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摘       要

本次出國進修期間共計六週（四月二十九日至六月七日），目的為參加荷蘭瓦赫尼根大學（Wageningen University）附屬國際農業中心（Internation Agriculture center，IAC）所開的『生物技術、植物育種及種子技術』課程（Programme on Biotechnology, Plant Breeding and Seed Technology），共選了3個課：『分子遺傳介紹』（Introduction to Molecular genetics）、『植物生物科技及生物安全』（Plant Biotechnology and Biosafety）、『基因分離及分子標誌』（Genetic Distinction and Molecular Markers）。其中『分子遺傳介紹』為IAC精心設計的電腦線上課程，主要針對有分子生物及遺傳學知識基礎的學員們複習分子生物及遺傳學知識，並使用電腦線上教學及線上測驗提高學習效率。『植物生物科技及生物安全』則是密集地介紹植物基因轉殖技術、基因改造生物檢測技術及有關基因改造生物對世界可能的影響。最後『基因分離及分子標誌』則是介紹植物族群的遺傳連鎖、基因分離與分子標誌的知識領域，進而介紹結合統計學、數量遺傳學與分子生物學的數量性狀基因座標定位置之學問。
1、 目的

荷蘭瓦赫尼根大學（Wageningen University）為荷蘭國立農業大學的前身，在以農立國的荷蘭扮演了很重要的角色。近年來由於生物技術的急速發展，有關於基因改造生物和基因標定、基因選殖的研究更益形重要，荷蘭瓦赫尼根大學身為世界上的農業研究先驅，不但積極發展這方面的技術，在此方面仍居世界的龍頭地位。

多年來，瓦赫尼根大學附屬國際農業中心（Internation Agriculture center，IAC）開設許多農業相關領域的訓練班課程，例如有名的馬鈴薯栽培課程、植物育種課程等等，然而IAC為了配合近年來生物技術的急遽發展，也特別結合植物育種、種子處理特別開辦了一個『生物技術、植物育種及種子技術』課程研習班（Programme on Biotechnology, Plant Breeding and Seed Technology），此研習班為時十週（西元2002年四月二十九至七月五日）共計有14個課程（courses）。

此行的目的即是參加此研習班所開辦的三個課程：『分子遺傳介紹』（Introduction to Molecular genetics）、『植物生物科技及生物安全』（Plant Biotechnology and Biosafety）、『基因分離及分子標誌』（Genetic Distinction and Molecular Markers），共計六週（四月二十九日至六月七日）。謹將此次學習主要內容及心得敘述於後，希望能跟相關研究人員分享。

