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次世代バイオ技術を応用した生物の表現系解析と検出技術の開発 
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研究要旨 

①次世代バイオ技術によるゲノム構造への影響に関する研究：次世代バイオ技術は、ゲノム

上のあらゆる場所を標的に遺伝子の挿入や欠失などの遺伝子組換え（GM）を可能とする一方

で、このような遺伝子操作によるゲノムへの影響に関する知見は充分に得られていない。そ

こで本研究では、次世代バイオ技術を用いてゲノム上の特定の場所を DNA二本鎖切断（DSB）

または様々な配列の遺伝子を導入することによる、ゲノムへの影響及びゲノム改変部位の検

知の可能性に関する解析を行った。②次世代シーケンサーを使用した新規未承認 GM作物検

知法の確立：近年、GM 技術が身近なものとなり、次世代バイオ技術のみならず従来のアグ

ロバクテリウム法やパーティクルガン法を用いて主に新興国で開発され規制外に流通した安

全性未承認 GM作物の食品への混入が社会問題となっている。そこで、多種多様な安全性未

承認 GM作物の検知法の確立を目的に、2011年に国内のパパイヤ加工食品より検出された安

全性未承認 GM パパイヤ PRSV-YK 系統の混入した食品をモデルとして次世代シーケンサー

で解読した情報を基に GM配列を解読する手法の開発を行った。 

 

A. 研究目的 

①次世代バイオ技術によるゲノム構造への影

響に関する研究： 

次世代バイオ技術は、ゲノム上のあらゆる場

所に変異導入や目的遺伝子の導入などの遺伝

子操作を可能とする一方で、技術の安全性を念

頭に遺伝子操作による生物への影響について

は解析が行われていない。そこで本研究では、

TALEN を利用してゲノムの特定箇所に二本鎖

切断（DSB）及び non-homologous end joining 

（NHEJ）による DSB修復、また様々な配列及

び配列長の遺伝子をゲノムの標的配列へ特異

的に導入（homologous recombination [HR]）す

ることによる、エピゲノムやゲノム構造変化並

びにその変化がもたらす近傍遺伝子の発現へ

の影響について解析を行った。 

②次世代シーケンサーを使用した新規未承認

GM作物検知法の確立： 

近年、遺伝子組換え（GM）技術が身近なも

のとなり、次世代バイオ技術のみならず従来の

アグロバクテリウム法やパーティクルガン法

を用いて主に新興国で開発され規制外に流通

した安全性未承認 GM 作物の食品への混入が

社会問題となっている。そのような GM 作物

の混入をより迅速・精確に解析し、かつ詳細な

情報を得ることが求められている。そこで、

2011 年に国内のパパイヤ加工食品より検出さ

れた未承認GMパパイヤ PRSV-YK系統をモデ

ルとして GM 配列を次世代シーケンサーより
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解読する新規な未承認 GM 解析法の確立を試

みた。 

 

B. 研究方法 

①次世代バイオ技術によるゲノム構造への影

響に関する研究： 

1) 培養細胞 

ニワトリ細胞は、(独)医薬基盤研究所 JCRB

細胞バンクより購入したニワトリ Bリンパ細

胞株 DT40（細胞番号:JCRB9130）及びニワト

リ肝細胞 LMH（細胞番号:JCRB0237）を用い

た。DT40細胞は、RPMI 1640 medium、0.05 mM 

2-mercaptoethonol、10% (v/v) fetal bovine serum、

5% (v/v) chicken serumを含有する培養液で

40℃、5% CO2環境下で培養を行った。LMH細

胞は、Waymouth’s MB752/1 medium, 10% (v/v) 

