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１．序章 

１－１．DNA ナノテクノロジーについて 

 

1953 年にワトソンとクリックにより DNA が二重らせん構造をとることが提唱され

(Watson & Crick 1953)、1944 年にアベリーにより発表された DNA が生命の遺伝情報を担

っているという説が証明された(Avery et al., 1944)。その後 DNA の複製、転写、翻訳とい

う遺伝に関わる一連のセントラルドグマの詳細な機序が明らかにされこの研究の過程にお

いて mRNA, tRNA, 遺伝暗号などに関する理解が進み遺伝が定義された。今世紀に入り遺

伝子改変技術、シークエンシング技術が発展しゲノム医療に関する期待が一段と高まって

いる、テーラーメイド診断やさらには核酸医薬など DNA に関連する技術は今後の先端医療

をけん引していくと予想される。 

   一方で DNA は遺伝伝達物質のみならず超分子構造体を作製するための材料としても

注目を浴びている。DNA の遺伝情報をつかさどる 4 つの塩基、グアニン、アデニン、シト

シン、チミンは一般的な B 型 DNA の二十らせん構造の中で一塩基間の距離が 0.34nm, 直

径が約 2nm、10.5塩基対で 1回転のらせん構造形成し非常に規則的な構造を保持している。

この構造特性を利用して DNA をプログラムした通りの構造体を作り上げる DNA 

Structural Nanotechnology の理論が 1980 年代初頭に Seeman によって提唱された

(Seeman 1982)。お互いに相補的な DNA strands を自己組織化させることによりプログラ

ムした通りのDNAモチーフを作り上げるという理論は1993年にDNA Double Cross Over

構造 (DX 構造)として実験的に示された(Fu & Seeman 1993)。さらには 1998 年にこれら

のDX構造末端の sticky endsを利用したアルゴリズム自己組織化により 2次元タイル構造

が作製され、さらに原子間力顕微鏡により実際に可視化された（Winfree et al., 1998）。そ

の後本分野における研究が進められ、平面格子構造(Mao 1999, Sha 2000)、ポリヘドラ

(Zhang, 1994)、チューブ構造(Rothemund et al., 2004; Yin et al., 2008)など nmオーダー

で制御された種々精密パターンを保持する構造体が構築された。 

  このようなDNAナノ構造の研究はその後DNA Origamiと呼ばれる任意の構造体を構

築する新しい技術へと発展する。ここでは長鎖 DNA に対して相補的なシークエンスを持つ

短鎖 DNA をハイブリダイゼーションさせることで目的の構造体へと折りたたむ(folding)。

DNA Origami の前身となる報告では PCR 反応により人工的に合成された 1,699 塩基の長

鎖DNAに対して 5種類の 40塩基からなる短鎖DNAで foldingすることでOctahedron構

造が作製された(Shih 2004)。その後にこのコンセプトがベースとなり Paul Rothemund に

より DNA Origami技術が開発された。2006 年 Rothemundは大腸菌から抽出したM13 フ

ァージゲノム DNA(7,000 塩基)を Scaffold strand とし、ここに 200 種類の短鎖 DNA を加

え folding することで大きさ 100nm 程度の任意の構造体を作り上げた(Rothemund 2006)。

また本手法は 2009 年に 3D 構造にも展開され任意の 3D 構造体構築にも適用可能であるこ

とが示された(Douglas et al., 2009)。2015 年にはグラフ理論を使用した DNA Origami の
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新しいソフトウェアが開発されさらに構造体設計の自由度が上がった(Benson et al., 2015)。 

2D,3D の構造体を構築する上では DNA Origami 以外の技術も開発されている。DNA 

Origami においては構築される構造物の大きさは Scaffold Strand の長さに依存する。それ

ゆえアプリケーション幅の制限を受ける可能性もある。このような背景の基 Yin のグルー

プは Single Strand Tile という手法を開発した(Wei et al, 2012; Ke et al, 2012)。ここでは

Scaffold Strandsを使用せず短鎖DNAをハイブリダイゼーションにより組み上げ目的の構

造体を構築することができ理論上は大きさの制限が取り払われた。このように DNA による

構造体構築の手法はこの 30 年で劇的な進歩を遂げたと言っても過言ではない。 

  このような DNA 構造体構築の利点の一つはその構造上の任意の位置に機能性物質を

導入できることにある。これまでの研究ではナノ粒子（金粒子、QD）(Liu et al., 2010; Kuzyk 

et al., 2012; Acuna et al., 2012)、たんぱく質（Streptavidin, ビオチン、抗体、酵素）

(Williams et al., 2007; Wilner et al., 2009; Fu et al., 2014)、アプタマー等(Chhabra et al., 

2007; Rinker et al., 2008)の導入が報告されている。これらの機能性物質の導入によりプラ

ズモン共鳴(Acuna et al., 2012)、電荷移動、光学カップリング(Aldaye and Sleiman, 2006)、

抗体アレイ(Williams et al., 2007)、酵素によるカスケード反応(Wilner et al., 2009; Fu et 

al., 2012)、色素導入による人工光合成システム(Hemmig et al., 2016)、DDS システム

(Douglas et al., 2012) などに関連する応用が提唱されており、いずれも機能性物質を nm

オーダーで配置することにより初めて発現する特性に基づいている。また DNA 構造体に

おける物質の配置は一般的なリソグラフィー技術では併用が難しい抗体やアプタマーなど

の生物学的物質の配置ができることも大きな利点の一つであり、今後この特性を利用して

更なるアプリケーション開発が期待される。 
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１－２．エクソソームについて 

 

