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がん研究におけるリキッドバイオプシーのための
次世代シーケンスとマイクロアレイメソッド

本製品の使用目的は研究に限定されます。診断での使用はできません。

イルミナの次世代シーケンサー（NGS）を使ってシンプルな採血から
腫瘍生物学への洞察を最大に深める
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はじめに

がんは世界で死因の第1位であり、2020年だけで約2,000万
件の新規症例が発生し、がんに起因する死亡は1,000万件に上
ります。1 がんゲノムアトラス（TCGA）のような近年の大規模
なオミクスベースのプロジェクトにより、がん生物学の理解は
大幅に向上していますが、それでも後期と診断される頻度や転
移の頻度は高く、これらはがんによる死亡の90%以上を占め
る原因となっています。2

そのため、早期検出と介入が治療の成功、診断の
改善、がん死亡率の減少に不可欠です。3

進行がんの患者のうち 
バイオプシーのために 
アクセスできる組織がない 

患者の割合4-6

～20%

リキッドバイオプシーを組織解析に
加えた場合、転移性非小細胞肺がん
（mNSCLC）でよりアクショナブル
な変異が同定される割合4,10,11

～15% 

歴史的に見て、組織生検の病理組織学的解析および免疫組織化学
的解析は、がんを診断し、ステージを決定するための標準的な治療
法でした。7 イルミナのマイクロアレイおよび次世代シーケンサー
（NGS）を用いた組織生検のオミクス解析メソッドを取り入れること
で、腫瘍の詳細な分子特性評価が可能となり、DNA、RNAまたはタ
ンパク質のどのような変化が腫瘍発生、増殖、転移の原因になるか
が明らかにされています。 

しかし、がん検出、診断、治療選択に使用する組織生検の有用性を
制限する以下のようないくつかの問題があります：

• 関心のある組織へのアクセスが不可能

• 資格のある医療関係者の専門的なスキルを要する 

• 経時的に生検を繰り返すため侵襲性が高い

• 腫瘍間および腫瘍内の不均一性により表現型が限られる

• 重大な手技リスク、組織の質または量が不十分などによる 
物理的にバイオプシーを行うための患者の不適格性
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リキッドバイオプシー検体の概要
リキッドバイオプシーは、がん患者の血液中に存在するさまざま腫
瘍由来のバイオマーカーを検出し特性評価します。これらのバイ
オマーカーは健常人やがんのない患者では存在しません（図1）。 

図1 ： リキッドバイオプシーは血漿検体からさまざまな組織やバイオマーカーを評価できます。

これらのバイオマーカーは腫瘍形成や進行の全般にわたってリ
キッドバイオプシーアッセイで解析できます。これにより早期検
出のために各検体の詳細なプロファイリングを実施し、特定のが
んの特異的な分子特性に基づいて治療を調整し、治療後のがん
をモニタリングする機会が得られます。ゲノミクスベースの方法
からはこれまでに比べてより多くの分子データへのアクセスが
提供されるため、がん研究者はその使命を果たすために必要な
ツールが得られます。さらに、これらのテクノロジーは生体液検
体を用いた仮説中立的な検証が可能であるため、実験をデザイ
ンする前には検討していなかった遺伝子やパスウェイを評価す
るための検出力を提供します。ゲノムテクノロジーのリーダーと
して、イルミナはがん研究のためのリキッドバイオプシー検体の
シーケンスに対して実証されている、統合型のワークフローと
革新的なソリューションを提供しています。12,13

リキッドバイオプシーに共通する検体 ：

• 循環腫瘍細胞（CTC）

• セルフリーDNA（cfDNA）および血中循環腫瘍DNA
（ctDNA）

• セルフリーRNA（cfRNA）および循環腫瘍RNA 
（ctRNA）

長年血流中に腫瘍に関連する物質があることは知って 
いましたが、我々は単に、意味のあるものとしてその物質を 
検出するテクノロジーを持ち合わせていなかったのです。

Minetta C. Liu, MD
Mayo Clinic

組織バイオプシー

バイオマーカー

リキッドバイオプシー

バイオマーカー

バイオマーカー

限定的かつ局所的な情報を
提供する専門的な侵襲的手技

包括的な腫瘍プロファイリングを
提供するシンプルかつ繰り返し可能な

非侵襲的手技
腫瘍からの DNA
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cfRNA*

 

ctRNA
ctDNA

cfDNA*

循環腫瘍
細胞

腫瘍

CTCは腫瘍から血流に排出される細胞です。複数の研究から、
CTCは転移を起こす潜在力があり、さまざまな種類のがんにお
ける侵襲性疾患や進行性疾患および予後不良と関連することが
示されています。8,14 CTCはリキッドバイオプシーベースのがん
特性評価のためのバイオマーカーとして役立てることができま
すが、血流中のCTCの希少性（平均的に血液7.5 mL中にCTC1
個未満～50個未満）は検出や特性評価のうえで重要な課題とし
て残されています。15 CTC分離の一般的なメソッドは、例えば上
皮細胞接着分子（EpCAM）などの抗原発現に基づくCTCの濃
縮、血液細胞や免疫細胞などの非CTCの除去、白血球除去が必
要となります。16-20 濃縮後、CTCは通常手作業によるメソッドで分
離されます。 

歴史的に、CTCはうまく分離することができる細胞数が少ないた
め、バルクで解析されてきました。しかし、CTCのバルク解析は腫
瘍の不均一性に対する洞察の可能性を制限してしまいます。シン
グルセル分離法とシングルセルシーケンス法の技術的進歩によ
り、ゲノミクス、トランスクリプトミクス、エピゲノミクスのレベル
でシングルCTCの詳細な解析が可能になっています。リキッドバ
イオプシーとCTCのシングルセルシーケンスを組み合わせること
で、腫瘍生物学の一因となる細胞不均一性を明らかにすることが
できます（図3）。21-23

アッセイが向上するにつれ、リキッドバイオプシー
は最終的にはがん再発を検出するための標準 
メソッドになるかもしれません。

Aadel Chadhuri, MD, PhD 
ワシントン大学、セントルイス

図2 ： リキッドバイオプシー検体の
概要

CTC
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研究例

図3 ： CTCのリキッドバイオプシー解析は腫瘍の 
不均一性とがん生物学を明らかにします。

がんの遺伝学的特徴を 
マッピングするための 
クリニックにおける 

CTCシーケンシングの 
可能性 

CTCの転写産物 
プロファイリングによる 
治療奏効に関する 
腫瘍不均一性の解明 

CTCのRNA-Seqによる 
腫瘍全体にわたる 

遺伝子発現の細胞間変動の
立証

Broad Instituteの研究者たちは、イルミナMiSeq™システムを用いて転移性前立腺がん患
者からのCTCを対象に全エクソームシーケンス（WES）を実施しました。CTCは、抗EPCAM
磁気ビーズを用いてアフィニティー濃縮によって分離した後、手作業で分離しました。個々の
CTCを99.995%以上のエクソームカバレッジでシーケンスすることで、非常に精度の高い体
細胞1塩基変異（SNV）コールが実現しました。CTCから同定されたバリアントの70%が、シー
ケンスで適合させた原発腫瘍組織からのデータと一致することが示されました。これらの結果
は、クリニックにおけるCTCシーケンシングの可能性を示しています。24