fetal bovine serumを含有する培養液で37℃、5% 

CO2環境下で培養を行った。 

2) 遺伝子導入と GM細胞株のクローン化 

TAL effector nuclease（TALEN）を用いて培養

細胞への GM操作を行った。TALENの標的配

列は、ニワトリ 14番染色体のグロビン遺伝子

クラスターの非コード DNA領域（120,080,385

～12,080,440）とした。TALENの DNA結合ド

メイン標的配列は、上流側には、

5’-TCTTTCATGTTCCACCTAC-3’、下流側には

5’-TAGTGATTTCCAAACACAC-3’のそれぞれ

18 bpとし、それぞれの配列を認識する TALEN

発現ベクターを細胞へ導入した。TALENによ

る DSB導入後の遺伝子挿入配列は SV40 early 

promoterと SV40 polyAシグナル制御下で発現

するカナマイシン/ネオマイシン耐性遺伝子と

immediate early promoter of CMVと Herpes 

simplex virus thymidine kinase polyAシグナル制

御下で発現する AcGFP（Aequorea coerulescens 

green fluorescent protein）遺伝子を含む全長 4.7 

kbの pAcGFP1-N1プラスミド（Clontech, CA, 

USA）とした。Targetingベクターには、導入配

列の 5’及び 3’側にニワトリゲノムの相同組換

え配列（800 bp）を組み込んだ。DT40株はエ

レクトロポレーション法（Poring pulse 1回：電

圧 175 V、パルス幅 5 ms、パルス間隔 50 ms、

減衰率 10%、Transfer pulse +極 5回-極 5回計

10回：電圧 20 V、パルス幅 50 ms、パルス間

隔 50 ms、減衰率 40%）、LMH株はリポフェク

タミン法によりプラスミドを細胞へ導入した。

標的配列への GM操作の確認は、Cel1アッセ

イ法、制限酵素 (HpyAV) 消化試験法、及び

PCR法により行った。 

導入した細胞は、G418を 2 mg/ml加え、薬

剤耐性細胞を選択的に培養し、また GFPを発

現する細胞を視覚的に選択することでクロー

ン細胞を得た。また、細胞のクローン化は、

DT40細胞は 96穴プレートを使用した限外希

釈、LMH細胞はシングルコロニーをトリプシ

ン-EDTA処理し細胞を剥離する方法により行

った。 

3) リアルタイム PCRによる遺伝子発現の定

量 

遺伝子導入の標的配列から両側 100 kb近傍

に存在する遺伝子の発現測定には、RT-リアル

タイム PCR 法を用いた。80%コンフルエント

に培養した細胞を（5～10×107個）を回収し、

全細胞から RNeasy Mini Kit（Qiagen）を用いて

total RNA を精製した。DNA は RNase-free 

DNase I（Qiagen）を用いて完全に消化させた。

500 ng の精製RNAを逆転写酵素 SuperScript II 

reverse transcriptase（Invitrogen）と oligo dT20

のプライマーを使用して 20 µlの反応液中で逆

転写反応を行い cDNA を作成した。2 µl の
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cDNAを鋳型に、exon-intron間でスプライシン

グ標的境界領域に設定したプライマー対によ

る QuantiTect SYBR® Green PCR（QIAGEN）を

用いたリアルタイム PCR 法により遺伝子発現

の定量を行った。PCR 反応液は、20 µL /well

として調製した。組成は以下のとおりである。

2×QuantiTect SYBR® Green PCR master mix 10 

µL、対象プライマー対溶液（各プライマー，

50 µmol/L）各 0.2 µLを混合し、cDNA試料液

0.5 µLを添加し滅菌蒸留水で全量 20 µLに調

製した。反応条件は、50℃で 2 分間、95℃で

10 分間加温し、その後、95℃ 15 秒、60℃ 1

分を 1 サイクルとして、50 サイクルの増幅反

応を行った。 

4) Chromosome conformation capture (3C) 解

析 

10 mL培養液に懸濁させた 1×107細胞を 2% 

(v/v)ホルムアミドでタンパク質-DNAの架橋固

定を行い、0.125 Mグリシンを添加することに

より反応を停止させた。その後、PBSで細胞を

洗浄し、細胞溶解液（10 mM Tris-HCl [pH8.0], 

10 mM NaCl, 0.2% NP-40, proteinase inhibitors 

cocktail [Nacalai, Kyoto, Japan]）を加え細胞を溶

解させた。1×制限酵素緩衝液中に 0.3%（w/v）

SDSを加え 37℃1時間インキュベーションさ

せタンパク質を変性した後、1.8%（v/v）Triton 

X-100を加えさらに 37℃1時間反応させた。次

に、400 U BglII/400 U BamHI又は 400 U MboI

を加え、DNAを37℃16時間消化させた後、65℃

20分間加熱し、制限酵素を不活化させた。反

応液は、7 mL 1xT4DNA ligase bufferと 1%（v/v）

TritonX-100に調製し、37℃1時間インキュベー

ション後、4000 U T4DNA ligaseを加え、16℃

で 4時間反応させた。反応後、proteinaseK及

び RNaseでタンパク質及び RNAをそれぞれ分

解後、フェノール・クロロホルム処理、エタノ

ール沈殿より DNAの回収・精製を行った。ゲ

ノムの構造解析には、TaqMan Chemistry法を使

用したリアルタイム PCRより定量を行った。 

 