近年疾病の低侵襲、精密診断、さらには治療においてもその応用が見込まれる物質と

してエクソソームが注目されている。エクソソームは脂質二重膜を有する直径が 30nm～

100nm 程度の細胞外小胞体であり、細胞の多胞性エンドソームの中で産生される。このエ

ンドソームの一部はリソソームによって分解されるが、それ以外の多泡性エンドソームが

細胞膜表面に移行、細胞膜と融合をすることによりエキソサイトーシス機構に従い細胞外

にエクソソームとして放出されると言われている。エクソソーム表面は細胞表面同様にリ

ン脂質二重層により形成されるため表面脂質ラフトであるフィオチリン、コレステロール、

LBPA、スフィンゴミエリンなどを含んでいる。また同様に、エクソソーム表面にはエンド

ソームに由来する小胞性タンパク質(Tsg101、Alix、ESCRTs など)や、膜輸送に関連する

膜融合性タンパク質（Annexin、Rab GTPase など）の他、エクソソームが分泌された細胞

表面に発現しているテトラスパニン群のタンパク質(CD63, CD9, CD81 など)をマーカーと

して表出させている(Llorente et al., 2013; Subra et al., 2007)。エクソソームはこれらの細

胞内成分を細胞外へと排出する役割を担っていると考えられていたが 1996 年に Raposo ら

が B 細胞から分泌されたエクソソームによって T 細胞が刺激、活性化されると報告したこ

とでエクソソームの細胞間情報伝達物質としての新たな機能が着目され始めた(Raposo et 

al., 1996)。 

エクソソームは特に免疫細胞における細胞間コミュニケーションの分野でその重要性

が認識されている。例えば樹状細胞は体内に侵入してきた細菌などの異物を取り込み、分

解し抗原ペプチドまで断片化した後、それを MHC クラスⅡ分子により細胞膜表面に表出

させる。Montecalvo らは、In vitro もしくはアログラフト由来のエクソソームをマウスに

注入ししての実験を行い、注入したエクソソームが樹状細胞間で受け渡しをされ間接的に

抗原提示を促進し、その結果 T 細胞が活性化されている潜在的な可能性を示した。一方で、

本報告においてはエクソソーム表面には T 細胞の活性化をするだけの共刺激分子の数が樹

状細胞よりも少なく、エクソソームの分泌に富んだ白色球を移植しても CD4 陽性ヘルパー

T 細胞を直接に活性化するだけのエクソソーム量を血中に循環させることはことは難しい

ことについても言及がされている (Montecalvo et al., 2008)。 

またこのようなエクソソームを介した免疫系の発現に関する理解は次世代癌治療戦略

にもつながることが期待され多くの研究が行われている。例えば Wolfers らは In vitro に

よる実験において癌細胞由来のエクソソーム表面にはその癌細胞由来の抗原が提示されて

おりこれが樹状細胞に取り込まれることを示している。さらにはこのエクソソームを取り

込んだ樹状細胞を担がんモデルマウスに注入することで、癌細胞の増殖が抑制されたこと

を報告している。本結果は癌細胞から分泌されたエクソソームが樹状細胞に取り込まれる

とエクソソームに含有される癌細胞由来の蛋白質が樹状細胞によって分解され、その断片

が MHC クラスⅠ分子により表面抗原として表出していることを示唆している。その結果
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癌細胞に特異的な細胞障害性の T 細胞が活性化させているとの見解を示している(Wolfers 

et al., 2001)。こういったメカニズムを利用しての効果的なワクチン開発も期待することが

できる。 

一方で癌細胞もエクソソームを介して免疫細胞からの逃避機構を発現させているとの

説もある。例えば Taylor らは卵巣癌患者の漿液由来のエクソソームを In Vitro においてナ

チュラルキラー細胞に作用させる実験を行った。その結果癌細胞を認識するための T 細胞

表面の NKG2D レセプターの発現が低下しさらにはこれに伴い T 細胞へのアポトーシスが

誘導されたことを報告している(Taylor et al., 2003)。他の例としては癌細胞由来のエクソ

ソームがその表面に保持するプロスタグランジン E2 などにより CD11b と Gr-1 陽性の骨

髄由来の免疫抑制細胞を腫瘍に蓄積させ、さらにはこの免疫抑制細胞から放出される IL-6

や VEGF などの腫瘍増殖因子で腫瘍が成長していくことがマウスによる実験で示されてい

る (Xiang et al., 2010)。また癌細胞から放出されるエクソソームには Fas リガンドや

TRAIL を乗せているものがあり、これらが免疫細胞に接触してアポトーシスを誘導するこ

とが In vitro におけるアッセイ系で示されている(Andreola et al., 2002)。 

免疫系以外でもエクソソームは癌の悪性化に関連していると言われている。例えば神

経膠腫では上皮成長因子受容体(EGFR)の一部が欠損しリガンドによるシグナリングがな

くても常に活性化している EGFRvⅢと呼ばれる変異型が存在する。Al-Nedawi らは In 

vitro におけるアッセイで EGFRvⅢを発現しているグリオーマ細胞(星細胞腫のセルライン

U373)から抽出したエクソソームをアクセプターとなる U373 細胞に振り掛けると、この分

子が発現していない別のグリオーマ細胞にも受け渡されることを報告している。EGFRvⅢ

はその後特定の遺伝子群(VEGF, Bcl-xL など)の発現を誘導しがん細胞の悪性度を上げてい

ることが示唆されている(Al-Nedawi et al., 2008)。その他エクソソームは癌領域において前

転移ニッチ形成や繊維芽細胞の活性化につながることがマウスによる実験で示されている   

(B. Casta-Silva et al., 2015)。これら癌とエクソソームの関連性に関する理解は次世代の癌

治療戦略を考える上でも重要と考えられる。 

初期のエクソソーム研究は内包されるたんぱく質に焦点をあてた研究が盛んにおこな

われてきたが 2007年にValadiらにより肥満細胞のエクソソーム内にmRNAとmiRNAが

安定に存在していることが示されエクソソーム研究が新たな展開を迎える(Valadi et 

al.,2007)。RNA は血中においては RNase の影響により短時間で分解され一般にバイオマ

ーカーとしての機能には乏しいと考えられてきた。しかしながら本報告により脂質二重膜

でおおわれているエクソソーム内部においては mRNA や miRNA が安定に存在し、さらに

は mRNA が他の細胞内で翻訳されて機能する可能性が示された。ここではマウスのエクソ

ソーム内包性 RNA がヒトのマストセルに取り込まれ、そこで蛋白質を発現していることが

In Vitro の実験で示されエクソソームが種を超えて作用する可能性についても述べられて

いる。この報告によりエクソソーム内包性 RNA の疾患バイオマーカーや情報伝達物質とし

ての機能に関する研究に注目が集められた。 



8 

 