MDアンダーソンがんセンターのサイエンティストたちは異種移植モデルにおけるCTCについ
て、イルミナのHiSeq™ 4000システムを用いてシングルセルRNAシーケンス（scRNA-Seq）
を実施し、小細胞肺がん（SCLC）の治療後における腫瘍内不均一性（ITH）を解析しました。
CTCは、異種移植マウスモデルの作成に先立ち、抗CD36を含む抗体カクテルを用いてアフィ
ニティー濃縮で分離しました。シングルセルの転写産物プロファイリングは、治療抵抗性に続く
ITHの増加と、不均一な遺伝子発現パターンを示すSCLC細胞のサブポピュレーションを示しま
した。これらの結果より、SCLC腫瘍が複数の同時発生する抵抗性メカニズムを発展させる可能
性を示し、併用する治療法を同定するために詳細な分子プロファイリングを実施する必要性を浮
き彫りにしていることが示されました。25   

マウントサイナイアイカーン医科大学の研究チームは、肝細胞がん（HCC）における腫瘍形成ド
ライバーと新規バイオマーカーを同定するためにCTCを検証しました。CTCをCD45で選択し
た後、CTCマーカーカクテルを使って蛍光活性化セルソーティング（FACS）を実施して濃縮しま
した。CTC候補について10x ChromiumプラットフォームとイルミナHiSeq 2500システムを
使ってscRNA-Seqを実施しました。scRNA-Seqは遺伝子発現パターンに基づいて同定した3
種類のHCC CTCの約10,000細胞について実施しました。これらのCTCのうち、複数の遺伝子
がアップレギュレーションされていることが分かり、これには早期HCCの20%で過剰発現するこ
とが知られている遺伝子であるIGF2が含まれていました。この原理証明研究により、腫瘍の複
雑な生物学に洞察を与えるためのCTCのscRNA-Seqの可能性が示されました。26

PioM

PioM
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推奨されるワークフロー：CTCのシングルセルシーケンス 
イルミナのシーケンスシステムとバイオインフォマティクスツールは幅広い濃縮と細胞分離（図4、表1～2）、ライブラリー調製オプション
（表3）、さまざまなシーケンスメソッド（表4）、およびデータの視覚化と解釈のためのソフトウェアパッケージが含まれ（表5）、CTC解析の
ためのシングルセルシーケンスワークフローをサポートします。

表1 ： CTC濃縮オプション

市販製品 メソッド 長所 短所

Dynabeads 免疫親和性 迅速、天然の細胞特性を維持
バックグラウンドが高い、 
ラベリングが不十分

EasySep 免疫親和性 使用が簡単、バッチ分離 低い回収率

RosetteSep 免疫密度 迅速、細胞を生存状態で維持
時間がかかる、手作業による

処理 
（再現性が低い可能性がある）

FACS 生物物理学的、免疫蛍光 高感度、複数パラメーター解析
コストが高い、CTCの希少性に
より実行不可能な場合がある

CellCelectorソーティング 
システムa

免疫蛍光、 
マイクロフルイディクス

迅速、自動化、精確、 
細胞活性を維持

装置に対する高資本コスト、 
時間がかかる

AdnaTest 免疫磁性 
迅速、使用が簡単、 

がん種特異的キットが利用可能
手作業によるワークフロー

Parsortix サイズ選択、フィルタリング
迅速、自動化、抗原発現に 

依存しない
装置に対する高資本コスト

ScreenCell Cytoフィルターª 生物物理学的、細胞のサイズ
抗原発現に依存しない、 

高い回収率
より小さなCTCを失うことが 
ある、手作業による処理

CellSearch
免疫蛍光、 

マイクロフルイディクス

CTC計測用の実証済みの
FDA認可取得済み体外診断用
（IVD）システムとキット

追加の実証済みの 
コンポーネントの購入が必要

 a 濃縮およびシングルセル分離の両方に使用

図4 ： CTCシングルセルシーケンスワークフロー

シングルセル分離 ライブラリー調製 シーケンス 解析および視覚化

複数の市販製品 
 

ゲノム、
トランスクリプトーム、
エピゲノムに対応する
複数の市販製品

 

CTC濃縮

複数の市販製品 NovaSeq 6000システム

NextSeq 1000または
NextSeq 2000システム

複数メソッド

オープンソース：Seurat、
Monocle、chromVARなど

市販品：DRAGEN 
Single-Cell RNA
パイプライン、

10x CellRanger、
Tapestri Insightなど
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表2 ： シングルセル分離メソッド

市販製品 メソッド 長所 短所

DEPArrayソーティング 
システム

マイクロフルイディクス
蛍光標識を用いた視覚化、 

一部自動化
サンプル量が少量、 
時間がかかる

CellCelectorソーティング 
システムa

免疫蛍光、 
マイクロフルイディクス

迅速、自動化、精確、 
細胞活性を維持

装置に対する高資本コスト、 
時間がかかる

ScreenCell Cytoフィルターa 生物物理学的、細胞のサイズ
抗原発現に依存しない、 

高い回収率
より小さなCTCを失うことが 
ある、手作業による処理

10x Chromium マイクロフルイディクス
迅速、自動化システム、 
ハイスループット

非特異的細胞分離

VyCap 免疫蛍光、マイクロウェル
CellSearchシステムとの 

互換性あり
免疫蛍光顕微鏡が必要

a 濃縮およびシングルセル分離の両方に使用

表3 ： ライブラリー調製ソリューション

生物学的レベル シングルセルメソッド 説明 市販製品例

ゲノム ターゲットDNA-Seq
同一細胞から1塩基変異およびコピー数
バリアントを同時に検出

• Mission Bio Tapestri 

Platform

トランスクリプトーム RNA-Seq

3’ポリアデニニル化（polyA）テールによ
りmRNAをキャプチャーすることで、スト
ランド特異的な情報によるコーディングト
ランスクリプトームのシーケンスが可能

• 10x Genomics Chromium 

Single Cell Gene 

Expression Solution 

 (3’ WTA)

プロテオーム 抗体シーケンス（AbSeq）
DNAタグ付き抗体でNGSによるタンパ
ク質プロファイリングを実現

• BD® Ab-Seq Assay

• Biolegend TotalSeq-A、B、
またはC試薬

プロテオーム+ 
トランスクリプトーム

Cellular Indexing of 

Transcriptomes and 

Epitopes (CITE-Seq)