②次世代シーケンサーを使用した新規未承認

GM作物検知法の確立： 

モデル食品には、安全性未承認 GM パパイ

ヤ PSRV-YK系統の混入したパパイヤ茶から精

製した DNAを使用した。DNAは illumina解析

用サンプル識別インデックスタグ配列を含む

アダプターをライゲーション後、アガロース電

気泳動より 400～500 bpの断片を切り出し精製

を行い、アダプターPCR によりゲノム断片を

増幅させ、Illumina Hiseq（Illumina, CA, USA）

を使用しシーケンシング解析を行った。 

 

C. 研究結果 

①次世代バイオ技術によるゲノム構造への影

響に関する研究： 

次世代バイオ技術によるゲノム構造への影

響を解析するため、ニワトリ染色体 14 番

（GenBank accession no. UCD001）の配列上に

存在するグロビン遺伝子クラスターの π グロ

ビン遺伝子と α グロビン遺伝子の間に存在す

る非コード DNA 領域（nt no. 12080385～

12080439）を標的に DSB するよう TALEN を

設計した（Fig.1）。DSBへの HRは、ニワトリ

ゲノムの DSB標的配列から両側に約 800 bpの

配列を利用して、targettingベクターの設計を行

った（Fig.1B）。Fig.2は、細胞中で発現させる

TALEN F/Rのアミノ酸配列を示す。DNA結合

ドメインは、18 の反復ドメインからなるもの

を設計し、それぞれのドメインは特定の 1塩基

への結合性を示すよう設計した。LMH 細胞株
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へ TALEN F/R発現ベクター（各 10 µg）をエレ