エクソソーム内包性 RNA に関しては近年特に miRNA が疾病へ及ぼす機能、診断マー

カーとしての可能性に関する報告も増加している。In Vitro における実験系で miRNA の機

能については 2009年にはKosakaらにより分泌型miRNAが細胞間を移動しレシピエント

側の細胞で機能する可能性が示されている(Kosaka et al., 2010)。ここでは癌抑制遺伝子で

あるmiR-146aを強制発現させたヒト胎児腎臓細胞株HEK-293とアフリカミドリザル腎臓

由来細胞株の COS-7の培養上清から回収したエクソソームを前立腺がん細胞株に添加する

と特定のキナーゼを抑制し細胞増殖が抑制されることが報告されている。その後、Pegtel

らによる B リンパ芽球細胞由来エクソソーム EBM-miRNAs の単球由来樹状細胞への伝達

(Pegtel et al., 2010)などの報告もされている。 

以上に挙げたようにエクソソームは細胞間コミュニケーションにおいてタンパク質や

遺伝情報の伝達において重要な機能を果たしており、これらの機能を解析することで次世

代の疾患治療戦略にもつながる可能性が示唆されている。一方で細胞間コミュニケーショ

ンにおいて提唱されたエクソソームの機能についてはさらに慎重に議論をする必要がある

ことも事実である。以上に挙げた報告例ではあらかじめ多量に調製したエクソソームサン

プルを In vitro における培養細胞に添加、もしくはマウスへ注入してその後の機能発現を確

かめるという検証となっている。多くのクロストークがある人の体内において、これらの

実験系と同じ様にレセプターとなる臓器に受け渡され、機能するのか更なる検証が待たれ

る。 

エクソソーム内包性の miRNA の診断マーカーとしての応用も興味深い。本領域におけ

る研究では患者検体から抽出されたエクソソーム中の miRNA プロファイルから疾患特有

のマーカーを探索しており、臨床応用に向けた検証が盛んに進められている。例えば 2008

年の卵巣がんの患者において 8 種類の miRNA が腫瘍組織と血清中のエクソソームで高い

ことが示され(Taylor et al., 2008)、さらには良性と悪性腫瘍の差別化ができる可能性が示

されたことを始めとして、その後、膠芽腫(Skog et al., 2008)、非小細胞肺がん(Rabinowits 

et al., 2009)、膀胱がん(Brayton et al., 2012)においてもエクソソーム中の miRNA が疾病

マーカーとして機能する可能性について報告がされている。 

全体として黎明期にあると思われる本エクソソーム研究を実用化につなげる上におい

ては、エクソソームの機能、バイオマーカーとしてのさらなる研究が必要である。ここで

一つ重要な「鍵」となるのがエクソソームの単離手法である。現在、エクソソームの定義

にはまだ曖昧な部分も多く、本分野における更なる研究発展のためにもエクソソームをよ

り精密、かつ安定的な手法に基づき分離する手法が求められている。現在、母集団の小胞

体群をエクソソーム分画へと絞り込むために小胞のサイズ、表面マーカー、密度、電荷な

どのファクター基づき種々エクソソーム分画の単離手法が提案、開発されている。以下に

その詳細について述べたい。 
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１－３．エクソソームの単離方法について 

 

