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研究報告書 

 

申請者が報告したDNAプローブを用いたプロウイルス濃縮法と次世代シークエンサーを組み

合わせた高精度なプロウイルス解析法を用いて、HTLV-1トランスクリプトーム解析を行った。

医科学研究所の病態医療科学分野で、HTLV-1感染者コホート共同研究班(JSPFAD)の協力によ

り成人T細胞白血病・リンパ腫(ATL)、計20検体の末梢血単核球を提供していただき、RNA抽出

を行った。1人の検体からのRNAを2本に分け、イルミナ社のシークエンス解析用にcDNAライブ

ラリーを作成した。その後、DNAプローブを用いてプロウイルス濃縮法を施行した。40検体の

濃縮後cDNAライブラリーを、イルミナ社のNextseqを用いて次世代シークエンシングを2回実施

した。プロウイルス濃縮法によりトランスクリプトーム解析のために十分なリード数を獲得する

ことが可能であった。以前、HTLV-1キャリアの検体でも同法でトランスクリプトーム解析を行

っており、そのデータと比較しキャリアとATLでの違いを分析した。また、この方法によりウイ

ルスとホストゲノムのキメラトランスクリプトも検出された。このキメラトランスクリプトとH

TLV-1ウイルスの病原性についてさらに研究を進めるために、DNAを用いてウイルスの組み込み

部位解析が必要となる。そのため、この共同研究を継続しDNAシークエンスによりウイルスの

組み込み部位を同定する予定である。 

 

 

 