クトロポレーション法より導入し、DT40細胞

株へ TALEN F/R発現ベクター（各 1.6 µg）を

リポフェクタミン法より導入し、Cel1 アッセ

イで DSBを確認した（Fig.3A）。NHEJさせた

DT40細胞株は、限外希釈によりクローン化さ

せた細胞より精製した DNA を HpyAV 制限酵

素処理しクローンタイプを判別した。その結果、

クローン 1-2 番と 5-4 番はヘテロ、6-5 番はホ

モであった（Fig.3B）。HRにより作成した DT40

細胞株は限外希釈法によりクローン化し、PCR

法により、クローン 1～3 番を得た（Fig.3C）。

DSB標的配列周辺（70 kb）のゲノム構造を解

析するため、3C 解析を行った（Fig.4,5）。その

結果、CpGislet 配列（配列番号 45000）は、αD

グロビン遺伝子配列（配列番号 50200）に結合

しており、αD グロビン遺伝子配列は αA グロ

ビン遺伝子配列（配列番号 54000）と結合して

いることが示唆された。また、αD グロビン遺

伝子配列は、その上流に位置する MRE 及び

-9DHS 遺伝子配列（配列番号 26233 と 37000）

と結合していることが示された。さらに、DT40

細胞株と LMH細胞株の同ゲノム領域の 3次元

構造は極めて類似しているものであることが

示唆された。 

DSBの 100 kb近傍に存在する内在性遺伝子

（TFIIC, Loc425933, RHBDF1, MPG, ggPRX, π, 

αD, α, TMEM8, P15, Axin1）の発現量の差を、

RT-リアルタイム PCR 法により定量した結果、

αAを 1とした場合、DSB挿入した両端に存在

する π、αD、及び MPG の遺伝子発現にて 10

～100倍上昇したことを確認した。 

②次世代シーケンサーを使用した新規未承

認 GM作物検知法の確立： 

PSRV-YK 系統の混入したパパイヤ茶から精

製した DNA（226 ng/μl, A260nm/A280nm = 1.82, 

A260nm/A230nm = 2.12）は、平均 DNA鎖長 5149 bp

に 分解 され てい るこ とが 示唆 された

（Fig.7A,B）。精製した DNAは、ソニケーショ

ン（Duty cycle 10%, Intensity 5.0 Bursts per 

second 200, Duration 40 sec Mode, Frequency 

sweeping Power 23 W, Temperature 5.5～6℃）

illumina解析用サンプル識別インデックスタグ

配列を含むアダプターをライゲーション後、ア

ガロース電気泳動より 400～500 bpの断片を切

り出し精製を行った（Fig.7C）。アダプターPCR

によりゲノム断片を増幅させ、Illumina Hiseq

（Illumina, CA, USA）を使用しシーケンシング

解析を行った。その結果、シーケンス解析用イ

ンプットデータとして 37.174 Mean quality 

scoreで、4,005 Mb、38,747,994 (アダプタート

リミング後、% of ≧30 bases: 95.64%) リード

数を得た。ゲノム配列遺伝子バンク Plazaにて

提供されている全パパイヤゲノム配列（Nature, 

452, 991-996, 2008）を使用し、得られたリード

のマッピングを行った結果、マップされたリー

ド数は、全リード数の 47.5% 18,406191 であ

った。PRSV-YK系統の既知部分配列 120 bpに

ヒットするリードは一本も得られなかった。

Local Blastで、パパイヤ内在性キモパパイン遺

伝子（GenBank no.: AY803756）の contig番号

（contig_27841）を得た（Fig.8）。 

 

D. 考察 

①次世代バイオ技術によるゲノム構造への影

響に関する研究： 

ニワトリ 14番染色体の αグロビン遺伝子ク

ラスター(100 kb)に存在する 11 種類の遺伝子

（TFIIC, loc425933, RHBDF1, MPG1, CGTHBA, 

π, αD, αA, TMEM6/8, P15, Axin1）の発現を確認
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したところ、DT40 株と LMH 株で異なる発現

パターンを示す遺伝子は αDのみであった。3C

解析法により α グロビン遺伝子クラスターの

ゲノム構造の解析を行ったところ、αD 遺伝子

の周辺配列において両細胞間で異なるゲノム

構造様式を有していることが示唆された。また、

αD遺伝子のプロモーターは上流 1 kbに存在す

る CpG アイランドに非常に強固に結合してい

ることが明らかとなった。そこで、αD 遺伝子

のプロモーターの TATA boxと αD遺伝子の上

流に存在する πグロビン遺伝子の polyA tailの

間の配列を DSB する TALEN の設計を行い、

ゲノム構造に及ぼす影響について解析を行っ

た。Cel1 アッセイ並びに制限酵素消化試験に

より調製した TALENの特異性を確認し、標的

配列へターゲティングベクターを導入するこ

とに成功した。現在、αグロビン遺伝子クラス

ターの遺伝子発現の違いを野生型及び GM 型

で調べ、また細胞に導入する配列の長さによる

ゲノム構造並びに表現型への影響について解

析を行っている。 

 

②次世代シーケンサーを使用した新規未承

認 GM作物検知法の確立： 

加工食品中の断片化されたゲノムを illumina 

HiSeq を用いてゲノム配列を解析することに

成功した。また、得られた次世代シーケンサー

のデータは、公開されているパパイヤゲノム配

列をリファレンスとしてマッピング解析を可

能とした。しかし、パパイヤ加工食品中の GM

パパイヤの含有量が少なく、GMパパイヤ由来

の配列をアセンブルできなかった。また、パパ

イヤゲノム配列とマッピングされなかった配

列の多くが BLASTn 検索よりバクテリア由来

のものであることが示唆された。今後、次世代

シーケンサーで解析可能な GM パパイヤの食

品中の濃度を調べる予定である。 

 

E. 結論 

①次世代バイオ技術によるゲノム構造への影

響に関する研究： 

ニワトリ染色体 14番（GenBank accession no. 

UCD001）の πグロビン遺伝子と αグロビン遺

伝子の間に存在する非コード DNA領域（nt no. 

12080385～12080439）を標的に設計した

TALENを使用し、DSB の NHEJと HRを確認

した。NHEJしたクローン株については、ヘテ

ロ株 2種類とホモ株 1種類を得た。HRしたク

ローン株については、4.7 kbのインサート配列

を挿入した TG株 3種類を得た。遺伝子クラス

ター内の 100 kb間に存在する内在性遺伝子の

発現量を比較したところ、DSBを挟む形でイ

ンサートないの遺伝子発現カセットと同じ方

向の π遺伝子と αDグロビン遺伝子で 10～100

倍の発現量の上昇が見られた。また、今後、ゲ

ノム構造変化を解析するに当たり、野生株の細

胞を使用し、グロビン遺伝子クラスター周辺の

3C解析を行った。その結果、DT40細胞株及び

LMH細胞株において CpGisletと αD遺伝子間

には、5.2kbと 3.8kbのループを形成している

ことが明らかとなった。 

 

