB985734（Ruellia longepetiolata）の配列を含む，核 ITS領域の塩基配
列にもとづいた最尤系統樹の一部（枠で囲んだ部分）を拡大したもの。BLASTの検索結果の上位 250配列を用いて系
統解析を行った。計算には RAxMLバージョン 8.0.8（Stamatakis 2014）を使用。各枝の値は 10,000回試行のブートス
トラップテストにより得られたブートストラップ確率の値で，50%以上のものだけを表示した。
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ベルの同定を行うため，詳細な検討が必要である。

Ⅳ．考　察
1．DNAバーコーディングと分子情報利用の有用性
　本研究では，DNAバーコーディングにより形態情
報が不完全な標本について，いずれの標本についても
種または属レベルで同定することができた。また，
DNAバーコーディングのためのデータベースが十分
でない植物種については，DDBJなどの DNAデータ
ベースを利用して，系統解析を併用することで現時点
でも DNAバーコーディングが標本の同定に有効であ
り，標本の管理に活用できることが示された。また，
完全に一致する配列がデータベースに登録されていな
い場合でも，系統解析を併用することで BLAST検索
だけでは得られない系統情報が得られ，同定に非常に
有効であることが明らかになった。
　分子系統学のように DNAの塩基配列やタンパク質
のアミノ酸配列などの分子情報を用いた研究が一般的
になり，現在分類学の分野では必須になり，大きな成
果が得られている。形態情報に加えて，塩基配列の比
較を行い，その生物の系統的位置づけを行う際に補助
的に利用する場合もある。例えば，シダの前葉体とし
て保管されていた標本が所属不明の植物として認識さ
れ，後の分子系統解析によりその分類学的位置が明ら
かになった苔類の例や，一度だけ標本が採取され所属
不明であった苔類の例，他の科に置かれていたが系統
的に異なることから独立した科とされた蘚類の例など

があげられる（Masuzaki et al., 2010, 2011; Inoue & 
Tsubota, 2014）。また，正体不明の球形の単細胞性の
藻類の系統的位置が明らかになった例や，形態の異な
る地衣菌同士が同種であることが DNAの配列を利用
して明らかになった例もある（Handa et al., 2003; 
Takahashi et al., 2006）。さらに，外来種のような国内
の情報がほとんど無い標本や，稀産種でその実態があ
まり知られていないもの，変異が大きく分類学的な扱
いが困難なものについてもその有効性が示されている
（坪田ほか，2012， 2013， 2014a）。また，水草や水辺
に生育する植物は水環境によって形態変異の幅が非常
に大きいものについても DNAの情報は有効である
（Uchimura et al., 2006a, b；坪田ほか，2009， 2014b）。

2．  DNAバーコーディング利用の際の注意点と今後
の課題

　生物の断片であっても DNAを得ることができれ
ば，未知のサンプルの生物種の同定だけでなく，同一
種であるかどうかの確認や種内変異を調べる際にも
DNAバーコーディングは利用できる。しかし，DNA
バーコーディングを行うことが分類を行うことそのも
のではない点には十分留意しなければならない （Ebach 
and Holdrege, 2005; Gregory, 2005）。DNA バーコー
ディングだけで種が決定できるわけではなく，配列
データだけに頼った判断には注意が必要である。その
確定には従来の標本の検討と同様に形態レベルの研究
が重要であり，確認できる形態情報が限定的であって

図 2．本研究で得られたアクセッション番号 AB985735（Symplocos sp.）の配列を含む，核 ITS領域の塩基
配列にもとづいた最尤系統樹の一部（枠で囲んだ部分）を拡大したもの。BLASTの検索結果の上位 250配
列を用いて系統解析を行った。計算には RAxMLバージョン 8.0.8（Stamatakis 2014）を使用。各枝の値は
10,000回試行のブートストラップテストにより得られたブートストラップ確率の値で，50%以上のものだけ
を表示した。
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も，DNAバーコーディングの結果との矛盾点の有無
について十分に検討する必要がある。
　塩基配列の種間変異が小さい場合や種内変異が大き
い場合，あるいは雑種性や倍数性が存在するような場
合には塩基配列の類似性だけで正確に同定するのは難
しい（Meyer and Paulay, 2005；神保ほか， 2008）。ま
た，ITSのようにゲノム中に複数のコピーが存在する
場合，倍数性や多型に注意をして利用する必要がある。
データが未登録であったり，種の同定には登録されて
いるデータでは解像度が十分でなかったりする場合も
ある。さらに，DNAデータベースに登録されている
情報に誤りがあったり，不十分である場合も想定され，
データベースに登録された配列情報に含まれるエラー
も DNAバーコーディングの際に問題となる（Shen et 
al., 2013）。本研究でも，Ruellia属のデータで配列情
報の一部にエラーに該当すると判断される部分が確認
された。登録された配列以外の情報，例えばDNAバー
コーディングで重要になる生物名についても，誤同定
や登録の際の誤登録，コンタミネーションなどの原因
により正しくない情報が登録されていることも考えら
れる。例えば，本研究でハイノキ属の ITS検索でヒッ
トした KF186454（Celastrus rosthornianus）はニシキ
ギ科 Celastraceaeであるため何らかの誤りである。現
在の分類学的取扱の再考が必要な場合もあるが，これ
については専門家による研究の進展が必要となる。本
研究では，生物学的な観点で明らかに誤りと判断され，
系統解析の際に問題が生じる配列は排除して DNA
バーコーディングを行ったが，証拠標本が残されてい
れば，その再検討や再シークエンスを行うことで情報
の改善も可能となる。本研究で，植物標本を管理する
際の DNAバーコーディングの有効性が示されたが，
その前提として標本がきちんと保管されている必要が
ある。上記以外の注意点としては，たとえ生物名など
の情報が正しく，配列も正しいものが登録されていて
も，問題となる場合があげられる。実際のデータベー
スに登録された配列であまりにも短いものについては
BLAST検索の段階で排除する必要がある。いずれに
せよ，既存の DNAデータベースを利用する場合は，
データベースに登録されている配列が正しいものかど
うか十分に吟味しながら，DNAバーコーディングに
利用する必要がある。上記の内容に注意し，DNAデー
タベースなどに登録されている配列情報を用いれば，
植物でも多くの場合，属レベルの同定は現時点で可能
なレベルであると言える。一方で，DNAバーコーディ
ングのデータベースが構築されていないだけでなく，
隠花植物の例のように，分類群によっては DNAデー