2、 行 程

日期
地  點
活  動  內  容

月
日



4
27-28
台北-阿姆斯特丹-瓦赫尼根
啟程並抵達位於荷蘭瓦赫尼根(Wageningen)的國際農業訓練中心

4, 5
29-10
國際農業訓練中心
研習『分子遺傳介紹』課程

5
4
國際農業訓練中心、瓦赫尼根
歐盟簡介及瓦赫尼根大學導覽

5
5
國際農業訓練中心
準備研究成果海報（posters）

5
6-10
1. 國際農業訓練中心

2. 生物中心

3. 國際農業訓練中心
1.研習『分子遺傳介紹』課程
2.五月六日生物中心遺傳實驗室參觀實驗室及溫室

3.五月八日晚上晚會，參觀來自各國學生製作的研究成果海報

5
11-12
瓦赫尼根
假日自習、收集資料

5
13-24
1.國際農業訓練中心

2.瓦赫尼根大學植物育種系

3.Rilland
1.研習『植物生物科技及生物安全』課程

2.五月十四日參觀植物育種系及unifarm

3.五月二十三日參觀『Advanta』種子公司

5
15-17
國際農業訓練中心
研習『植物生物科技及生物安全』課程

5
18
海牙（Hague）、台福特（Delft）
參加國際農業訓練中心舉辦的旅遊及參觀行程

5
19
瓦赫尼根
假日自習、收集資料

5
20-24
國際農業訓練中心
研習『植物生物科技及生物安全』課程

5
25-26
瓦赫尼根
假日自習、收集資料

5, 6
27-7
1. 國際農業訓練中心

2. Floriade會場

3. De Lier
1.研習『基因分離及分子標誌』課程

2.六月二日安排參觀荷蘭花卉展Floriade 2002

3.六月五日安排參觀『Rijk Zwaan』公司

6
8-9
瓦赫尼根-阿姆斯特丹-台北
從國際農業訓練中心經由阿姆斯特丹史基浦機場回程抵達台北

參、學習內容與心得

一、分子遺傳介紹（Introduction to Molecular genetics）

此課程以電腦線上課程為主，內容在於使學員熟悉電腦及網際網路之操作及分子遺傳學的基礎，並透過線上操作以提升學員學習效率。經過IAC核准學員可以進入該訓練中心上課之後，IAC的助教即email給學員密碼（ID and code），在正式上課之前，學員可以在自己國家透過電腦網際網路使用密碼進入IAC的電腦網路中，以預習第一課到第四課的課程大概內容，教材亦同步經過郵寄至學員手中，學員在至荷蘭上課之前，透過這種線上學習的課程，並可以選擇接受線上測驗。

第一課到第四課的內容主要為基本的遺傳學，目的是為了讓學員複習遺忘已久的遺傳學，所以這課程設計的非常貼心，讓學員能夠在開課時比較能迅速進入狀況。其中第一和第二課分別為前言及孟德爾遺傳、體細胞遺傳學及性聯遺傳學，第三課則為染色體遺傳學，第四課則是介紹同基因座之內或不同基因座之間的基因交互作用，由於這些部分內容屬於遺傳學的基礎知識，IAC只是讓學員在上課前自行複習，並在第一天上課安排了此四課的測驗以瞭解學員程度，並沒有加以上課講解，因此在此不予贅述這四課的內容。

第五課則是介紹基本的真核生物染色體圖譜分析（eukaryotic chromosome mapping），就是利用有性分裂時染色體複製時期（Meiotic diploid）所發生不同染色體因為聯會互換（crossing over）產生重組（recombination）的現象，經由後裔的分離表現可以估算所謂的連鎖圖譜（linkage maps）此部分為課程『基因分離及分子標誌』的基礎，將於本報告第二部分報告，在此不予贅述。

第六課則是介紹細菌及病毒的基因轉移。在細菌之間基因物質的轉移只有一個方向：即從一個捐贈細胞（稱為F+或Hfr細胞）到一個接受細胞（稱為F-細胞），而細菌細胞是否有捐贈能力決定於F因子，F+細胞的F因子通常存在大腸桿菌的細胞內，當F因子聚集隨機進入大腸桿菌的染色體而形成Hfr細胞，由於這種F因子可以隨機插入大腸桿菌染色體的任一部位，因此遺傳學家可利用這個特性計算出細菌的遺傳連鎖圖譜。而這種F因子的轉移方式便是透過細菌細胞間的接合（conjugation）而成。另外細菌會吸收環境中的DNA片段，並且將外界DNA片段融入自身染色體中，這種方式稱為轉型（transformation），現在生物技術的實驗室大部分都是利用這種方式，將所要的基因轉移進入大腸桿菌中大量複製。另外一種方式稱為轉導（Transduction），即透過一種細菌病毒，噬菌體（bacteriophages）病毒將別的細菌基因帶入另一個細菌中。

第七課則是介紹重組DNA技術介紹，所謂重組DNA技術可以將生物中個別的基因分離出來，加以鑑定其特性，並可以將其連接在另一段DNA片段中的技術，這種重組DNA（recombinant DNA）與生物在自然雜交狀態下所發生的遺傳重組並不相同，因為重組DNA所嵌入的片段大多來自非同源的染色體，有時這種重組DNA又稱為嵌合DNA（chimeric DNA）。

製作重組DNA第一步為分離DNA（isolating DNA），即將所要的質體DNA收集，主要步驟首先為大量複製大腸桿菌，再破壞細菌細胞壁，再將細菌染色體和質體DNA利用離心技術分離，最後將質體DNA收集起來。第二步為剪切DNA（cutting DNA），利用特殊的酵素稱為限制酵素（restriction enzyme），限制酵素會認識DNA順序上特殊排列位置（restriction site），而將DNA切斷分離。第三步驟為joining DNA，即將外源的DNA與此質體DNA連結在一起，此外源DNA片段的邊緣必須與已經切斷的質體DNA的邊緣相符合，再利用連結酵素（DNA ligase）連結起來。第四步驟為增殖重組DNA（amplifying recombinant DNA），將連結起來的重組DNA轉移進入大腸桿菌，在此類質體中都會有一個複製起源的區域（replication origin），因此此重組質體DNA會隨大腸桿菌複製而複製，複製後即可將此重組DNA分離出來確定之。

