
研究方向:
1. 本土樹種功能性基因體學之研究
2. 二次代謝產物生合成基因之多樣性分析
3. 中草藥及健康食品產業化體系之推動及建立
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蛋白質體分析
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基因資料庫之建立
晶片分析

二次代謝生合成基因之比較分析
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基因資料庫之建立

利用neighbor-joining method(nj)方法計算出各
個不同物種的CCoAOMT基因的親緣關係。(圖
上的數字表示各分歧點的可信度。比例尺顯示
為每個核苷酸的代替數目substitutions per 
site；eg: Eucalyptus globulus、pt: Pinus
taeda、tc: Taiwania cryptomerioides、cf: 
Chamaecyparis formosensis、co: 
Chamaecyparis obtusa var. formosana、ms: 
Maticago sativa、pb: Populus bulsmifera) 

Taiwania cryptomerioide
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I : Cell fate, cell cycle and DNA processing
II : Cell rescue, defense and virulence
III : Cellular transport, transport facilitation and 

transport routes
IV : Cellular communication/signal transduction
V : Metabolism
VI : Protein fate and protein synthesis
VII : Transcription
VIII : Energy 
IX : Unknown
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