エクソソームは細胞外分泌小胞(EVs)の一種と分類することができる。EVs は細胞から

分泌されるあらゆる小胞体を指し示す用語として提案されているが(Lotvall et al., 2014)、

この中には細胞がアポトーシスを起こす際に生じる破片であるアポトーシス小胞

(Caciola-Rose et al., 1994) や細胞膜の出芽に伴い生成する大きさが 200～1000nm 程度の

マイクロベシクル(Beaudoin et al., 1991)も含まれる。エクソソームはこれらヘテロな EVs

集団の中のサブクラスにあたる。エクソソームは実際には血液、尿、唾液などに存在する

が、この系中にはエクソソームに特徴的な粒子径とされる 30-100nm と同等の粒子径を持

つ血小板由来のマイクロ粒子やウィルスやコレステロール由来の粒子などが含有されてい

る(Colombo eta l., 2014)。エクソソームを用いた精密診断や治療への実用化においてはこ

れらの極めてヘテロな EVs 集団の中からより的確に目的とするエクソソーム分画だけを単

離する技術が必要になると考えられる。 

エクソソームの単離方法としてはいくつかの手法が知られている。現在一般的に使用

されている手法は①遠心分離法 ②フィルター法 ③沈殿法 ④アフィニティ精製法に分

類することができる。遠心分離方法は最も古くから実施されており、現在でも最も一般的

な手法と言える(Momen-Haravi et al., 2013; Jeppensen et al., 2014))。この方法は分画遠

心法と密度勾配遠心法の 2 種類がある。分画遠心法では最初に 300-500×g の低速遠心を行

い、10,000-20,000×g での高速遠心、100,000-200,000×g の超高速遠心とステップを踏むこ

とで系中の細胞破片、マイクロベシクルなどの粗大粒子を除去し最終的にエクソソームに

特徴的とされる 100nm 前後の小胞分画を単離する(Thery et al., 2006)。密度勾配法におい

てはスクロースなどで密度勾配を形成させた溶液上にサンプルを添加して超遠心を行うこ

とで、密度に合った層に小胞体を振り分ける手法になる(Iwai et al., 2016)。分画遠心法と

密度勾配遠心法を組み合わせることで高度な精製が可能であるが、超遠心機が必要かつ作

業が複雑で処理量も少ないということに加え遠心力による小胞破壊の可能性が指摘されて

いる。 

フィルター法では固有の孔径を持つフィルターを用いて EVs の母集団を分類していく

方法である。0.1-0.22um のフィルターやさらに小孔径の限外ろ過フィルターを用いること

が一般的である(Cheruvanky et al., 2007; Merchant et al., 2010)。超遠心法と比較して比

較的大量にそして簡便に粒子径特異的に EVs の分画ができ、他のエクソソーム単離方法に

おける前処理としても有用な手法である。一方でフィルターの孔径だけでの分画となるた

めエクソソームとされる EVs 以外の粒子も当然系中には混入する。小胞体母集団のより正

確な分画という点においては課題が残る。 

沈殿法はポリエチレングリコールなどのポリマー存在下で特定の EVs 分画を遠心、沈

殿させる方法である(Chen et al., 2013)。超遠心法のような高い遠心力を必要とせずインタ

クトな EVs を大量に手軽に回収できる方法である。EVs の単離以前にも DNA や抗体の精
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製で幅広く用いられており手軽に実施できるがその一方、本手法においては系中の蛋白質

など夾雑物や沈殿に使用するポリマーも含有されるという課題が残る。 

アフィニティ法においては上記に挙げたサイズや密度の違いを利用した EVs の分離で

はなくエクソソームに発現する表面マーカーをターゲットとしてこれらに対する特異的な

抗体を用いてエクソソームを回収する手法である(Kanwar et al., 2014)。本手法に関しては

磁性粒子上に抗体を結合させた製品やクロマトグラフィー内部に担持させた抗体によりエ

クソソームを免疫学的に捕捉する製品が開発されている。本手法により得られる粒子はエ

クソソーム表面の抗原をターゲットとしているため純度の高いエクソソーム分画を単離可

能である。一方でエクソソーム表面抗原に関してはエクソソーム以外の粒子にも発現して

いることが知られている。例えば CD-9 抗原は血小板にも発現していることが知られている

ため本手法においてもエクソソーム以外の夾雑物の混入は避けられない。 

以上のように現在 EVs からのエクソソーム差分化にはオーソドックなものとして粒子

径、密度、アフィニィティの方法が提案されているが、今後実際にエクソソーム研究を応

用に結び付けるためにはより精密なエクソソーム分画手法が必要になると考えられる。例

えば体液から回収される EVs をさらなる特定サブクラスに分類できれば疾患情報における

質の向上や特定の部位に指向性の強いエクソソーム DDS の応用にもつながる。しかしなが

ら現在市販されている手法は粒子径、密度、アフィニティーとそれぞれが独立のファクタ

ーに基づいているため小胞体母集団を特定サブクラスへの絞り込みをする上では限界があ

る。もちろんいくつかの手法を多段階に展開することでより特定の分画へ絞り込むことも

できるがその場合収率や手間などの観点からの課題も残る。また従来の粒子径分布に基づ

く分画手法(遠心法やフィルター法)ではサイズごとの精密な分離能力には乏しいのが現状

である。 

このような現状においてエクソソームのより精密、かつ容易な分離手法はエクソソー

ム研究における課題としても捉えられている。まだ実用化には至っていないが エクソソ

ームの差分化手法に関しては研究レベルでは種々の方法が提案されている。サイズ分離性

に着目した手法に関しては以下の報告がされている。例えばレーザー光により暗視野照明

と粒子のブラウン運動からエクソソームの粒子径を求めることができるがこの散乱強度か

らエクソソームを差分化する試みが行われている(C. Gardiner et al., 2014)。また Toner の

グループは高さ 20um, 幅 19mm 程度のマイクロ流路の底面に抗 CD63 抗体を結合させ、

エクソソームを捕捉するシステムを開発している(Chen et al., 2010)。このようなマイクロ

流路を使ったデバイスでは原理上は、エクソソームがプローブ壁から受ける力とストーク

ス抵抗のつり合いを利用して捕捉するエクソソームの粒子径を制御することも可能である 

(Kato et al., 2003)。マイクロ流路によるエクソソームのサイズ分離手法としては他には音

響電気泳動と呼ばれる超音波を利用した方法(Lee et al., 2015) も提唱されている。また流

動場分離法というナノ粒子の流体中での流れ方の差を利用した手法もある(Peterson et al., 

2014; Sitar et al., 2015)。その他リソグラフィーにより作成したナノピラーを導入したマイ
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クロ流路によりある一定の大きさ以上のエクソソームをふるい分ける方法も報告もされて

いる（Yoon et al., 2016）。 

いずれの手法も診断や治療への実用化を見据えて簡易的な操作でエクソソームが分離

できる手法である。一方でここに挙げたいずれの手法もエクソソームの分画精度が低く、

数十 nm 分解能で分画、精密分離できるシステムにはなっていない。また、エクソソーム

の分画では、サイズのみならず、由来を反映すると考えられる表面マーカーを用いた特異

性分画(純度)も重要であると考えられるが、エクソソーム表面の抗原特異性との組み合わせ

を利用したシステムは Tonerのグループのシステム(Chen et al., 2010)によるもののみとな

っている。そこで本研究においてはサイズと特異性(純度)の両方の指標で同時に分画し、母

集団となる EVs から、特定の表面抗原を持つエクソソームをより厳密なサイズ範囲に限定

して捕捉できるシステムの開発を目指した。このようなシステムが確立できれば、エクソ

ソームの特性そのものに関する基礎的な理解がさらに進み、エクソソームを使った精密診

断や治療に関するアプリケーションの実用化を推し進める一因にもなると期待される。 
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２章 DNA Origami Tripod の構築 

２－１． DNA Tripod によるエクソソーム捕捉コンセプト 

 