在選殖基因時首先要選擇選殖所需的載體（cloning vector），載體依其形式可分為四種，第一為質體DNA，最常用的為pBR322和pUC質體；第二為病毒形式的載體（Viral vectors），有Phage lambda及Single-standed phages兩種，第三為Cosmids，它為植物病毒λ phage和細菌質體的綜合體，第四為表現載體，利用這種載體可以使外源基因在大腸桿菌中表現蛋白質。

在分辨生物親源關係時或尋找選種指標時，最常用到的是分子標誌（marker），在此主要介紹下列三種：RFLP（Restriction Fragment Length Polymorphism）為限制片段長度多型性，係利用限制酵素的專一性，確認DNA某一特殊排列順序的位置而將DNA切開，族群間、個體間或族群內的DNA排列有所不同，因為限制酵素剪切的位置不同，而使DNA片段長度有差異，造成電泳分析時條帶的多型性現象，由於RFLP需要DNA探針放射線標定、限制酵素剪切、南方點漬法等實驗手續，非常耗時，其後漸漸被手續簡單的分子標誌RAPD(Randomly Amplified Polymorphic DNA，逢機增幅多型性DNA)所取代，其係利用任意取得長度約10 b.p.的primer，因為植物族群內或族群間DNA序列的不同，使這逢機primer增輻的DNA長度及數目有所不同，即可經由電泳分析其間的差異，而RAPD由其英文的讀音rapid就可得知RAPD的實驗手續簡單、快速並且便宜，但因為其實驗可重覆性不高又較不準確，近年來漸漸少人使用。最近幾年最常用的分子標誌為AFLP（Amplified Fragment Length Polymorphism），先將Genomic DNA 用兩個不同限制酵素剪切，再將特殊的adapter可跟此酵素切位連接，再用可以跟此adapter互補的primer經由PCR反應增幅這些特殊的DNA片段，這些adapters上有探針，經過電泳銀染或放射線標定，可分辨出其多型性，此實驗時間比RFLP快，又比較省勞力，準確度比RAPD技術高很多。

在此課程期間，五月六日曾安排一個下午參觀位於Botanical Centre（生物中心）, Arboretumlaan 4的遺傳實驗室（the Laboratory of genetic），由Koornneef教授介紹他的研究成果，他主要的研究為阿拉伯芥的數量基因定位，目前主要是針對控制阿拉伯芥的開花期之數量基因定位研究，利用兩個開花期短和開花期長的阿拉伯芥相互雜交，如今已經到了F8分離世代，可以依據分離後裔開花期的不同而定位影響開花期的基因，關於數量基因座的基礎學問將於本報告第二部分報告，在此不予贅述。

二、基因分離及分子標誌（Plant Biotechnology and Biosafety）

1.簇群分析（cluster analysis）

    此課程主要介紹如何利用RFLP、AFLP等分子技術界定遺傳的相似度，進而界定植物族群間親源關係。

    在分析這些RFLP、AFLP電泳膠片時，必須先找出可分出植物族群間差異性的電泳條帶（band）位置，經由統計這些條帶在族群內及族群間出現的頻率，進而可以估計族群間的相似度（Similarity），而估算這種相似度的的方式有『Simple Matching』及『Jaccard』兩種方式，主要差異在於Jaccard法省略計算族群間都沒有出現條帶位置的機率，Simple Matching則是全都出現和全沒出現兩種機率一併計算。

親源間的遺傳距離（Distance）等於1減去相似度（Distance=1-Similarity）。此遺傳距離主要可由兩種方式表示，一個是簇群圖（dendrogram）和樹狀圖（trees），可經由UPGMA或Neighbour Joining兩種方式計算而得。