オリゴヌクレオチド標識抗体により、タン
パク質検出をNGSによる定量的アッセイ
に変換

• Biolegend TotalSeq-A、B、
またはC試薬

• 10x Genomics Single Cell 

Immune Profiling or Single 

Cell Gene Expression

エピゲノム
Assay for Transposase-

Accessible Chromatin 

Sequencing (ATAC-Seq)

Tn5トランスポゼースを介したシーケン
スプライマーの挿入によるゲノム中の
オープンクロマチンのシーケンシング

• 10x Genomics Chromium 

Single Cell ATAC Solution
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シーケンス
評価する細胞数は実験デザインに応じて異なり、シングルセルシーケンス実験をデザインする際は、複数の因子を検討する必要がありま
す。例として、各サンプルに50個の細胞が含まれると仮定した場合、さまざまなシングルセルシーケンスメソッドに対するシーケンスラン
パラメーターを決定できます（表4）。

表4 ： さまざまなメソッドに対するシーケンスランパラメーター

シングルセルメソッド 細胞あたりのリードペアの推奨数

3'遺伝子発現 15,000～50,000 

5'遺伝子発現 50,000 

RNA-Seq 20,000 

IR-Seq 5,000 

scATAC-Seq 25,000

抗体シーケンス（Ab-Seq） 抗体あたり100個 

ターゲットDNA-Seq パネルサイズに依存

メソッドの例：scRNA-Seq

システムおよびフローセル フローセルあたりのリード数 フローセル当たりのサンプル数

NextSeq 1000/2000 P1 100M 1

NextSeq 1000/2000 P2 400M 4

NextSeq 2000 P3 1.2B 12

NovaSeq 6000 SP 800M 8

NovaSeq 6000 S1 1.6B 16

NovaSeq 6000 S2 4B 40

NovaSeq 6000 S4 10B 100

細胞あたり20,000リード、サンプルあたり50細胞と仮定
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表5 ： 解析および視覚化オプション

アプリケーション/ソフトウェア 説明 詳細はこちら

オープンソースバイオインフォマティクスツール（フリーウェア）

Seurat

ノーマライゼーション、次元削減アプローチ、プロット、ヒートマップおよび
データ統合ツールを用いて細胞不均一性を評価するためにデザインされ
たRベースのscRNA-Seq解析ソフトウェア

リンク

Monocle
細胞分化の軌跡を特定するためにデザインされたRベースのscRNA-

Seq解析ソフトウェア。細胞状態の開始と終わりが既知である実験に最適
リンク

chromVAR

scATAC-Seqデータ中のクロマチンアクセシビリティの変動を解析し、
関連するモチーフまたはゲノムアノテーションを同定するためのRパッ
ケージ

リンク

購入可能なバイオインフォマティクスツール

DRAGEN Single-Cell RNA 
パイプライン

リードからのマルチプレックス化されたシングルセルRNA-Seqデータ
セットを、細胞と遺伝子ごとの分子バーコード（UMI）カウントを表す遺伝
子発現マトリクスへと処理する。本パイプラインには、RNA-Seq（スプラ
イス対応）アライメントおよび転写産物リードに対するアノテーションさ
れた遺伝子へのマッチング、バーコードリードに対する細胞バーコードと
UMIエラー補正、遺伝子発現を測定するための細胞と遺伝子ごとのUMI
カウント、スパースマトリクス出力とQCメトリクス出力が含まれる。

リンク

10x Loupe Browser

10x Chromium scRNA-Seqデータおよびsc-ATAC-Seqデータを含
むシングルセルシーケンスデータを視覚化し、解析することができるデス
クトップ型アプリケーション。本ソフトウェアは、scRNA-Seqデータの中
から、迅速かつインタラクティブに重要な遺伝子、細胞の種類、および基
礎構造を見つけ出すことが可能。

リンク

Tapestri Insights

TapestriシングルセルDNAシーケンスデータの解析用で、シーケンスイ
ンポート、データ解析、および視覚化機能を備えている。本ソフトウェア
は、クローナル、またはサブクローナルレベルでSNVおよびコピー数バリ
アント（CNV）を含むバリアント同定が可能。

リンク

関連するアプリケーションノートまたは 
その他のコンテンツへのリンク

『シングルセルシーケンスワークフロー ： Critical Steps and 
Considerations』 
https://jp.illumina.com/destination/g/scs/single-cell-e-
book-dl.html

『NextSeq™ 2000シングルセルRNA-Seqソリューション』 
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/
apac/japan/documents/pdf/products/appnotes/nextseq-
2000-single-cell-app-note-770-2020-008-jpn.pdf 

『シングルセル遺伝子発現およびクロマチンアクセシビリティの
統合』 
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/
documents/products/technotes/10x-multiomics-tech-
note-m-amr-00006-translations/10x-multiomics-tech-
note-m-amr-00006-jpn.pdf

関連するライブラリー調製キットまたは 
その他の関連製品へのリンク

DRAGEN Single Cell RNA 
https://jp.illumina.com/products/by-type/informatics-
products/basespace-sequence-hub/apps/dragen-single-
cell-rna.html

https://satijalab.org/seurat/archive/v3.0/integration.html
https://cole-trapnell-lab.github.io/monocle-release/
https://github.com/GreenleafLab/chromVAR
https://support.illumina.com/content/dam/illumina-support/help/Illumina_DRAGEN_Bio_IT_Platform_v3_7_1000000141465/Content/SW/Informatics/Dragen/SingleCellRNA_fDG.htm
https://support.10xgenomics.com/genome-exome/software/visualization/latest/what-is-loupe
https://support.missionbio.com/hc/en-us/articles/360047770774-Introduction-to-Tapestri-Insights
https://jp.illumina.com/destination/g/scs/single-cell-e-book-dl.html
https://jp.illumina.com/destination/g/scs/single-cell-e-book-dl.html
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/apac/japan/documents/pdf/products/appnotes/nextseq-2000-single-cell-app-note-770-2020-008-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/apac/japan/documents/pdf/products/appnotes/nextseq-2000-single-cell-app-note-770-2020-008-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/apac/japan/documents/pdf/products/appnotes/nextseq-2000-single-cell-app-note-770-2020-008-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/technotes/10x-multiomics-tech-note-m-amr-00006-translations/10x-multiomics-tech-note-m-amr-00006-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/technotes/10x-multiomics-tech-note-m-amr-00006-translations/10x-multiomics-tech-note-m-amr-00006-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/technotes/10x-multiomics-tech-note-m-amr-00006-translations/10x-multiomics-tech-note-m-amr-00006-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/technotes/10x-multiomics-tech-note-m-amr-00006-translations/10x-multiomics-tech-note-m-amr-00006-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/products/by-type/informatics-products/basespace-sequence-hub/apps/dragen-single-cell-rna.html
https://jp.illumina.com/products/by-type/informatics-products/basespace-sequence-hub/apps/dragen-single-cell-rna.html
https://jp.illumina.com/products/by-type/informatics-products/basespace-sequence-hub/apps/dragen-single-cell-rna.html
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ほとんどの腫瘍は、アポトーシス、ネクローシス、ファゴサイトーシス、能動分泌などのさまざまな細胞メカニズムを介して、ctDNAを血流
中に放出します。27 例えそうであっても、ctDNAは血中の総cfDNAの5～10%であり23、それらの大半は赤血球、白血球、上皮細胞から放
出されたものです。9,27 ctDNAの希少性および異なるステージでさまざまな種類のがんが異なる割合でctDNAを排出するという事実が、
解析を複雑にします。もしそうであっても、ctDNAのゲノミクスベースのリキッドバイオプシー解析から、がんの種類、ステージ、血管新生
の情報を得ることができます。29 さらに、ctDNAシーケンスは、腫瘍の発生源からドライバー変異とパッセンジャー変異の両方を含むその
腫瘍のバリアントを同定し、それらが腫瘍の発生や進行に関与するかどうかを個別に同定します（図5）。27 血流中のcfDNAとctDNAの急
速なターンオーバー（半減期16.3分）を考慮すると、リキッドバイオプシーを使うことで、リアルタイムでの腫瘍負荷を評価し、治療に対す
る反応をモニタリングすることができます。30

