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研究成果の応用可能性

微量試料からの遺伝子発
現解析が可能です。
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病態組織など微量試料のバイオマーカー探索

I. �単一細胞の全遺伝子発現を、次世代シークエンサーで解析可能にする
技術
細胞は、たとえ同一の細胞種であっても決して均一な性質を持つわけで

はないので、生体内に実際に存在する細胞の性質を詳細に知るためには、
細胞一つずつの遺伝子発現等を定量的に計測しなければならない。我々は
これまでの研究で、単一の細胞から全遺伝子の発現を、定量的かつ網羅的
に解析する技術を独自に開発した。この手法を用いれば、組織から採取し
た一つ一つの細胞の全遺伝子発現を次世代シークエンサーにて定量的に
解析することが可能になる。
＜他の既存技術との違い＞

現在、多くの単一細胞遺伝子発現解析技術が存在している。それらとの
比較における、我々の手法の特性は、(1) 個別の細胞に対する精度の高い
解析、(2)10X Genomics 社 Chromium のような高価なシステムの導
入が不要なので高精度かつ相対的に低価格、(3)そのトレードオフとして、
個別の細胞を顕微鏡下で採取するためスループットが相対的に低いこと、
である。
II. �組織切片中の単一細胞の全遺伝子発現を、次世代シークエンサーで解

析可能にする技術
さらに、現在、凍結組織切片を観察後に、レーザーマイクロダイセクショ

ンシステムを用いて単離した単一細胞に対しても、生きたまま単離した細
胞と同等の定量性をもって遺伝子発現解析する手法を開発中である。
＜他の既存技術との違い＞

組織切片における遺伝子発現解析手法も、最近、国内外で開発されてき
ている。それらとの比較における、我々が開発中の手法の特性は (1) 高い
定量性、(2) 無傷の組織切片の形態観察が可能、(3)mRNA の 3' 側の検
出と mRNA のアイソフォーム解析の両立が可能。
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