2.重組（Recombination）及連鎖（Linkage）

    當兩個基因位於同一條染色體上則此兩基因可稱為有連鎖關係，而重組則為此兩對偶子基因在有性分裂（meiosis）時聯會互換（crossing over）的結果，而重組的機率則依兩個基因座的距離遠近而定，因此經由後裔分離的表現可計算重組率，進而瞭解兩個基因座的距離。遺傳圖譜距離的單位為centimorgan（cM），1個centimorgan定義為同一條染色體兩基因座彼此有1﹪重組率的距離。

要探測連鎖通常使用試交（test cross）法，必須先製造或找到此兩性狀基因型皆為異質結合的植株（AaBb），此植株通常為兩性狀為同型結合的顯性和隱性植株（AABB及aabb）雜交而得，此異質結合的植株與隱性同質結合的植株（aabb）雜交，如果此兩基因位於不同染色體上，所得後裔AaBb、Aabb、aaBb及aabb比率應為1：1：1：1，如果此兩基因在同一條染色體且完全連鎖在一起，則後裔只有AaBb和aabb兩種基因型，若此兩對偶基因彼此有crossing over發生，重組互換率為r，則所得後裔AaBb、Aabb、aaBb及aabb比率應為(1-r)/2，r/2，r/2及(1-r)/2，經由調查此後裔表現可得知重組率r，如此可進而得知兩個基因座的距離。進一步估算許多基因座在染色體上的相對距離。這些數值都要經過卡方檢定，第一個假說是兩基因是彼此獨立的，因此檢定AaBb、Aabb、aaBb及aabb是否為1：1：1：1，第二假說則是兩基因有連鎖，經由後裔分離比予以卡方檢定，看看假說是否成立。

若有三個基因座，三種對偶基因在兩條染色體上，此時會採取所謂三點試交（Tree-point testcross），先找出或製造一個三性狀異質植株（triple heterozygote）及隱性植株，例如AaBbCC及aabbcc，可以由兩個植株試交所產生後裔表現比率依照類似上述之計算方式可得知三個基因座的相對位置及距離，例如ABC三基因順序若為B在A與C中間，所估算的距離通常AB加上BC會大於AC，這是因為只計算AC距離會忽略AB及BC之間同時crossing over的機率，這種情形稱為雙重重組（double recombinant），因此若以分子標誌估算基因的相對位置，分子標誌應距離基因越近越好，以避免因為雙重重組造成的圖譜誤差。然而理論上這種雙重重組的機率為AB與BC  crossing over機率的乘積，但這是在AB與BC重組時彼此獨立的情形才能成立，事實上此三個鄰近基因的重組一定會彼此影響，這種影響稱為interference，interference的機率簡稱為I值，I值等於1減去吻合係數（coefficient of coincidence），吻合係數則定義為雙重重組觀察值除以理論值。
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如果是許多基因的話，則需要數學和統計學來輔助，在估算重組率（r）時，常需要用到最大可能性的方法（maximum likelihood method），例如有N個gametes有k個重組，則有N-k為沒有重組的gametes，則這種機率的二項分佈機率（liklihood，the binormial probability）即為：

由於求估計最大值，必須將此方程式微分，令此方程式等於零，求函數r之最大值，為了方便微分必須讓此方程式左右兩邊同乘加以自然對數：
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因此上式(二項分佈機率)等於：
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在數量性狀基因座（Quantitative traits loci , QTL）標定的學問中，必須用到LOD（logarithm of odds）的計算方式來檢定重組率（r值）是否顯著，以兩個基因做為例，其定義為：：
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    其中分子為重組率等於期望重組率的可能性，用來檢定是否有重組現象，分母為重組率等於0.5的可能性，即基因座之間沒有重組現象，來檢定此兩基因座分離是否彼此獨立。在QTL的檢定上，通常要LOD等於3以上才能成立，也就是有重組的可能性要為沒重組的可能性的1000倍以上才能成立。

    由於計算過於繁複，非仰賴電腦不可，瓦赫尼根大學根據這些理論發展了一套軟體，稱為JoinMap，IAC也安排了四個下午、三個實例供學員們上機練習這種軟體，JoinMap的介面為最大眾化的視窗介面，按照老師所發的講義逐步練習，可以做出染色體上各性狀的連鎖圖譜，JoinMap是個還算容易操作的軟體，當然操作這套軟體必須要有數量遺傳和統計學的知識，否則很容易做出錯誤的結果。