cfDNAおよびctDNA

図5 ： ctDNAのリキッドバイオプシー解析は腫瘍内に存在するバリアントを同定し、がんの発生と進行の 
詳細な特性を解析します

cfDNAはクローナル変異とサブクローナル変異の 
両方をキャプチャーするため、患者のがんの包括的な 
描写を得ることができます。

Jasmine Zhou, PhD 
カリフォルニア大学ロサンゼルス校

PioM

PioM
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TruSight™ Tumor 170の
ctDNAバリアント解析への

応用の可能性

サンティアゴ大学病院のチームがNextSeq™ 500システム上でイルミナTruSight Tumor 170を用いて
ターゲットシーケンスを実施し、転移性結腸がん（CRC）患者から採取した血液検体からcfDNAをプロファ
イリングしました。KRASおよびPIK3CAにおける臨床的に意義のある既知のバリアントが本コホートの患
者のそれぞれ79%と26%で同定されました。臨床的に意義のある可能性のあるバリアントは27のその
他のがん遺伝子で検出され、腫瘍組織生検で見つかったバリアントと高い一致を示しました。この研究は、
ctDNAターゲットアッセイとしてのTruSight Tumor 170の有用性を示しています。31   

cfDNAシーケンスによる
cfDNAバリアントの起源の

特定

メモリアルスローンケタリングがんセンターの研究チームは、イルミナのHiSeq Xシステム上でcfDNAの
高密度シーケンスを用いて、白血球（WBC）gDNAと腫瘍gDNAをcfDNA中で検出された体細胞バリアン
トの生理学的起源にマッピングしました。cfDNAで同定されたおよそ3,000個の体細胞バリアントのうち、
約25%が腫瘍gDNAのバリアントと一致することが示されました。cfDNA体細胞バリアントのおよそ80%
が白血球（WBC）中に同定されたことから、クローン性造血から生じた体細胞モザイクによるものと考えら
れました。この研究はcfDNAに検出されたバリアントを適切に解釈する重要性を浮き彫りにしています。32

プレシジョンメディシンに
使用することを目的と 
したctDNAシーケンスの

可能性

ワシントン大学医学部の研究者たちは、CRC治療後の患者の微小残存病変（MRD）を検出するために血漿
中のctDNAを評価しました。HiSeq 4000システムで実施したハイブリッドキャプチャーパネルを用いたター
ゲットシーケンシングにより、高い感度と特異性を伴ってMRDを検出しました。変異解析では、患者の81%が
アジュバント免疫チェックポイント阻害剤の候補と関連する腫瘍変異負荷（TMB）を有し、患者の10%がPI3K

阻害またはその他の免疫療法のターゲットになる可能性のあるPIK3CA変異がありました。このレトロスペク
ティブ研究の結果から、個別化したがん治療法の選択に使用することを目的としたctDNA変異解析の可能性
が示されています。33  

cfDNAのマルチオミクス 
解析による小児がん検出の

可能性 

聖アンナ小児がん研究センターの研究では、遺伝子異常の少ない小児がん患者におけるcfDNA解析の可
能性を検証しました。NovaSeq™ 6000システム上でcfDNAのWGSとエピジェネティック解析を組み合
わせ、cfDNA断片化パターンを特性評価することで、研究チームはcfDNA解析が小児腫瘍および遺伝子
変異の少ないその他のがんの検出、分類、モニタリングに成功する可能性があることを見出しました。34

ゲノムワイドなctDNA
シーケンスによる、 

微小残存病変の効果的な
モニタリング 

ニューヨークゲノムセンターのサイエンティストたちは、イルミナのシステム上でcfDNAのWGSを用い
て、腺がんおよびCRCの患者における腫瘍負荷と術後の残存病変をモニタリングしました。存在する腫
瘍断片濃度が低いことから、MRDのある患者からctDNAを検出する際に超ディープシーケンスは効果的
ではないと仮定しました。彼らの解析メソッドは、10,000を超えるSNVを統合するためにゲノムワイドな
cfDNAシーケンスを必要とし、これにより標準的なWGSパラメーターを用いたctDNAの検出が成功し、効
果的なMRDモニタリングが可能になりました。35

マルチオミクスアプローチに
よるがん進行の詳細な 

全体像の提示

オレゴン健康科学大学の研究者たちは、治療中の転移性乳がんのオミクスおよび多次元空間（OMS：omic 

and multidimensional spatial）アトラスを作成することを目的に、3.5年の長期研究を実施しました。臨
床メタデータと包括的なDNA、RNA、タンパク質プロファイリング、連続組織生検の免疫染色、ctDNAのリ
キッドバイオプシー解析とを組み合わせました。36

研究例
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推奨されるワークフロー ： TruSight Oncology 500 ctDNA
TruSight Oncology 500 ctDNA（図6、表6）はNovaSeq 6000システム（表7）およびDRAGEN™ TruSight Oncology 500 ctDNA 

Analysis Software（表8）とともに、リキッドバイオプシー検体から包括的なゲノムプロファイリング（CGP）を可能にします。TruSight 

Oncology 500 ctDNAに含まれるコンテンツでは、523遺伝子から腫瘍形成に関与すると思われるバリアントを評価できます。これらの
バリアントには、1塩基変異（SNV）、挿入/欠失（Indel）、コピー数バリアント（CNV）、再編成および腫瘍変異負荷（TMB）やマイクロサテラ
イト不安定性（MSI）などの免疫腫瘍学バイオマーカーが含まれます。

