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組織切片の中に存在する
1 細胞レベルの微量試料か
らの遺伝子発現解析が可能
です。
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固定された組織切片から採取された細胞（片）を効率よく溶
解し、直接 RNA シーケンシング（RNA-seq）に適用します。
この手法では組織切片を強い界面活性剤で効率よく細胞を溶
解した後、弱い界面活性剤を大量に加えて変性効果を弱めま
す。この手順で、高い変性作用による細胞溶解と、RNA-seq
の酵素反応をシームレスに接続します。ホルマリンによって強
固に固定された組織切片も効率よく溶解することができるよ
うになりました。この手法を DRaqL（direct RNA recovery 
and quenching for LCM）と 命 名し、広く用いられる
Smart-seq2 などにシームレスに接続することができます。

〈既存の空間トランスクリプトーム解析技術との違い〉
・ 高感度：通常の空間トランスクリプトーム解析手法の50倍

〜100倍の感度。
・ 低コスト：切片全体を溶解する通常の手法と異なり、見るべ

き細胞を狙い撃ちにできる。
・ mRNAの全長の解析が可能：通常の手法は3'側に限局す

るがDRaqLでは全長の長量解析が可能。スプライスアイソ
フォームも解析可能。
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