母集団となる EVs から特定のサイズと表面抗原を持つエクソソーム分画のみを捕捉す

るシステムを考案するにあたって自然界におけるシステムを参考にすることができる。例

えば酵素の基質特異性を発現する鍵-鍵穴モデルが挙げられる。ここでは酵素の活性部位が

ターゲットとなる基質の形状と合致する立体構造を持ち、このことにより分子間力、アミ

ノ酸残基との水素結合、疎水性相互作用などを最大限に働かせエントロピーを最小状態に

導き特定の基質だけを認識、捕捉している。酵素の基質を捕捉するこの鍵穴となる立体構

造は特定のアミノ酸配列からなる高次構造により実現されるものであり、この精密性をそ

のままに再現することは容易でないが、特定の立体構造に加え捕捉対象物との相互作用も

利用しターゲットを捕捉するという考えは EVs 母集団から特定のエクソソーム分画のみを

捕捉する上において利用することができる。 

今回目的に定めるシステムはエクソソームをより厳密なサイズコントロールとエクソ

ソーム表面抗原との特異性を両立させ捕捉することが重要となる。この際、EVs 母集団を

より精密に差分化することも視野に入れ、構造体の形状を nm～数十 nm 精度で設計可能な

ことが理想言える。例えば Fig2-1 に示すように特定のサイズを持つエクソソームをロッド

構造が形成する角度内部で捕捉できた場合、ロッド間の角度を変化させることで特定の大

きさのエクソソームを捕捉できると考えられる。またエクソソーム表面の抗原を認識する

抗体などのリガンドをその構造体上に導入できるればエクソソームを表面抗原特異的に捕

捉することも可能と考えられる。DNA Origami はこのような精密構造制御性とその構造上

へリガンド導入を実現できる技術の一つと考えられ、本研究においては DNA Origami と抗

体の複合体を利用したエクソソームの捕捉システムを考案し検討を実施した。 

 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 2-1. 精密構造体による特定サイズのエクソソームの捕捉コンセプト 
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２－２． DNA Tripod 構造のデザイン 

 

本研究においてはDNA Origami技術により内角が精密に制御されたTripod構造(以後

DNA Tripod)を作製しこの DNA Tripod の各辺の内面にエクソソームのテトラスパニン抗

原を認識する抗体を導入する。小胞母集団は DNA Tripod の三辺の内面に設置された抗体

で認識され捕捉されるサイズと表面抗原との特異性という二つのファクターを満たした小

胞体のみが捕捉できることになる。例えば 60°の角度を持つ DNA Tripod 構造の場合は

40nm のエクソソームが捕捉できる設計になる(Fig 2-2-(1) A)。 

DNA Origamiの 3次元構造デザインにおける基本構造はDNA 二重鎖の束ね合わせで

ある。この際 DNA 二重鎖を束ね合わせる配置にはハニカム配置とスクエア配置が存在する 

(Fig 2-2-(1) B, C)。ハニカム配置は DNA 二重鎖を長軸方向に六角形状に配置する。DNA 

Origami 形状が作製される際、Scaffold Strands が長軸方向の途中で折り返しされ、Staple 

Strands とハイブリダイゼーションしお互いに隣り合う DNA 二重鎖が形成されていく。こ

こで B 型 DNA は 21 塩基で 2 回転(720°)、つまり 7 塩基ごとに正確に 240°回転する性質

を持つことを考慮する必要がある。ハニカム配置はこの B 型 DNA の特性に合致し塩基が 7

塩基(240°)、14 塩基(480 °）、21 塩基（720°）進んだ地点で正確に Scaffold Strands の折

り返しと Staple strands による隣り合う DNA 二重鎖同士のつなぎ合わせが可能であるた

め、長軸方向へのねじれや歪みはほとんど生じない(Douglas et al., 2009; Dietz et al., 2009; 

Ke et al., 2012)。一方でスクエア配置は DNA 二重鎖を長軸方向に四角形に配置する方法で

ある。そのため Scaffold Strand の折り返しと Staple strands による DNA 二重鎖同士のつ

なぎ合わせは 90°、180°、270°、360°のどこかで行う必要があるが、B 型 DNA の特性上正

確にこれらの角度と一致する塩基数は存在しない。例えば 360°の回転に最も近い塩基数は

10 塩基、もしくは 11 塩基となるため、そのどちらかの塩基数で隣の DNA 二重鎖への折り

返しが必要となってくる。このような理由からスクエア配置においては長軸方向にねじれ

や歪みが生じやすい特性がある(Ke et al., 2009; Woo & Rothemumd 2011)。本研究におけ

る DNA Origami のデザインは DNA Tripod の各辺により生じるゆがみを抑えるためハニ

カム配置でのデザインを行った。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



14 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 2-2-(1). DNA Tripod デザイン 

A. 60°DNA Tripod で捕捉されるエクソソーム(40nm)の概念図と DNA Tripod 模式図 

B. DNA Origami 構造におけるハニカム配置の一例。各円は DNA 二重鎖の断面を表す。 

C. DNA Origami 構造におけるスクエア配置の一例 

 

検討に使用する DNA Tripod はオープンソフトウェアの Cadnano(MIT Licenced, 

ver2.2.0)を使用し設計した。DNA Tripod の一辺はハニカム配置により DNA 二重鎖が 16

本結束した構造体をとる(Figure 2-2-(3) A)。また DNA Tripod の各辺の長さは 50nm とな

り、各辺における最内面の DNA 二重鎖は Tripod の頂点で Scaffold strand により結束され

ている(Figure 2-2-(3) B における 12,13 番の DNA)。Scaffold strand に作用させる Staple 

strands は約 20～40 塩基程度の鎖長となっており、隣り合う 2 本～3 本の DNA 二重鎖に

ハイブリダイゼーションしお互いの DNA 二重鎖をつなぎとめている (Fig 2-2-(3) B)。 
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DNA Tripodの辺間の角度はつっかえ棒(Strut)として作用する 2本のDNA二重鎖を導

