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特異性の高いターゲット配列の選定

https://crispr.dbcls.jp/

http://crispr.hzau.edu.cn/CRISPR2/
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(Naito et al.)

Web tools

http://togotv.dbcls.jp/ja/20140412.html
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CRISPR direct

配列を入力

生物種を選択

PAM
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標的配列の特異性を調べる

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNGG
PAM

from 1 to 8 or 12 (seeds sequence)

20 19 18 17 16 15 14 13 12 11 10 19 8 7 6 5 4 3 2

http://gggenome.dbcls.jp/ja/

ゲノムの生物種を選択標的配列を入力 最初，0で試し増やしてみる

GGGenome by @meso_cacase at DBCLS
This page is licensed under a Creative Commons Attribution 4.0
International License (CC BY 4.0).
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標的配列の特異性をGGGenomeで調べる

5



ヌルセグリガントの証明法

サザンハイブリダイゼイション法
・一般的な遺伝子解析法で導入遺伝子の確認に利用されている。
・検出感度はPCRより低いが、プローブがカバーする範囲であれば、比較的小
さな断片も確認できる。
・検出感度は数十bp以上で、20bp程度の小さな断片の検出は難しい。

PCR法（ポリメラーゼ連鎖反応法）
・遺伝子解析法で特定のDNA配列を高効率に増幅する。
・検知法としては高感度であるが、増幅には目的とするDNA断片の両端で、2
種類の相補的な短いDNA断片（プライマー）と結合する必要がある。ランダム
に切断されたDNA断片の検出は難しい。

次世代シークエンサー
・ゲノムDNAを解読する方法
・リファレンスになる配列が必要のため高精度にDNA解析できる植物種は限ら
れている。
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