表6 ： ライブラリー調製

製品名 TruSight Oncology 500 ctDNA Kit

サンプルの種類 血液由来のcfDNA

インプット量 30 ng cfDNA

ハンズオンタイム ～10.5時間

表7 ： シーケンス

製品名 NovaSeq 6000システム

フローセル当たりのサンプル数
S2フローセル（8億リード）：8

S4フローセル（8億リード）：24

推奨リード長 151 bp × 2

シーケンスランタイム
S2フローセル：36時間

S4フローセル：45時間

表8 ： データ解析

パイプライン アプリケーション

DRAGEN TruSight Oncology 500 ctDNA  

Analysis Software

シーケンスアライメント、Collapsingによるエラー補正、 
バリアントコール、MSIスコアリング、TMB測定を実施

図6 ： TruSight Oncology 500 ctDNAワークフロー

ctDNA抽出 ライブラリー調製 シーケンス データ解析

QIAGEN QIAamp 
Circulating Nucleic 

Acid Kit

TruSight Oncology 500 
ctDNA Kit

血液採取

EDTA、
Streck cfDNA 

BCT

NovaSeq 6000システム DRAGEN TruSight 
Oncology 500 ctDNA 

Analysis Software
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関連するアプリケーションノートまたは 
その他のコンテンツへのリンク

『TruSight Oncology 500 ctDNA』
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/

assembled-assets/marketing-literature/trusight-

oncology-500-ctdna-data-sheet-m-gl-00843/trusight-

oncology-500-ctdna-data-sheet-m-gl-00843-jpn.pdf

『TruSight Oncology 500 ctDNA provides robust 

performance for detecting variants at low allele 

frequency』
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/

documents/products/technotes/trusight-umi-rare-

variant-technote-1000000050426.pdf

『Accurate quantification of cfDNA for use in TruSight 

Oncology 500 ctDNA』 
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/

documents/products/appnotes/cfdna-quantification-

tech-note-1170-2020-001.pdf

『Searching for cancer driver gene expression in clues in 

cell-free DNA』
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/

documents/icommunity/heitzer-ulz-graz-interview-

hiseq2500-cancer-1170-2016-022.pdf

関連するライブラリー調製キットまたは 
その他の関連製品へのリンク

TruSight Oncology 500 ctDNA

https://jp.illumina.com/products/by-type/clinical-

research-products/trusight-oncology-500-ctdna.html

本製品の使用目的は研究に限定されます。診断での使用はできません。 M-GL-00678-JPN 14

https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/trusight-oncology-500-ctdna-data-sheet-m-gl-00843/trusight-oncology-500-ctdna-data-sheet-m-gl-00843-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/trusight-oncology-500-ctdna-data-sheet-m-gl-00843/trusight-oncology-500-ctdna-data-sheet-m-gl-00843-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/trusight-oncology-500-ctdna-data-sheet-m-gl-00843/trusight-oncology-500-ctdna-data-sheet-m-gl-00843-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/trusight-oncology-500-ctdna-data-sheet-m-gl-00843/trusight-oncology-500-ctdna-data-sheet-m-gl-00843-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/technotes/trusight-umi-rare-variant-technote-1000000050426.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/technotes/trusight-umi-rare-variant-technote-1000000050426.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/technotes/trusight-umi-rare-variant-technote-1000000050426.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/appnotes/cfdna-quantification-tech-note-1170-2020-001.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/appnotes/cfdna-quantification-tech-note-1170-2020-001.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/appnotes/cfdna-quantification-tech-note-1170-2020-001.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/icommunity/heitzer-ulz-graz-interview-hiseq2500-cancer-1170-2016-022.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/icommunity/heitzer-ulz-graz-interview-hiseq2500-cancer-1170-2016-022.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/icommunity/heitzer-ulz-graz-interview-hiseq2500-cancer-1170-2016-022.pdf
https://jp.illumina.com/products/by-type/clinical-research-products/trusight-oncology-500-ctdna.html
https://jp.illumina.com/products/by-type/clinical-research-products/trusight-oncology-500-ctdna.html
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異常なメチル化パターンは多くのがんの特徴です。37 DNAメチル化の変化は腫瘍形成の初期に起こり、ゲノムの大半が低メチル化され、
CpGアイランドが高メチル化状態となります。37,38 全体的なメチル化パターンにおけるこの変換により、ゲノム不安定性や腫瘍抑制遺伝
子のサイレンシングにつながり、腫瘍進行と転移が促進されます。34,35 重要なこととして、複数の研究からctDNAのメチル化パターンは
発生源の細胞/組織に存在するパターンを繰り返していることが示されています（図7）。40,41 このことは、ctDNAメチル化のリキッドバイ
オプシー解析はがんの早期検出、発生源の組織の解析、微小残存病変（MRD）のサーベイランス、治療奏効のモニタリングなどに使用で
きることを示しています。

図7 ： ctDNAのリキッドバイオプシー解析は早期検出
のための腫瘍形成メチル化パターンを同定します。

cfDNAのメチル化パターン 

cfDNAメチル化解析が原発
腫瘍のエピジェネティクスに

洞察を提供

低インプット量のcfDNAに 
関するアレイベースの 
エピジェネティック解析の 

可能性 

ユニバーシティカレッジダブリン、Cancer Biology and Therapeutics Laboratoryの研究
者たちは、cfDNAのメチル化パターンをプロファイリングし、リキッドバイオプシーが前立腺
がんメチロームをどれほどうまく捉えられているかを評価しました。イルミナのInfinium™ 

MethylationEPIC BeadChipを用いて、血中cfDNAのメチル化プロファイルが原発腫瘍
のものと非常によく相関していることを示すことができました。このことはリキッドバイオプ
シーが、腫瘍に関連したエピゲノムの変化を検証するための代わりとして優れていることを示
しています。42

バーミンガム大学、Institute of Cancer and Genomic Sciencesの研究チームは、頭頚部
扁平上皮細胞がん（HNSCC）患者の血液由来ctDNA検体中のDNAメチル化パターンをプロ
ファイリングしました。Infinium MethylationEPIC BeadChipを用いて、インプット量が非常
に少ないctDNA（約20 ng）を対象に評価し、固形腫瘍バイオプシーから得た結果と比較しま
した。結果より、インプット量を10 ngに減らしたときにctDNAのメチル化変化を確実に検出で
きる可能性が示され、このことはこのマイクロアレイベースのアッセイに対する新しいアプリ
ケーションであることを示しています。43  

PioM

PioM

研究例

エピジェネティックなマーカーは、異なる環境因子への個別
の曝露を反映しているため、がん発生に関するリアルタイム
なリスクに対する曝露を反映しています。

Jasmine Zhou, PhD 
カリフォルニア大学ロサンゼルス校
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推奨されるワークフロー  ： Infinium MethylationEPIC BeadChip
Infinium MethylationEPIC BeadChip（図8、表9）はiScan™システム（表10）とGenomeStudio™ソフトウェア（表11）を統合し、ゲ
ノム全体から85万以上のメチル化サイトを検証することが可能です。BeadChipに選択されているコンテンツは、CpGアイランド外の
CpGサイト、腫瘍と正常検体で同定された異なるメチル化サイトなどが含まれます。リキッドバイオプシーとcfDNAメチル化プロファイル
を組み合わせることで、がんのより詳細な特性評価につなげることが可能です。

