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回覧 

第108回 医歯薬学研究部 先端医研テクニカルセミナー  

 総合研究支援センター 先端医療研究部門では、皆様の研究のお役に立つようなテクニカルセミナ

ーをシリーズで開いております。 

 今回は、当センターに設置しております PyroMarkシステム を用いた、メチル化・変異定量解析を

アプリケーション例を中心に、バリデーションツールとしての実例を交えてご紹介します。２部では 

QIAseq Targeted RNA Panel についてお話しします。多数の皆様のご参加をお待ちしております。 

   

日 時 ： 平成２８年６月３０日（木） １５：００ ～ １６：２０     

場 所 ： 第一カンファレンス室（医学基礎A棟１階西） 

講 師 ： 福世 裕貴子(キアゲン（株）ﾃｸﾆｶﾙ・ｱﾌﾟﾘｹｰｼｮﾝ ｶｽﾀﾏｰｻﾎﾟｰﾄ部） 

      瀬藤 拓也（キアゲン（株）ﾏｰｹﾃｨﾝｸﾞ部） 
     

 15：00 ～ 15:05  はじめに       先端医療研究部門 部門長 井本 逸勢 

 15：05 ～ 15:35  PyroMarkシステムを用いたメチル化・変異定量解析 福世裕貴子 

  15：40 ～ 16:10   分子バーコード技術を使用したNGS遺伝子発現解析  瀬藤 拓也 

 16：10 ～ 16:20   質疑応答 
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<１部> PyroMark システムは、次世代シークエンシング・マ

イクロアレイ等のゲノムワイドな解析手法のバリデーションや、

得られた知見を用いた多検体解析に対応可能な DNAシー

ケンサーです。シーケンスベースの手法により１回のランで

複数のCpG・mutationサイトを測定します。 

 今回はPyroMark  システムで提供可能なメチル化・変異定

量解析のアプリケーション例を中心に、バリデーションツール

としての実例も交えてご紹介いたします。          

<2部 >  現在の RNAシーケンシングでは、 PCR 

duplicateや増幅バイアスにより、遺伝子発現解析結果

が不正確になることがあります。QIAGENのQIAseq 

Targeted RNA Panelでは、増幅ステップの前に転写物

に分子バーコードを付加しており、その分子バーコード

をカウントすることで、PCR duplicateを除いた正確な

転写物量を測定することができます。本セミナーでは、

本システムの基本情報をご紹介いたします。 