除了介紹這些分子標誌學問外，六月五日還安排了位於De Lier的『Rijk Zwaan』育種公司參觀行程，該公司主要為販賣所育出的萵苣種子，所生產的萵苣、番茄、小胡瓜品種都是針對生食設計的蔬果，該公司利用同功異構脢、RAPD等分子標誌篩選合格的種子，在抽查的種子中如有品種混雜時，整批會將予以淘汰。

三、植物生物科技及生物安全

 本課程包含了數個主題：1.生物科技應用在植物育種上的進展。2.基因改造及探測技術。3.上游基因科技介紹。4.基因改造作物經濟觀點及國際貿易。5.生物安全性及社會上的反應。另外還安排參觀『Advanta Seeds/Van der have』種子公司及荷蘭瓦赫尼根大學植物育種系及植物研究中心。

其中『生物科技應用在植物育種上的進展』及『.基因改造及探測技術』主要介紹基本的分子生物學，組織培養及發育生理，功能性基因、抗病基因的轉殖及主要的基因轉殖系統。其中基因轉殖係將一段外來的DNA穩定地送到植物基因組中的技術，一般可以分為非直接和直接的轉殖法，間接轉殖的方式就是透過病毒或細菌將外來基因送入植物中，例如農桿菌法，係將一段T-DNA隨機轉入植物基因組，若將此T-DNA加以改造加入外源基因，便可能將此外源基因轉入植物基因組中。另外直接的方式，有PEG法、微注射法、花粉管法及基因槍法，系透過DNA直接侵入植物細胞中來達成基因轉殖之目的。

 目前市面上基因改造食物種類以轉殖抗病基因、抗蟲基因、抗殺草劑基因及抗後熟基因的作物為主，在基因改造食物種類越來越多的情形下，食物安全性評估為基因改造食物上市前重要的步驟，而食物安全性評估主要關心三個方面：1.基因改造部分，包括轉殖後的遺傳圖譜，插入基因的序列及基因的表達。2.食物及飼料安全性，包括是否產生有毒基因產物，標示基因有無、 殺草劑的代謝過程等。3.環境衝擊：包括是否造成其他非基因轉殖作物或其他生物的影響、殺草劑的使用問題等等。其中GMO食品之安全性評估在歐美國家已經建立一套標準流程，包括毒蛋白及其他物質毒性的檢定，過敏性測定等等，例如在過敏性測定方面，FAO/WTO在2001年已經建立一套檢定過敏性的流程圖。

 環境安全性的檢定通常有三個階段：第一是實驗室階段、植物培養室及溫室階段，第二階段為不同大小田間試驗階段，第三則是經由市場釋出販賣的階段，在第一階段必須檢查實驗室到溫室的流程是否符合實驗室安全、例如經過改造的植物是否已經沒有活的農桿菌存在，其開花型態、花粉散佈方式、授粉及生殖的方式、種子特性及是否可能在田間與近緣種雜交等等都要列入考慮，通過之後才可以在試驗田試驗。田間試驗在歐洲依照試驗田大小從一公頃以上分為五級，所考慮的有：1.基因改造作物本身2.載體3.所插入的外源基因等三個方向對環境所造成的影響。一般對改造作物的環境影響有一個標準指標來評估，即DPDF code值，其中PDF分別為dispersible by Pollen, Disperse及Frequency of distribution三個值，這三個值分別依照植物的傳播特性分別給予從0到5六個分數，分數越高表示此基因改造作物對環境影響越高，例如萵苣、馬鈴薯、豌豆的DPDF code分別為5.5.4、1.2.1、0.2.1。

