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シングルセル（単一細胞）解析は、1 細胞レベルで mRNA 解析を行うことで細胞集団の平均

的な解析ではなく、個々の細胞集団、さらには組織微小環境全体の多様性を解析でき、新た

な細胞集団の同定や疾病における細胞間相互作用、細胞ベースの薬剤スクリーニングなど

への有用性が広く知られるようになり、様々な研究に用いられてきている。 

scRNA-seq の解析手法は細胞の分離、逆転写および cDNA 合成、シーケンシングライブラリ

の作製等それぞれ異なる手法が複数報告されているが、大きく分けて①解析可能細胞数が

少ない（数百～数千）が、１細胞あたりの遺伝子検出感度の高い手法②解析可能細胞数が多

い（数千～数万）が、１細胞あたりの遺伝子検出感度の低い手法の２つに分類できる。 

in vivoの解析では遺伝子検出感度の高さ・解析可能細胞数の多さを両立させた手法の開

発が求められているが、両者を満たす解析手法は存在せず、広がりを見せる scRNA-seq解析

要求を満たすには至っていない。 

我々は数千～数万細胞解析可能な Beckton Dickinson社の BD Rhapsodyシステムと固相

担体より cDNAを高感度かつ安定的に増幅する独自技術の組み合わせにより、高い遺伝子検

出感度を有し、かつ多数の細胞を解析可能な新規 whole-transcriptome scRNA-seq 解析法

(TAS-Seq法)の開発に成功し、従来技術の課題であった多数の１細胞を高い遺伝子検出感度

で解析することが初めて可能になった。 

本技術により、従来法では発見できなかった新たな原因細胞や治療ターゲットの同定、新

たな科学分野の開拓につながることが期待されます。 
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