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  図１ チェーンソー構造説明       図２ 基本的な使用(円板切り) 

 

 

   

  図３ 伐倒方向へ受け口作り       図４ 伐倒方向規制ロープ上げ 
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１．研修目的 
遺伝子解析には様々な方法があるが、PCR 法で特定の遺伝子配列を増幅し、電気泳動によりバンドとし

て可視化する手法はほぼ共通である。本研修を通してPCR 法、電気泳動を体験して遺伝子解析の基礎を学

ぶことを目的とする。 
 
２．実験内容 
植物多型解析キットを使用して、植物コントロールとして「ホウレンソウ」を使用。 
サンプルとして見た目から判断して、類縁関係が近いもしくは遠いと想像できる 3種の野菜からDNA
を抽出、その後、葉緑体ゲノムの特定の遺伝子配列をPCR 法で増幅する。増幅したDNAは植物ごとに大

きさが違うのでそれを電気泳動にかけて確認する。 
 
３．実験方法 
午前：種々の試薬を調整した（DNA抽出液、PCR試薬など） 

植物サンプルの調整 コントロールが「ホウレンソウ」なので、サンプルとして、見た目が近い 
「小松菜」、見た目が少し遠い「レタス」、全く違う「ネギ」を準備した。 
6mm程度で切り出し、DNAを抽出した。 
PCR で trnH-psbAの遺伝子領域を増幅した。 

午後：アガロースゲルの作成 
電気泳動、イルミネーター観察 

 
 

 
実験のセット サンプルの調整 
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DNA抽出 PCR 
 

 

LEDイルミネーター 結果 
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