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概要 

関連情報 

 近年，遺伝子発現解析には，real-time PCR が用いられている。従来の方法は，一種類の 
mRNA レベルを housekeeping 遺伝子の mRNA レベルで標準化し，発現レベルとしていた。しかし，
この定量法では二つ以上の mRNA レベルを直接比較することはできない。我々は，複数遺伝子の 
mRNA レベルを同じスケールで定量する方法を開発した。 
 具体的には，定量する cDNA [Chit1，AMCase，housekeeping 遺伝子 （GAPDH と β -actin），対
照遺伝子 (pepsinogen C)] の PCR 増幅部位を 1 分子ずつ連結し，一本の標準 DNA を作製した
（図 1）。そして，real-time PCR に組み合わせることで新規の定量法を確立した。確立した定量法
は，複数の遺伝子発現レベルを同じスケールで，絶対定量できた。この方法の分析感度は，100 
分子以上とごく微量であった （図 2 と図 3）。この方法は，五種類の遺伝子を，同じスケールで定量
できるので，複数遺伝子の mRNA レベルを直接比較できる。 

 我々は，複数遺伝子の mRNA レベルを同じスケールで定量する方法を開発した。確立した方法
は，標準 DNA の作成や検証過程に関して複数のステップが必要である （図 2 と図 3）。しかし，こ
の方法は複数の mRNA レベルを直接比較できる遺伝子発現データとして得られる。また，確立し
た方法は，高感度で，定量性において，広いダイナミックレンジを与える。 
 
 この定量法は，同一の尺度で複数遺伝子間の mRNA レベルの定量と比較に適している。確立し
た方法は，医用生体工学や臨床サンプルにも適用可能である。 

図 1. マウスの標準 DNA の構築 

図 2. 標準 DNA の増幅曲線 図 3. 標準 DNA の標準曲線 
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