入することにより形成した。ここで Strut は使用する Scaffold Strand と複数の Staple 

strands とのハイブリダイゼーションにより形成され(Fig 2-2-(3) C)、長さは約 28nm と

DNA 二重鎖の持続長である 50nm よりも小さな値に設定している。持続長についてはフィ

ラメントの熱力学的な変形に対する抵抗力を表すパラメーターであり、フィラメントの熱

力学的な変形が感知できる最少のフィラメント長さとして理解される。フィラメント両末

端の角度を θ(0)と θ(s)とし、フィラメントの長さを s とした時、持続長 Lp は以下の式で定

義される。 

時間平均 Cos[θ(s)-θ(0)]=exp(-s/2Lp)  

これは時間平均 Cos[θ(s)-θ(0)]の値はフィラメントが長くなるに従い指数関数的に減少して

いくことを表している。直観的には、フィラメントが長くなるに伴い θ(s)と θ(0)には相関が

なくなり両角度は 0～2πの間の値を自由にとるためCos[θ(s)-θ(0)]は時間平均的には 0に近

づくということになる。一方、フィラメントが大きな持続長を持つ場合はフィラメントの

長さが増加しても両角度の相関は保たれやすい傾向になる(Fig 2-2-(2))。 

30nmの長さで導入されたこのDNA二重鎖は熱力学的な運動による構造変化は概ね無

視され剛直な支え棒(以降 Strut)としての役割を果たすと考えられる。今回の検討において

は 28nmの Strutを Tripodの頂点から約 29nmの位置に導入することにより辺間の角度が

約 60°に形成されるように設定した。Tripod の角度は Strut の長さを約 30nm 付近に維持

しながら、Strut の各辺への導入位置を変更することで変更することができる。後述する

90°-90°-90°DNA Tripod に関しては Strut の長さを 30nm に設定し DNA Tripod の頂点か

ら 21nm の位置に導入した。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 2-2-(2) フィラメントの熱力学的な構造変化と持続長 

(Mechanics of Motor Proteins and Cytoskeleton (Howard 2001), Chapter 6, Page 110 

から抜粋、改編) 
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Figure 2-2-(3). DNA Tripod のデザイン詳細 

A. DNA Tripod 各辺における DNA 二重鎖のハニカム配置図。 

便宜的に 0-15 までの番号を設定する。 

B. DNA Tripod 各辺の展開図。図 A において DNA 二重鎖に設定した番号に対応して 

各 DNA 二重鎖に番号が振られている。 

青線が Scaffold DNA strand を表し緑線、オレンジ線、紫線が Staple strands を表す。 

 



17 

 

２－３．実験手法  

 

DNA Tripod デザイン 

DNA Tripod のデザインはオープンソフトウェア Cadnano (MIT licensed, ver2.2.0)を用 

いて行った。以下にデザイン詳細を示す Strand Diagram と使用した Staple strands に関

するシークエンス情報を示す。 

 

◆DNA Tripod(60°-60°-60°)の Strand Diagram 
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開始地点 終了地点 シークエンス シークエンス数 メモ