②次世代シーケンサーを使用した新規未承認

GM作物検知法の確立： 

ゲノム解析済みのDNA配列データをリファ

レンスとして、加工食品中に存在する断片化さ

れた DNAのアッセンブリを行った。モデル実

験には安全性未承認GMパパイヤ PRSV-YK系

統の混入したパパイヤ加工食品（パパイヤ茶）

を使用した。その結果、次世代シーケンスで解
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読可能なインプットデータとして 37.174 Mean 

quality scoreで、4,005 Mb、38,747,994 (アダ

プタートリミング後、% of ≧30 bases: 95.64%)

リード数を得た。今後は、導入された全配列を

迅速かつ精確に解読する方法を構築する予定

である。 
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Fig.1 TALEN
 (A)ニワトリ染色体
DSBするよう設計した。
(C)TALEN
 
 

Fig.1 TALENを使用した標的配列
ニワトリ染色体

するよう設計した。

(C)TALENの DNA

 

を使用した標的配列

ニワトリ染色体 14番(GenBank accession no. UCD001, nt no. 12080385
するよう設計した。(B)TALEN

DNA結合ドメインと

 

を使用した標的配列 DNA2本鎖切断
(GenBank accession no. UCD001, nt no. 12080385
(B)TALEN標的部位より両端

結合ドメインと FokI切断部位を示す。
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本鎖切断 

(GenBank accession no. UCD001, nt no. 12080385
標的部位より両端

切断部位を示す。

(GenBank accession no. UCD001, nt no. 12080385
標的部位より両端<400bp及び
切断部位を示す。 

(GenBank accession no. UCD001, nt no. 12080385～
及び>800bpの配列を示す。

～12080439)を標的に
の配列を示す。

 

を標的に

の配列を示す。



 

 
 
 
 

 
 
 
 
 
Fig.2 TALEN
設計した

行シグナル、

リンカー、

 
 

Fig.2 TALENアミノ酸配列
設計した TALENのアミノ酸配列を機能ドメインに分けて示した。
行シグナル、TAL N
リンカー、FokI 

 

アミノ酸配列 
のアミノ酸配列を機能ドメインに分けて示した。

TAL N末、DNA

 

のアミノ酸配列を機能ドメインに分けて示した。

DNA結合ドメイン

 

79 

のアミノ酸配列を機能ドメインに分けて示した。

結合ドメイン(TAL-FokI Fw
のアミノ酸配列を機能ドメインに分けて示した。

FokI Fwと TAL
のアミノ酸配列を機能ドメインに分けて示した。N末→C

TAL-FokI Rv)、
→C末：V5-tag
、TALC末、

tag、核移
末、Gly-Ser

 



 

 

 
Fig.3 TALEN
ニワトリ

セイより確認した。レーン

ベクターを導入した細胞

marker; 
制限酵素（

クローン

b DNA ladder marker
C. PCRによるノックインクローン株の確認
細胞; レーン
 

Fig.3 TALENを使用したゲノム配列ノックアウト、ノックイン細胞株の作成
ニワトリ LMH細胞及び
セイより確認した。レーン

ベクターを導入した細胞

marker; レーンM2, 100 b DNA ladder marker
制限酵素（HpyAV）アッセイ法によるノックアウトクローン株の確認
クローン 1-2（ヘテロ株）、クローン
b DNA ladder marker
によるノックインクローン株の確認

レーンM1, 100 b DNA ladder marker; 
 

を使用したゲノム配列ノックアウト、ノックイン細胞株の作成

細胞及び DT40
セイより確認した。レーン 1, ブランク細胞（
ベクターを導入した細胞; レーン

M2, 100 b DNA ladder marker
）アッセイ法によるノックアウトクローン株の確認

（ヘテロ株）、クローン

b DNA ladder marker   +, HpyAV
によるノックインクローン株の確認

M1, 100 b DNA ladder marker; 
 

を使用したゲノム配列ノックアウト、ノックイン細胞株の作成

DT40細胞を使用し、設計した
ブランク細胞（

レーン 3, TALENF/R
M2, 100 b DNA ladder marker
）アッセイ法によるノックアウトクローン株の確認

（ヘテロ株）、クローン 5-4（ヘテロ株）、クローン
+, HpyAV処理後

によるノックインクローン株の確認

M1, 100 b DNA ladder marker; 
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を使用したゲノム配列ノックアウト、ノックイン細胞株の作成