表9 ： BeadChipハイブリダイゼーション

製品名 In�nium MethylationEPIC BeadChip

インプット量 10～250 ng cfDNAa,b

マーカー数 サンプルあたり85万以上のCpGサイト

サンプルの種類 血液由来のcfDNA

アレイあたりのサンプル数 8
a 独立した研究では少量のcfDNAインプット量で結果の成功が示されていますが42,43、イルミナはcfDNAの使用に対してInfinium 

MethylationEPIC BeadChipを検証しておらず、最適な性能には250 ngのDNAインプット量を推奨しています。

b 一部の研究では、Infinium MethylationEPIC BeadChipでcfDNA検体を処理する前に、Infinium FFPE DNA Restoration Kitを
使用することを推奨しています。イルミナはこれらの方法を社内で検証していません。

cfDNAのバイサルファイト
シーケンシングによる 
がん検出の可能性

cfDNAのマルチオミクス
アッセイによる新規がん 
バイオマーカーの同定

Mayo ClinicとUS Oncology Research社の研究者たちによる共同研究が実施され、イル
ミナのNovaSeq 6000システム上で全ゲノムバイサルファイトシーケンス（WGBS）により、
cfDNAメチル化パターンがプロファイリングされました。この研究には合計6,500名以上の被
験者が含まれました（50種類以上の異なる種類のがん患者約2,400名および約4,000名の非
がん対照者）。結果より、cfDNAメチル化シーケンスは、さまざまなステージの幅広いがんの
種類を高い感度と特異性を伴って検出できることが証明されました。44

イラン、マシュハドのサイエンティストたちは、精確かつ非侵襲的なスクリーニングとCRC
の検出のための新しいバイオマーカーを同定するために、ctDNA中のメチル化差異領域
（DMR）を特定し、これらのパターンと遺伝子発現データの相互関係を示すことを試みま
した。候補となるバイオマーカー遺伝子には、CLDN1、INHBA、およびSLC30A10が含まれ、
cfDNA解析により腫瘍組織と正常組織の間で有意な発現量の差が検出されました。45      

図8 ： Infinium MethylationEPIC BeadChipワークフロー

BeadChip調製 アレイスキャン データ解析

Infinium MethylationEPIC 
BeadChip

 iScanシステム
NextSeq 550システム

GenomeStudio 
Bioconductor Software
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表11 ： データ解析

アプリケーション 説明

GenomeStudioソフトウェアMethylation Module

メチル化アレイのためのGenomeStudioはコントロールコール
とQC視覚化機能のために使用できます。二次解析はユーザー
ベースで開発されたBioConductorパッケージで実施します。

BioConductorパッケージ 

minfiやSeSAMeなどのRベースのパッケージは、高度な品質管
理、データプロセス、視覚化および推測が可能です。メチル化レベ
ルを算出し、多くのサンプルとの比較が可能です。

リソースまたは関連コンテンツ
『Infinium Methylation EPIC Kit 』 
https://science-docs.illumina.com/documents/

Microarray/infinium-methylation-epic-data-

sheet-1070-2015-008/infinium-methylation-epic-

ds-1070-2015-008.pdf

『Automated bisulfite conversion for Infinium Methylation 

BeadChips』 
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/

assembled-assets/marketing-literature/automated-

bisulfite-infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144/

automated-bisulfite-Infinium-methylation-tech-note-m-

gl-00144.pdf

メチル化アレイデータ解析のヒント 

https://jp.illumina.com/techniques/microarrays/

methylation-arrays/methylation-array-data-analysis-tips.

html

関連するライブラリー調製キットまたはその他の関連製品への 
リンク
Infinium MethylationEPIC BeadChip製品ページ 

https://jp.illumina.com/products/by-type/microarray-kits/

infinium-methylation-epic.html

Infinium FFPE DNA Restoration Kit製品ページ 

https://jp.illumina.com/products/by-type/molecular-

biology-reagents/infinium-ffpe-qc-dna-restoration.html

表10 ： アレイスキャン

製品名 iScanシステム

説明 Infinium BeadChipsのハイスループット処理

BeadChipあたりのスキャン時間 20分

サンプルあたりのスキャン時間 ～2.5分

製品名 NextSeq 550システム

説明
シーケンシングとアレイ性能を搭載した 

柔軟性のあるスキャナー

BeadChipあたりのスキャン時間 40分

サンプルあたりのスキャン時間 ～5分

https://science-docs.illumina.com/documents/Microarray/infinium-methylation-epic-data-sheet-1070-2015-008/infinium-methylation-epic-ds-1070-2015-008.pdf
https://science-docs.illumina.com/documents/Microarray/infinium-methylation-epic-data-sheet-1070-2015-008/infinium-methylation-epic-ds-1070-2015-008.pdf
https://science-docs.illumina.com/documents/Microarray/infinium-methylation-epic-data-sheet-1070-2015-008/infinium-methylation-epic-ds-1070-2015-008.pdf
https://science-docs.illumina.com/documents/Microarray/infinium-methylation-epic-data-sheet-1070-2015-008/infinium-methylation-epic-ds-1070-2015-008.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/automated-bisulfite-infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144/automated-bisulfite-Infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/automated-bisulfite-infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144/automated-bisulfite-Infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/automated-bisulfite-infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144/automated-bisulfite-Infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/automated-bisulfite-infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144/automated-bisulfite-Infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/automated-bisulfite-infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144/automated-bisulfite-Infinium-methylation-tech-note-m-gl-00144.pdf
https://jp.illumina.com/techniques/microarrays/methylation-arrays/methylation-array-data-analysis-tips.html
https://jp.illumina.com/techniques/microarrays/methylation-arrays/methylation-array-data-analysis-tips.html
https://jp.illumina.com/techniques/microarrays/methylation-arrays/methylation-array-data-analysis-tips.html
https://jp.illumina.com/products/by-type/microarray-kits/infinium-methylation-epic.html
https://jp.illumina.com/products/by-type/microarray-kits/infinium-methylation-epic.html
https://jp.illumina.com/products/by-type/molecular-biology-reagents/infinium-ffpe-qc-dna-restoration.html
https://jp.illumina.com/products/by-type/molecular-biology-reagents/infinium-ffpe-qc-dna-restoration.html