1[84] 13[73] TGAGGCCAACGCTCATGGACGTACTATGGTTTTTACAGCCTCCGGA 46 DNA Tripod 主要部分

0[54] 2[45] ACGTATTACGCCACCAAACATCCCTTAGCCAGCGAAAG 38

3[102] 13[94] TCGATTGCAACAGGAAAACCGAGTGTTTTTTTGGT 35

3[144] 11[129] CACTCGGCCTTGCTGGTAGCAATATAATTACATTTATGTATT 42

2[44] 6[52] AACATAAATCAAAAGAAGCAGCAAGTTTTTCTCCA 35

2[51] 15[45] ATTGTGCCGGCACTGCGGCACGCGGTCATAGCTGTTTCCATA 42

2[72] 1[83] AGTGACGGATTCGCCTGTCGCTGGTAATCAG 31

2[93] 12[101] ATGTGAATACACCTTTTTGATCAATATAATCTTTC 35

2[107] 6[115] GACCATCGCCATTAAAAATGAAAATGGTCAGTACA 35

2[114] 15[108] TGGGCGCAGAAGATGAATTTGGATTCCTGATTATCAGAATTA 42

2[135] 15[129] ACCTTCAATTTAGATTTATGGAAGGGAGCGGAATTATCTTAT 42

5[39] 1[31] CTTGTGGACTCGTAACCTTTCCTCGTTAGAAAGGG 35

5[123] 10[115] CGAGTAAGAATTTACATAGAACAATATTACCATCACGCCCGT 42

4[83] 2[94] CCCTTCAGTTAATGGTCTTTGCGAATACCTACATTTTGACGCTTGA 46

7[32] 12[38] TATGCCAGCTATACGAGCCGGAAGCTGTGTGGGGGGTTTAAT 42

7[74] 12[80] GCACGTTGCGTGAGTGAGCTAACTGGGTACCAGCCTCCCAAA 42

7[81] 15[66] CTGGAGAAACAATAACGGTCCGTGGAGCTCGAATTCGTTGCC 42

7[91] 7[80] ATCAAACATTAGACTTTACCATTAATTGACAG 32

7[109] 3[101] ATCATCTAAAGCATCACCCTAAAAAATATTTTCAA 35

6[51] 9[59] GTCTGTAAAGCCTGGGGAATCATGTGCC 28

8[44] 5[38] TGTCAGGGTGGCGGTCCACGCTGGATCC 28

8[65] 5[59] AGCCAGTGAGGCCCTGAGAGAGTTTAGC 28

9[60] 10[66] TGTCCAACGCATAACGGAACGTGCCGGC 28

9[130] 5[122] ATATCAGGTTATCAACAAGAGCCAGCAGCAAATAC 35

11[88] 4[84] CTTGCTATTACGCGAACTGATAGCCTTGCTGAACCTTG 38

11[130] 7[136] CATTGAAAGCACGAACCACCAGCACACGCTGGTTG 35

10[37] 2[52] GGTTTAGACAGGAACGGAACGTGCACCACACCCGCCGCCACT 42

10[58] 2[73] CATGAATCCTGAGAAGTGTTGCTTGCGCCGCTACAGGGTTCC 42

10[65] 7[73] CAGTGCATCATTGGAACAGATAGGGTTGAGTCCGCCTGACGG 42

10[100] 2[115] TCCAAAAGAGTCTGTCCGCCAGCCTCTGAAATGGATTATACG 42

10[114] 7[108] TCCGGGTAAACGCTATTAATTAATCTGATTGTATACAGCAAT 42

10[121] 2[136] TTGAAATTAACCGTTGTAATATCCTGGCAGATTCACCATCTG 42

13[74] 8[66] CTTTTACCAGTATAAAGTCTTCGCATCC 28

13[95] 7[90] GCTTCATATGCGTTATATCACAGTACATCGGATCAAAT 38

12[37] 8[45] TGAAGGTTTCTTTGCTCGTCATTCTCAACAGTAGGGCTTCTGCCACGCC 49

12[79] 11[87] TTCGTAGAACGTCAGCGCGTCTCGATTG 28

12[100] 2[108] CCTGCTTTAGTGATGAAGGCAAACCAAAATCCACA 35

12[121] 9[129] CGTGTTAAACGAACAATTTCATTTAACCTTGCTTCTGTCTGA 42

15[46] 10[38] AAGGGGAAACCTGTCGTTGGGCGCGCACTCTACCTGCACACT 42

15[67] 10[59] TAACTCACTGCCCGCTTTTTTCACGCAGTGTTGCCCCCAGCA 42

15[88] 15[87] ACAATTCGACAACTCGTTGATGGCAATTCAGGATCCCCCAAA 42

15[109] 10[101] AATGAGGATTTAGAAGTCCTCAATTAACAGTCAAGTTAGCGG 42

15[130] 10[122] TAACCGTCAATAGATAATTGGCAATAACGTCGGCGAATCTGA 42

17[147] 16[147] GTCTGGTCAGCAGCAACCGCAAAAAAAAGCCGCACAGGCGGC 42

16[188] 17[188] ATCGACATAAAAAAATCCCGTAGAATGCCAACGGCAGCACCG 42

16[209] 17[209] AGCAGTTGGGCGGTTGTGTACTCGGTGGTGCCATCCCACGCA 42

16[229] 17[229] ATTTCTGCTCATTTGCCGCCACCAGCTTACGGCTGGAGGT 40

19[53] 20[45] GAACTGACCAACTTTGAATCAAGATAAT 28

19[84] 28[73] CATTTCGAGCTAAATCGGTGAGCTTAATTTGACCAAGAG 39

19[116] 26[108] ATAAGCAGCGCCGCTTTAGAAACAGCGGATCGGAAGATTATT 42

18[44] 29[52] CATCTCCTTTTGATAAGCGCGTTTGTAA 28

18[65] 20[73] GAATTTTGCGGATGGCTAGCC 21

21[39] 31[31] TTGGTTTTAAATATGCATATAACACAGATGAACGG 35

21[102] 28[94] GTAGCCTCAGAGCATAACAAATGGAACG 28

21[144] 29[129] AAATCATACAGGCAAGGGCGAGCTCGGCGAAACGTAGTCAGT 42

20[44] 24[52] TCGTCAGAAGCAAAGCGCCCCCTCGTAATAGGCAA 35

20[65] 24[73] CTTTCAAAAAGATTAAGCGTCATATGGATAGGAAT 35

20[72] 19[83] CGATAATTAAGTTGGGTCGGCTACTTAGATA 31

20[93] 30[101] ATCGGGTTTTGCGAAAGTTGTATCGGCCTCAAAAC 35

20[107] 24[115] CCGTAATGCCGGAGAGGGCATGTCGTATAAGAAAA 35

20[114] 33[108] AGATGTAAAATCTTCGCCGCACTCTCTGCCAGTTTGAGTGAG 42

20[135] 33[129] AGGAAGCTTTGAAGGGCGCACCGCTGGGCGCATCGTAAGATT 42

23[123] 19[115] CTATCAAAAGGAAGCCTTTAGCAAAATTAAGAGCT 35

22[97] 23[97] CGGTTGATAATCCTGCGGAATAGATATTCAACCGTTCTAGCT 42

25[32] 30[38] AAGTTTACCAAGAAAGATTCATCATTAATAAATTGGGCGTTG 42

25[60] 18[66] ATGCAAATCATGACAAGCTAAAGACGAGTAGATTTAGTTGCT 42

24[51] 30[60] CACTTTAGGAATACCACCGTTGGGTTTCAACGCA 34

