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1. 本報告書は株式会社テクノスルガ・ラボ 技術責任者による承認済みです。 

2. 研究発表 (論文投稿) や特許明細書への転用を除き、本報告書の一部または全部をそ

のままあるいは改変して第三者へ転用などされた場合には、株式会社テクノスルガ・

ラボは一切の責任を負いかねます。 

3. 当社受託サービス等は、試験・研究用途を目的として販売しております。当社受託サ
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検体情報 

検体名 SIID 受取日 

検体 1 00000-01 202x 年 xx 月 xx 日 

検体 2 00000-02 202x 年 xx 月 xx 日 
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目的 
リアルタイム PCR 法をもちいて、検体に含まれる標的遺伝子のコピー数を推定します。 

 
 
方法 
1. DNA 抽出 

・ 抽出方法 Takahashi et al.1) 
精製:PI-480 および NR-201 (Kurabo Industries, Japan) 
細胞破砕装置: Precellys Evolution (Bertin Instruments, FRA) 

・ 吸光度測定補足 1)  NanoDrop ND8000 (Thermo Fisher Scientific, USA)  
DNA 濃度 (ng/µL)、DNA 純度 (A260/A280) 

 

2. PCR 条件 

 

3. リアルタイム PCR 

 

 
 

＊ 会社名、製品名は一般に各社の日本および各国での商標または登録商標です 

  

・ プライマー 341f - 534r (全真正細菌 16S rDNA)2) 
Bif LM 26F - Bif 228R (Bifidobacterium 属 16S rDNA)3) 
Cperf 165F - Cperf 269R (Clostridium perfringens 16S rDNA)4) 

・ スタンダード 1) Escherichia coli JCM 1649T  
(全真正細菌 16S rDNA コピー数測定用) 

B. longum subsp. longum JCM 1217T 
(Bifidobacterium 属 16S rDNA コピー数測定用) 

C. perfringens JCM 1290T 
(C. perfringens 16S rDNA コピー数測定用) 

・ キット Clostridium cluster IV Detection Kit (TechnoSuruga Laboratory, Japan) 
Bacteroides Detection Kit (TechnoSuruga Laboratory, Japan) 

・ 試薬 TB Green Premix Ex Taq II (Tli RNaseH Plus)(Takara Bio, Japan) 

・ 装置 Rotor-Gene Q (QIAGEN, DEU) 
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結果 
検体に含まれる標的遺伝子のコピー数を表 1 に、各検体の定量下限値を表 2 に示しまし

た。  
 

 

表 1. 検体 1 g あたりの標的遺伝子のコピー数 

 
全真正細菌 
16S rRNA 

Bifidobacterium 属 
16S rRNA 

Bacteroides 属  
16S rRNA 

SIID00000-01 2.05×1012 4.38×1011 1.54×1011 
SIID00000-02 7.71×1011 7.37×1010 1.12×1011 

 

 
Clostridium cluster IV 

16S rRNA 
C. perfringens 

16S rRNA 
SIID00000-01 3.38×1011 4.38×106 
SIID00000-02 1.59×1011 定量下限値以下 

反復数：duplicate、ばらつき：Ct <0.55) 

スタンダードの相関係数：R2 ≥0.990 

 

 

 

 

 

表 2. 検体の定量下限値 (copies/g) 

SIID 定量下限値 
SIID00000-01 1.25×106 
SIID00000-02 2.50×106 

定量下限値は使用した検体量、抽出 DNA 量、DNA 希釈倍率から 

算出されるため、検体により異なります。 
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本報告書に付随する電子データ一覧 

データ内容 形式 

リアルタイム PCR 結果表 Excel 
抽出 DNA の濃度､純度補足 1) Excel 

 
 
補足 
1. 吸光測定により得られるDNA濃度および純度は、夾雑物による影響があることから、

付随する電子データにて報告する値はおおまかな指標になります。 
2. リアルタイム PCR 法は対象を限定した菌叢解析においては、感度、精度、信頼性とも

に他の解析法より優れた手法であるといわれています 6)。一方、各遺伝子は，細菌種

により保有している量 (コピー数) が異なるため、各遺伝子のコピー数の割合が実際

の細菌数の割合と等しいわけではない点を考慮すべきであると考えられています 6-8)。

現在までにゲノム解析が終了している解析対象菌群の標的遺伝子のコピー数を補足表

に示します 9-13)。 
3. 本報告書に関するご質問等につきましては、株式会社テクノスルガ・ラボ 技術部まで

お問合わせください。 
 
 
 

補足表.

標的菌群 標的遺伝子 コピー数 

全細菌 16S rRNA 1-17 
Bifidobacterium 属 16S rRNA 2-5 
Bacteroides 属 16S rRNA 3-7 
Clostridium cluster IV 16S rRNA 2-4 
C. perfringens 16S rRNA 8-10 
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