本製品の使用目的は研究に限定されます。診断での使用はできません。 M-GL-00678-JPN 18

cfRNAシーケンシングに
よるがん検出のための新規
RNAバイオマーカーの同定

cfRNAの特徴と妊娠高血圧
腎症との相関関係

cfRNAシーケンシングに 
よる妊娠高血圧腎症の 
早期検出のためのRNA 
バイオマーカーの同定

GRAIL社の研究チームは、TruSeq™ RNA Exome KitとHiSeq Xシステムを使用し、乳
がん患者と肺がん患者のcfRNAに関する初めてのトランスクリプトームワイドな特性評価
を実施しました。およそ60,000遺伝子を検証し、結果より70%近くの遺伝子はがんのない
人々からのcfRNAでは検出されなかったことが示されました。これらの転写産物のより詳
細な特性評価により、その多くが、がんの特性評価、サブタイプの分類および発生源組織の
追跡のための信頼性の高いRNAバイオマーカーとして利用できる可能性があることが分
かりました。50  

イルミナの研究者たちがアカデミックの研究者たちと共同で、早期に発症した重度の妊娠高血
圧腎症（PE）と診断された患者からの40検体と対照の73検体についてcfRNAシーケンシング
を実施しました。胎盤機能不全、胎児発達障害およびその他の既知のPE表現型に関連すること
が知られている30遺伝子が発現差解析で同定されました。51 これらの結果はがん研究の例で
はありませんが、cfRNAの特徴が疾患状況と強く相関していることを示しており、腫瘍学におけ
るcfRNA解析の可能性を示しています。

スタンフォード大学の研究者たちはNovaSeq 6000システムを使って、およそ200名の妊娠
女性からのcfRNAをシーケンシングし、PEと関連する転写産物の変化を検証しました。研究
者たちは、PEを臨床症状が出る前に早期に予測するためのリキッドバイオプシーアッセイの
基となる可能性のある18遺伝子を同定しました。52 これは疾患バイオマーカーとしてcfRNA
の有用性の可能性を示す別の例です。

cfRNAは血流に存在する複数種類の細胞だけでなくがん細胞か
らも放出されます。46-48 これらのctRNAはリキッドバイオプシー
を評価することで、特異的ながんの同定、がん発生の検出、組織
源の解明、疾患の分子メカニズムの解明、治療奏効のモニタリン
グなどが可能となるバイオマーカー候補です。49 すべての細胞/
組織で同一（遺伝的バリアント以外）のDNAとは異なり、RNAは
細胞の種類と組織間で動的かつ異なる発現を示します。これによ
り、ctRNAを用いることでがんを検出したり、体内におけるがん
の存在する可能性のある場所を特定することが可能です（図9）。
RNA発現が多様であることから、ctRNAを使用して疾患早期に
がんのサブタイプを決定し分類することができる可能性がある
と考えられます。これは、同一臓器または組織と関連するがんで
あっても、進行、治療オプションおよび予後に大きな差があること
から重要です。50  

図9 ： ctRNAのリキッドバイオプシー解析は組織ベースの遺伝子発現パターンを
プロファイルし、腫瘍の場所を特定します。  

PioM

PioM

研究例

cfRNAおよびctRNA
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表12 ： 血液採取

パラメーター 仕様

推奨される採血管（BCT） Streck社製RNAまたはcfDNA BCTa

推奨される採血量 全血4 mLb

a Streck社製RNA BCTはcfRNA分離に最適ですが、cfDNAチューブも使用できます。

b 推奨採血量は10 mLであり、4 mLを下回る場合は検体失敗の確率が高くなります。

表13 ： cfRNA抽出

製品名 説明

QIAGEN RNeasy Kit トータルRNAを分離

QIAGEN exoEasy Kit エクソームおよびその他の細胞外小胞の分離

QIAGEN QIAamp Circulating Nucleic Acid Kit cfDNAまたはcfRNAの分離

表14：ライブラリー調製

製品名 Illumina RNA Prep with Enrichment

サンプルの種類 血液、その他の生体液由来のctRNA

インプット量 ～5 ng cfRNA（～5 mL血漿）

合計ライブラリー調製時間 ～9.5時間

サンプルインデックスセット 384インデックスを利用可能

a 濃縮ベースのプロトコールはサンプルの種類とアプリケーション中で一貫した性能を発揮しますが、リボソーム除去したトータルRNA
は使用例に応じて使用することができます。

図10 ： Illumina RNA Prep with Enrichmentワークフロー

推奨されるワークフロー ： Illumina RNA Prep with Enrichment
Illumina RNA Prep with Enrichment（図10、表12～14）はNovaSeq 6000システム、NextSeq 1000システムまたはNextSeq 2000
システム（表15）およびDRAGEN RNA Pipeline（表16）とともに、リキッドバイオプシー検体からRNA-Seqを行うことが可能です。この
迅速かつスケーラブルなライブラリー調製ソリューションは、柔軟性を最大にするために、事前構築された検証済みのさまざまなプローブ
プールやカスタム化されたプローブセットに対応します。Illumina Exome Panelを使用し、コーディングRNA配列の包括的なカバレッジ
を達成することができます。 

cfRNA抽出 ライブラリー調製 シーケンス データ解析

QIAGEN RNeasy Kit、
QIAGEN exoEasy Kit、
またはQIAGEN 

Circulating Nucleic Acid kit

Illumina RNA Prep 
with Enrichment

血液採取

EDTA、
Streck社製RNA
またはcfDNA BCT

 
 

NovaSeq 6000システム

NextSeq 1000または
NextSeq 2000システム

DRAGEN RNAパイプライン
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表15 ： シーケンス

製品名 NextSeq 1000/2000システム NovaSeq 6000システム

最も重視する点 装置のコストとデスクトップサイズ サンプルあたりのコストの低さ

フローセルあたりのサンプル数a

P1フローセル（2億リード）：1～2

P2フローセル（8億リード）：5

P3フローセルb （24億リード）：16

SPフローセル（13～16億リード）：  
8～10

S1フローセル（26～32億リード）：  
17～21

S2フローセル（66～82億リード）：  
44～54

S4フローセル（160～200億リード）：  
106～133

推奨リード長c 101 bp × 2 101 bp × 2
a シーケンス深度は濃縮を使用するかどうかによって決まります。濃縮後のシーケンシングには、サンプルあたり1億～1.5億リードが推
奨されます。特定の一般的ではないアプリケーションには追加のリードが必要になることがあります。

b P3フローセルはNextSeq 2000システムのみで利用できます。

c リード長は実験目的に応じて異なることがあります。集団全体のRNAレベルの解析には、短いリード（例、50 bp）で十分な場合があり
ます。より詳細な解析（例、スプライシングイベント、バリアントなど）には150 bpのリード長が推奨されます。

cfRNA-Seqはより高いバックグラウンドノイズを示し、標準的なRNA-Seqよりもわずかな変化が出ます。濃縮プロトコールを使用し
ている場合、組織レベル解析と同等にするためには、cfRNA-Seqに対して一般的な基準の2倍のリード深度を使用する必要がありま
す。濃縮されていないリボソーム除去検体を使用する場合、cfRNA-Seqには3倍のシーケンス深度が必要になることを見込んでおく
必要があります。

