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Conclusion 

  今回の論文により、これまで測定が困難であった反復配列RNAと呼ばれる特殊なRNAの定量法（TRAP-ddPCR法）を開
発するとともに、HSATII RNAが膵癌患者及び前膵癌病態患者の血中に高頻度で検出されることを見出し、膵癌スクリーニ
ング法として一つの有用な手法になりうることが示唆されました。 
 

更に、HSAII RNA血中濃度が前膵癌病態でも既に健常人と比較して高値を示したことから、膵癌患者の早期診断を目的と
したスクリーニングだけに留まらず、膵癌の前癌病態の囲い込みにも有用である可能性が示唆されました。 

※ 本資料作成に当たり、東京大学医学部附属病院 消化器内科 岸川 孝弘先生、大塚 基之先生、小池 和彦先生より監修を頂いております。 
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Related Articles 

本文献の詳細につきましては、下記 東京大学病院ホームページ上でプレスリリースとして掲載されています 

東京大学病院ホームページPDFファイルダウンロードサイト  

（https://www.h.u-tokyo.ac.jp/press/ icsFiles/afieldfile/2019/07/03/release 20160603-2.pdf ） 

  論文にはTRAP法を用い「HSAII RNA中のコア配列に相補的なビオチン化RNAプローブとハイブリダイズしない領域」と
「その他のRNA」を分解しコア配列のみを濃縮回収した手法や、TRAP法を用いることで安定したPCR増幅が可能となった
アッセイ系の確立、TRAP法とqPCR、またはddPCRを組み合わせたTRAP-qPCR法およびTRAP-ddPCR法でHSAII 

RNA量測定データの精確性検討、さらにTRAP-ddPCR法による反復配列を含むHSAII RNAの血清中濃度測定など、
数々の興味深い結果が掲載されています。詳細は下記Publicationに記載されている論文をご参照ください。 