檢測基因轉殖作物與正常作物的DNA、蛋白質的差異性，通常會經由電泳相關技術的分析，及HPLC或GC-MASS等化學分析，還有DNA晶片（DNA Micro-Array）等技術，進一步分析這些物質對生物造成的影響，例如毒性測定及過敏性測定等等，以最近急速發展的『蛋白質組』（Proteome）學來說，係依據二十年前蛋白質電泳及配合光譜儀及GC改進而成，研究範圍包括：1.表現型特性圖譜（trait mapping），例如今對鹽類等逆境抗性相關蛋白質的研究，種子發芽期間所產生之特殊蛋白質研究。2.酵素學，例如果實後熟期間某特殊酵素的變化。3.GMO產品的分析，分析因為誘變及基因轉殖所產生的酵素及蛋白質成分的變化。4.過敏物質分析，包括對引起過敏的蛋白質做鑑定等。5.植物與病原或昆蟲的交感，例如針對植物對昆蟲產生的蛋白脢抑制物質及植物對病原產生的elicitors。6.蛋白質之間的交互作用，例如細胞分化的控制等等。在瓦赫尼根大學主要的研究方向為第2、3、4、及第5項，例如針對番茄後熟期間的變化，首先可以未成熟和不同階段成熟番茄的蛋白質跑兩向的電泳（2D electrophoresis），利用先進的電腦軟體分析其蛋白質spots差異，所差異的不同處即為成熟和未成熟番茄所表現的蛋白質差異，換句話說，這些特殊的蛋白質spots與番茄成熟有關，將這蛋白質spots從電泳膠片取出，利用Trypsin剪切成不同大小的peptide分子，再經由類似GC-MASS的儀器（稱為mass spectrometry）分析，有MALDI-TOF及ESI-MS/MS兩種，而ESI-MS/MS儀器可依據其所建立的資料庫加上利用吸收光譜可以分析peptide分子的氨基酸序列，由此氨基酸序列便可得知與番茄後熟有關的cDNA序列。另外一種已經發展成熟的DNA晶片，正確名字應為DNA微陣列（microarray）將植物所有基因組的cDNA片段『印』在載玻片上，不到一平方英吋的面積中含有四個單位的植物基因組，例如我們可以將草莓不同成熟果實階段的mRNA抽取出來，與此草莓的DNA晶片發生雜合反應，經過染色有呈色反應的點表示該片段DNA有表達，經過電腦的比對，成熟與不成熟的RNA表達差異可以顯現出來，因此科學家便可快速得知與草莓後熟有關的DNA片段有哪些。

 生物資訊學近年發展快速，主要為資訊學、統計學和生物學的綜合知識，尤其近年來生物包括人類的基因組序列解密之後都需要生物資訊學來處理，這種基因組序列非常龐大，例如水稻有450Mbp，阿拉伯芥有120Mbp，人類有3000Mbp，因此處理如此龐大的DNA序列內所包含的基因資訊，亟需一個快速處裡的資訊系統。在瓦赫尼根大學植物研究中心主要是使用BLAST（Basic Local Alignment Search Tool）系統，主機是由6台PIII 1Ghz的處理器並聯而成，另外串連三種伺服器，分別為網路伺服器（Web server）、發展伺服器（Development Server）及資料庫伺服器（Database Server），人員可透過內部個人電腦的BLAST之Web介面查詢及計算所需要的基因資訊。以美國NCGR（http://www.ncgr.org）所發展的XGI（X-Genome Initiative）系統來說，它將許多機構、研究者的結果收集起來配合BLAST等資訊系統成為一個資料庫，它的分析系統為一種水管式線路（pipeline）的設計，DNA序列通過BLAST及GENSCAN系統處理後存到資料庫中，當BLAST或 GENSCAN系統要使用資料時也可從資料庫中取出處理過的資訊，而這種水管式設計的管理介面則為網路瀏覽器所需Java語言軟體；在輸出的系統方面，可透過網路管理者授權給使用者，使用者便可以從網路瀏覽器上透過HTML語言格式可以獲得所想要的資訊內容。

除了基因轉殖等分子生物技術之外，大家所關切的是GMO產品的國際貿易問題，尤其在WTO組織之下，所產生的規範目前仍依照各國所訂定的標準。歐洲對GMO產品的態度和標準主要依據CAP（the European Union’s Common Agricultural Policy）政策，目前歐洲對GMO食品的輸入仍持十分保守的態度，對GMO成分及安全性評估最為嚴格。

在課程期間，IAC安排參觀三個地方，其中參觀荷蘭瓦赫尼根大學植物研究中心，介紹Genomics, Proteomics,及Bioinformation等學問，如上述內容。