表16 ： データ解析

パイプライン アプリケーション

DRAGEN RNAパイプライン
迅速なアライメント、スプライスジャンクションマッピングと定量、
および融合遺伝子検出

関連するアプリケーションノートまたは 
その他のコンテンツへのリンク

『Illumina RNA Prep with Enrichment』 
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/

apac/japan/documents/pdf/products/datasheets/

illumina-rna-enrichment-data-sheet-470-2020-001-jpn.

pdf

Deciphering the role of long noncoding RNA in Cancer 

https://jp.illumina.com/science/customer-stories/

icommunity-customer-interviews-case-studies/

vandesompele-biogazelle-interview-nextseq-lncra.html

『Improved detection of circulating transcripts』 
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/

assembled-assets/marketing-literature/illumina-rna-

enrichment-crna-app-note-470-2020-009/illumina-rna-

enrichment-crna-app-note-470-2020-009.pdf

関連するライブラリー調製キットまたは 
その他の関連製品へのリンク

Illumina RNA Prep with Enrichment製品ページ 

https://jp.illumina.com/products/by-type/sequencing-

kits/library-prep-kits/rna-prep-enrichment.html

https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/apac/japan/documents/pdf/products/datasheets/illumina-rna-enrichment-data-sheet-470-2020-001-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/apac/japan/documents/pdf/products/datasheets/illumina-rna-enrichment-data-sheet-470-2020-001-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/apac/japan/documents/pdf/products/datasheets/illumina-rna-enrichment-data-sheet-470-2020-001-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/apac/japan/documents/pdf/products/datasheets/illumina-rna-enrichment-data-sheet-470-2020-001-jpn.pdf
https://jp.illumina.com/science/customer-stories/icommunity-customer-interviews-case-studies/vandesompele-biogazelle-interview-nextseq-lncra.html
https://jp.illumina.com/science/customer-stories/icommunity-customer-interviews-case-studies/vandesompele-biogazelle-interview-nextseq-lncra.html
https://jp.illumina.com/science/customer-stories/icommunity-customer-interviews-case-studies/vandesompele-biogazelle-interview-nextseq-lncra.html
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/illumina-rna-enrichment-crna-app-note-470-2020-009/illumina-rna-enrichment-crna-app-note-470-2020-009.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/illumina-rna-enrichment-crna-app-note-470-2020-009/illumina-rna-enrichment-crna-app-note-470-2020-009.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/illumina-rna-enrichment-crna-app-note-470-2020-009/illumina-rna-enrichment-crna-app-note-470-2020-009.pdf
https://jp.illumina.com/content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-literature/illumina-rna-enrichment-crna-app-note-470-2020-009/illumina-rna-enrichment-crna-app-note-470-2020-009.pdf
https://jp.illumina.com/products/by-type/sequencing-kits/library-prep-kits/rna-prep-enrichment.html
https://jp.illumina.com/products/by-type/sequencing-kits/library-prep-kits/rna-prep-enrichment.html
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リキッドバイオプシーのこれから
リキッドバイオプシーに対するNGSのアプリケーションは、こ
れまで以上に腫瘍増殖と進行の詳細を知る機会を作り出して
います。NGSによるリキッドバイオプシーからは、腫瘍の不均
一性、変異の複雑性、発生源の組織などについてより包括的
な情報を得ることができます。テクノロジーが進歩し続けるに
つれて、ゲノム、トランスクリプトーム、エピゲノム、プロテオー
ムの解析を統合したマルチオミクスアプローチをリキッドバイ
オプシーに応用できる可能性があります。53 マルチオミクスと
リキッドバイオプシーを統合する能力は、がんメカニズムに対
する、より深い洞察と包括的な答えを得るために類まれな検
出力を提供することでしょう。

がんの分子特性評価以外に、将来的にはリキッドバイオプシー
によるスクリーニングが、コレステロールや血糖などのよう
に、年1回の身体検査の一部として標準的な予防ケアに取り
込まれ、早期ステージの腫瘍を検出できるようになるかもしれ
ません。がん患者にとっては、リキッドバイオプシーの非侵襲
的な性質により、治療に対する反応や疾患再発をモニタリング
し、経時的にがんを追跡するための長期研究が可能になりま
す。最終的に、標的療法、免疫療法およびその他の新しいアプ
ローチと組み合わせたときに、リキッドバイオプシーは多くの
がん患者に対する治療法の提供に役に立つでしょう。 

詳細はこちら

がん研究のメソッドガイド 

https://jp.illumina.com/areas-of-interest/cancer/

research/sequencing-methods.html

シングルセルシーケンス 

https://jp.illumina.com/techniques/sequencing/rna-

sequencing/ultra-low-input-single-cell-rna-seq.html

ctDNAシーケンス 

https://jp.illumina.com/areas-of-interest/cancer/

research/sequencing-methods/non-invasive-cancer-

biomarkers.html

がんエピジェネティクス 

https://jp.illumina.com/areas-of-interest/cancer/

research/cancer-epigenetics.html

がんトランスクリプトーム解析 

https://jp.illumina.com/areas-of-interest/cancer/

research/sequencing-methods/cancer-rna-seq.html

リキッドバイオプシーにより、診断から治療奏効、 
がん再発まで、疾患の全体の経過を通して被験者
を追跡できます。

Ellen Heitzer, PhD 
グラーツ医科大学

https://jp.illumina.com/areas-of-interest/cancer/research/sequencing-methods.html
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始めるなら今です

がん研究メソッドに関する詳細は 
こちらをご覧ください 

イルミナのマルチオミクス試薬、機器およびプロトコールは、何百ものハイインパクトな 
査読済み論文で実証されています。  
(pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=illumina+sequencing)

イルミナテクノロジーは1デバイスでマルチオミクス解析が可能な広範囲の 
アプリケーションを揃えており、これらのアプリケーションはマルチオミクス分野における 
新たな課題に対応するために構築されています。

イルミナは115カ国にわたる10,000以上のラボをサポートしています。24時間年中無休の
テクニカルサポート専門家があなたのあらゆるプロジェクトをサポートするために待機して
います。

トピックについて特訓コースが必要ですか？イルミナにはお客様の研究をサポートするため
の無料のオンライントレーニングリソースの幅広いライブラリーがあります。  
(jp.support.illumina.com/training.html)

イルミナの担当者へのご相談、リキッドバイオプシーを 
今すぐ始めるには、以下までお問い合わせください：

イルミナカスタマーソリューションセンター 

https://jp.illumina.com/company/
contact-us.html  

イルミナの 
がん研究メソッドガイドをダウンロードする：
jp.illumina.com/destination/cr-methods-guide.html
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