細胞を使用し、設計した

ブランク細胞（OptiM培地のみ、ベクター無）
3, TALENF/Rを導入した細胞

M2, 100 b DNA ladder marker 
）アッセイ法によるノックアウトクローン株の確認

（ヘテロ株）、クローン

処理後; -, HpyAV
によるノックインクローン株の確認 レーン

M1, 100 b DNA ladder marker; レーンM2, 1 kb DNA ladder marker

を使用したゲノム配列ノックアウト、ノックイン細胞株の作成

細胞を使用し、設計した TALEN
培地のみ、ベクター無）

を導入した細胞

）アッセイ法によるノックアウトクローン株の確認

（ヘテロ株）、クローン 6
, HpyAV処理前 
レーン 1～3, クローン株

M2, 1 kb DNA ladder marker

を使用したゲノム配列ノックアウト、ノックイン細胞株の作成

TALENの標的配列の切断を
培地のみ、ベクター無）; 
を導入した細胞; レーンM1, 1 kb DNA ladder 

）アッセイ法によるノックアウトクローン株の確認 クローン

6-5（ホモ株）

クローン株 1～
M2, 1 kb DNA ladder marker

を使用したゲノム配列ノックアウト、ノックイン細胞株の作成 
の標的配列の切断を Cel1

; レーン 2, pmaxGFP
M1, 1 kb DNA ladder 

クローン 2-2（野生株）、
（ホモ株）  レーン

～3; レーン-, 
M2, 1 kb DNA ladder marker 

 

Cel1アッ
2, pmaxGFP

M1, 1 kb DNA ladder 

（野生株）、

レーンM: 100 

, 野生株



 

 
 
 
 

 
 
 
 
Fig.4  3C analysis
ゲノムを

示す。 
 
 

Fig.4  3C analysis（
ゲノムを BglII, BamH

 

 

（DT40細胞株）
BamHI処理し、

 

細胞株） 
処理し、3C解析に供した。染色体構造パターン解析（
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解析に供した。染色体構造パターン解析（解析に供した。染色体構造パターン解析（解析に供した。染色体構造パターン解析（解析に供した。染色体構造パターン解析（70 kb範囲）を

 

範囲）を



 

 
 
 
 

 
 
 
 
Fig.5  3C analysis
ゲノムを

示す。 
 
 
 

Fig.5  3C analysis（
ゲノムを BglII, BamH

 

 

（LMH細胞株）
BamHI処理し、

 

細胞株） 
処理し、3C解析に供した。染色体構造パターン解析（
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解析に供した。染色体構造パターン解析（解析に供した。染色体構造パターン解析（解析に供した。染色体構造パターン解析（解析に供した。染色体構造パターン解析（70 kb範囲）を

 

範囲）を



 

 
 
 
 
 

 
 
Fig.6周辺配列の遺伝子発現量の比較
TALEN
法より解析した。

 

周辺配列の遺伝子発現量の比較

TALENにより作成した
法より解析した。 
 

周辺配列の遺伝子発現量の比較

により作成した TG株の
 

 

周辺配列の遺伝子発現量の比較 
株の 100 kb内に存在する内在性遺伝子の発現パターンを
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内に存在する内在性遺伝子の発現パターンを内に存在する内在性遺伝子の発現パターンを内に存在する内在性遺伝子の発現パターンを内に存在する内在性遺伝子の発現パターンを

 

内に存在する内在性遺伝子の発現パターンを RT-PCR



 

 
 

 
 
 
 
Fig.7  パパイヤ加工食品の次世代シーケンシング解析試料調整
A.パパイヤ加工食品（パパイヤ茶）から精製したゲノム
泳動図を示す。

B.バイオアナライザーにより解析したゲノム
C.アダプター結合させた
500 bp）
 

パパイヤ加工食品の次世代シーケンシング解析試料調整

パパイヤ加工食品（パパイヤ茶）から精製したゲノム

泳動図を示す。 
バイオアナライザーにより解析したゲノム

アダプター結合させた

） 
 

パパイヤ加工食品の次世代シーケンシング解析試料調整

パパイヤ加工食品（パパイヤ茶）から精製したゲノム

バイオアナライザーにより解析したゲノム

アダプター結合させた IlluminaHiseq

 

パパイヤ加工食品の次世代シーケンシング解析試料調整

パパイヤ加工食品（パパイヤ茶）から精製したゲノム

バイオアナライザーにより解析したゲノム

IlluminaHiseqシーケンシングに供したパパイヤゲノム断片（
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パパイヤ加工食品の次世代シーケンシング解析試料調整

パパイヤ加工食品（パパイヤ茶）から精製したゲノム

バイオアナライザーにより解析したゲノム DNAの分解度
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