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II. 成果の概要（総括研究報告） 
 

サンプル収集（川上） 
肝臓がん患者の様々な治療開始前の cfDNA 抽出用の血漿の取集を行い、その治療の反応性について情報

収集を行う。TACE に関して、TACE 後に血中に放出され腫瘍由来の cfDNA が豊富に含まれる血漿およ

び TACE 後に外科切除標本の凍結サンプルを複数個、採取および保管を行う。28 年度、cfDNA 抽出用の

血漿を 12 例、TACE 後の血漿および外科切除標本については、13 例を郵送した。また、それぞれの臨床

情報についても郵送した。 
 
cfDNA のシークエンスとデータ解析（中川、藤本） 
肝臓がんについて 75 個の dirver 変異遺伝子のパネル化を行い、HBV の配列(3kb)および TERT 遺伝子

の上流領域(10ｋｂ)、そして、我々の肝臓がん 300 例の全ゲノムシークエンス解析 （Fujimoto, Furuta 
et al. Nat Genet 2016）にて発見された非コード領域の変異や ncRNA の領域 4 カ所を加えて、target 
capture probe（390kb）のデザインと合成を行った。広島大学において、肝癌患者で合計 42 例につい

て、TACE 後の血漿が採取され、これらより cell-free DNA の抽出を行った。 
 ２つの方法、KAPA hyperPrep kit および molecular barcode が付加された NGS のライブラリー作成

（Rubion ThruPlex Tag-seq kit を用いて、cfDNA より NGS のライブラリー作成を行い、シークエンス

解析を行った。 
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