在五月十四日安排參觀植物育種系，主要參觀組織培養及基因轉移實驗室，在此實驗室主要基因轉移研究為透過基因槍及農桿菌法來達成的，參觀之後便帶去此次的重點Unifarm，在此農場的溫室為世界先端的溫室設計，在其後參觀的兩家種子公司溫室，皆沒有如此先進。主要其設計的概念是components式的設計，就是溫室內用許多隔間區隔起來，以避免許多試驗相互影響，一切的管理都是按部就班、按照程序，所以一個良好的實驗室一定要跟設計、管理良好的溫室相配合。學員們在此溫室中還參觀正在試驗中三個試驗，第一是百合水仙的基因轉殖試驗，第二則是有關番茄利用回交系統估算其抗病基因座的圖譜，第三則是收集各地馬鈴薯抗晚疫病之馬鈴薯，加以接種，並確定最佳抗病之品系與雜交組合。
 在五月二十三日安排參觀位於RB Rilland『Advanta Seeds/Van der Have』種子公司，它是全世界種子銷售第六名的大公司（第一為先鋒(pioneer)種子公司，第二為孟山多（Monsanto）種子公司），Advanta Seeds公司主要是販售玉米、向日葵等種子，在他的生物技術部門中，其中檢驗部門為利用同功異構酵素電泳、RAPD、AFLP的方式來檢查種子的純度，當然還有發芽力檢定、貯藏性檢定等傳統的檢定，另一個部門為基因轉殖部門，由於為其公司的機密，只有帶學員們去溫室參觀基因轉殖玉米和向日葵。

肆、結論與建議

    基因科技是新世紀生物科學的發展趨勢，基因產品的問世讓人們更能享受成本低、品質好的農產品，甚至在未來可以享受目前正在研發的基因治療，這種潮流銳不可擋，在歐洲對於這種新技術及產品雖然持一種保守的態度，但在研究上卻紛紛投入大筆的金額努力研發新技術和新產品，因此職個人認為歐洲的對基因產品的保守態度，除了天主教觀念的因素外，應該和政治和商業行為有關，面對美國基因改造玉米和大豆的低價叩關，歐盟不得不祭起保護健康和生態的大旗來抵擋來勢洶洶的基因產品。目前上市的基因改造食品都經過食物安全性、毒性和過敏性的檢定，所經過的測試甚至比含有致癌物質亞硝酸類的肉類、乳類製品還要嚴格，反對者認為基因改造產品對身體健康的長久影響無法以目前科學加以界定，但卻對含有亞硝酸鹽或己二烯酸類、食用色素的食物十分寬容，不同要求標準實難讓人心服，相信這是一種全然新的產品上市後，大眾的必然反應，相信基因改造產品將來一定會融入人的生活中，如同罐頭、火腿、乳酪等加工品在超商架上等人選用一般。

� EMBED Equation.3  ���





� EMBED Equation.3  ���





� EMBED Equation.3  ���





� EMBED Equation.3  ���





� EMBED Equation.3  ���





� EMBED Equation.3  ���





� EMBED Equation.3  ���





� EMBED Equation.3  ���





� EMBED Equation.3  ���





� EMBED Equation.3  ���











1
15

[image: image11.wmf]k

N

k

r

r

k

N

r

L

-

-

ú

û

ú

ê

ë

ê

=

)

1

(

)

(

[image: image12.wmf]0

=

¶

¶

r

L

[image: image13.wmf][image: image14.wmf]0

)

ln(

=

¶

¶

r

L

[image: image15.wmf]0

1

ln

=

-

-

-

=

¶

¶

r

k

N

r

k

r

L

[image: image16.wmf]0

)

1

ln(

)

(

)

ln(

ln

)

ln(

=

-

-

+

+

ú

û

ù

ê

ë

é

=

r

k

N

r

k

k

N

L

[image: image17.wmf]N

k

r

=

[image: image18.wmf]r

k

N

r

k

-

-

=

1

[image: image19.wmf]ú

ú

û

ù

ê

ê

ë

é

=

=

=

Ù

)

5

.

0

(

)

(

log

10

r

L

r

r

L

LOD

_1089531981.unknown

_1089532604.unknown

_1089533005.unknown

_1090504618.unknown

_1089548843.unknown

_1089532859.unknown

_1089532586.unknown

_1089531828.unknown

_1089531865.unknown

_1089531537.unknown