タベースにも配列があまり登録されていない群もあ
る。今後，データベースの充実が必要であるが，社会
的な関心の低さや専門家の数の少なさ，研究予算の差
など社会的な要因の影響も考えられる。近年，DNA
の塩基配列などの分子情報を使った産地特定や個体識
別が現実的になっている。また，海外との生物資源の
やり取りに関して生物多様性条約などの国際的な枠組
みが決まっているという時代背景もある。日本はさま
ざまな資源を輸入している観点から，貿易を行うため
にこれらの枠組みへの参画が必須である。また，枠組
みに関する最大の資金拠出国でもある。これらの点を
考慮すると，この分野の研究基盤の確立と利用促進の
ため，国家レベルでの方策も必要である。

3．  DNAバーコーディングと標本の維持・管理， 社会
への還元

　塩基配列やアミノ酸配列のような分子情報は一度決
定してしまえば，情報の劣化がなく，何度でも再利用
が可能である。今後，次世代シーケンサーの普及とと
もに，効率よく DNAバーコーディングを行うことが
可能になることが期待される。しかしながら，そのもっ
とも基礎となるのは標本であり，標本を活用するため
に標本庫の維持・管理は欠かせない。
　地球上には 25万種の植物が生育していると考えら
れているが，それを研究対象とするためには生育地を
訪れ，植物を入手する必要がある。しかし，地理的・
社会的な理由により現地を訪れるのが困難な場合も多
い。それを補う意味で必要なのが標本であり，生物の
多様性を研究するためには標本が必要不可欠である。
標本の整理とくにデータベース化が進むことで標本の
活用が容易になり，地域フロラの理解が進む。植物体
が未成熟で形態的特徴が明瞭でない標本であっても，
属レベル程度でも同定されていれば，標本の収蔵や後
の研究の際に活用しやすくなる。今後，DNAバーコー
ディングを利用することで，より迅速で正確な同定が
可能となり，標本の維持・管理に役立つことが期待で
きる。今回，すでに収蔵された標本であっても DNA
バーコーディングによって新たな知見が得られたこと
からも明らかなように，標本は生物学とくにフィール
ドサイエンス分野において，分子系統学と同様に今後
ますます必須のものになっていくと考えられる。
　DNAバーコーディングは，基礎研究分野で利用で
きるだけでなく，その他の分野にも応用できる。地域
毎の配列データベースの構築を行うことで種内変異に
関する情報が蓄積され，産地の特定にもつながり，絶
滅危惧種の保護や稀少種の盗掘の抑止などの効果も期
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待できる。本研究でも，DNAバーコーディングによ
る研究の進展により，地域フロラの理解のための情報
の深化や提供の可能性が示された。このような研究を
標本庫や博物館が行うことは，結果的に地域への社会
貢献にもつながる。また，生物教育の分野でも分子情
報の利用が必須かつ一般的になりつつあり，高等学校
とくにスーパーサイエンスハイスクール（SSH）対象
校などでは DNAを使った実習が当たり前の様に行わ
れている。例えば，昆虫や陸生貝類，魚類を対象にし
た分子系統解析が行われていたり，タンポポ類の雑種
の検出で DNAの配列の違いを使った識別が行われて
いる。このような教育現場で DNA情報を利用する際
にも，DNAデータベースは活用されており，配列デー
タベースの構築は有用なものである。筆者らが所属す
る宮島自然植物実験所は広島大学植物標本庫 HIROの
ブランチとして維管束植物やコケ植物の標本を収蔵
し，現在そのデータベース化を進めている。広島大学
植物標本庫には 40万点以上の標本の蓄積があり，こ
れらの研究資源を活かす意味でも，DNAバーコーディ
ングに利用できる配列データベースの構築を今後行っ
ていきたい。
　今後，分子情報を利用した DNAバーコーディング
や系統関係の推定のような DNAを使った研究手法は
ますます一般的になることが予想され，博物館や標本
庫で必須の手法になってくる。また，その有効性を高
めるためデータベースの充実が望まれるとともに，標
本と組にすることで正確かつ再検証可能なデータベー
スの構築が可能となる。
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Appendix A. Specimens examined.
Ruellia longepetiolata (Oerst.) Hemsl., Biol. Cent.-Amer., Bot. 2: 

506, 1882.

JAPAN, Ryukyu, Okinawa Pref.: Yaeyama-gun, Yonaguni-cho: A. 

Minami 137978 in hb. HIRO-MY 78106 (29-31 January 

2013, HIRO-MY), DNA voucher for accession numbers 

AB985734 for nr ITS region.

Symplocos sp.

JAPAN, Ryukyu, Okinawa Pref.: Yaeyama-gun, Taketomi-cho: H. 

Tsubota & H. Kubo s.n. in hb. HIRO-MY 43024 (6 January 

2011, HIRO-MY), DNA voucher for accession numbers 

AB985735 for nr ITS region.
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