24[72] 30[80] TACTAATGCAGATACATGGCTCATATTACCTGGGG 35

24[90] 27[73] GCCAGCGCCAAAAGCGTCCAATGCTGCAAGGCGTTATTG 39

26[44] 21[38] CTGAGAGGGGAAATGCTTTAAACAATTATAGAGCTTCATTAA 42

26[65] 23[59] ACCTTTAGACAATATTCATTGAATGATT 28

26[86] 24[91] ATGTAAGAAAAGCCCCATCCTGTA 24

26[107] 21[101] ACGGAAGATTAATCATATGTACCCGATAAATGAGACAGCCCT 42

27[74] 25[59] TGATATACCAGTCAGGAATTCAACGAGGCATAGTAAGATAAA 42

27[129] 23[122] TCCGGATCGGTTTAAATTTAATCGTAAAACTAGTAG 36

29[39] 18[45] TTCAAGAGGAGTTGATTCCCAATTTCAA 28

29[53] 33[45] TCTACGTAACGGTTTAAAAGAAAAATCTACGGTTG 35

29[88] 20[94] CCAACCATCAATATGGATATGTACCAAAAACATTATGATCAA 42

29[102] 20[115] GTCGCATCGGTCAATAACCTGTTTCAATAAAATACTTTTGCGGGAGGTG 49

29[130] 25[136] GCCTAAAGATTTTTTGAGAGATCTTGAACGGGTAA 35

28[72] 26[66] GCTTCCATTATTGCAGGCGCTTTCTTTAATCCATT 35

28[93] 26[87] AGGGTAATGCAGTCCAGCATCAGCTATGCGAGGGG 35

28[121] 20[136] CTCTTTTCATTTGGGGCCAAAGAATTATTTCAACGCAAGTGT 42

30[37] 26[45] CGGATCATAAGGGAACCGAACTTTATCCGCCGGGCGCGTTGAGATAAAG 49

30[59] 20[66] CTCATTCATGAGGAAGTTTTGAGGAAACCGGAAAGA 36

30[79] 29[87] TCAAACGGGTAAAATACGTAGCAAAACG 28

30[100] 20[108] TTACAGGGAGTTAAAGGAAAGACAACGACGTAAGG 35

30[121] 27[128] CGCTGCGGGATCCAGCGCCATGTTCTCTCACGGAAAAACTT 41

33[46] 29[38] AGATATCATAACCCTCGTTTTGCCCTCATTCGACC 35

33[91] 33[90] ATCAACATTAAATGGGGACGACGACATTAAGAACTAACTTTC 42

33[109] 29[101] CGATTCGCGTCTGGCCTAAAACAGCCAGCTGCCCA 35

33[130] 28[122] CTCTAGGAACGCCATCACAAATATGCGGGCCCGACGGCCACC 42

35[147] 34[147] ACTACGAAGGCACCAACCTAATATTCGGTCGCTGAGGCTTGC 42

34[188] 35[188] ATCGCCCACGCATAACCGATAAACGAAAGAGGCAAAAGAATA 42

34[209] 35[209] GCGCCGACAATGACAACAACCCACTAAAACACTCATCTTTGA 42

34[229] 35[229] ACAGCTTGATACCGATAGTTCCCCCAGCGATTATACCAAG 40

37[53] 38[45] TATAATAAGAGAATATAATGTTCAAGCA 28

37[84] 36[76] GGTTTACCAAGGCCGGAAACTG 22

37[116] 44[108] TTCTAACTATAACCTCCGCTTTCGAGGTGAACGCCACCAACT 42

36[44] 44[52] TTACCGAGGAAACGCAAATGAAATGCTAATGTCCT 35

36[65] 38[73] GACGGAATACCCAAAAGCAAT 21

36[75] 48[70] GCATGATAGAAAAAGAACGCTTCATCTAGATTTG 34

39[39] 49[31] AAAGCAAACGTAGAAAAACGCAAAGACAAAAAGGC 35

39[102] 48[91] GCAACCATTACCATTAGCAGCGCCGCAAATCAATGGTTACGCGAA 45

39[144] 47[129] GCGTTGAGCCATTTGGGGGGAAGGACAACTAAAGGATGTCTG 42

38[44] 42[52] ATATAATATCAGAGAGAAATAACACCCAATCAATT 35

38[65] 42[73] GCACAAGAATTGAGTTAAATAGCATTTTTTGTGCT 35

38[72] 37[83] AATTTTTAGCGTAACGAAAGACAATTCATAT 31

38[83] 38[94] GGAACCCAACGTCACCAATGAAACCATCCCAG 32

38[93] 48[101] AGCTTTTGTCTAGCATTACGAGGTTTAGTACTTTC 35

38[107] 42[115] ATCGAACCGCCACCCTCTATTCACACCGTTCCAGT 35

38[114] 51[108] AATTAGTAAACAGTACACTCAGAACGGAATAGGTGTATATTA 42

◆DNA Tripod(60°-60°-60°)に使用する Staple Strands のシークエンス情報-1 
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38[135] 51[129] TAGGGGATTTCGTAACAACCGCCAAGGGTTGATATAAGAAGA 42

41[60] 37[52] CCAAGAAACATAATAACTCCTTATTACGCAGAGTT 35

41[123] 37[115] CCACATCTTTAGCGACAGCCAGCAAAATCACGACA 35

40[97] 41[97] TCATTAAAGCCAAAAAATGAAAGCGCCTCCCTCAGAGCCGCC 42

43[32] 48[38] ACAAACGCTAGAACGCGAGGCGTTAAGCAAAGTCTTTCTCCG 42

43[60] 36[66] TAAAGATAAGCAGAACGCTTTTTCTTTGTCACAATCAATTAA 42

43[130] 41[122] ATAACGATTGGCCTTGAAGAG 21

42[51] 48[59] TTAACCTCCCGACTTGCATCATTAAACGGGTGCCT 35

42[72] 48[80] ATTTTTGAAGCCTTAAAGTTTTTACGCACTCACAA 35

42[90] 45[73] CCTATAAGATTAGTTTTAACGCAGCCCTCATAGATCAAG 39

44[51] 51[45] GAATTCCAAGCCGCGCCCAATAGCTTAG 28

44[107] 39[101] ACATGAATTTAAACAAATAAATCCACCCTCAACCGGAAGATA 42

45[46] 39[38] TCACAAGAAATATTTATTAAAAACAGGGAAGTGAGCGCGCTATCTAAGG 49

45[74] 43[59] TACTTTTCATCGTAGGAGGGAGGTTTGCACCCAGCTACCAAA 42

47[39] 36[45] AACAAGTACCGACACCACGGAATATATG 28

47[102] 38[115] TTCTGCTGATAAAGACAAAAGGGCCAGTAGCGCACCGTAATCAGTTCAT 49

47[130] 42[136] TATCGTTTGCCCACCCTCAGAGCCAGGTCAGCATGGCTGAGT 42

46[121] 38[136] ATAAACCGATTGAGGGAAATTAGAGAATCAAGTTTGCCTTAT 42

49[126] 43[129] GTATTGCGAATAATATTGTATCGGTTTACCTCAGACTGAGTTCGTC 46

48[37] 45[45] CGAGGCATTTTCGAGCCAGTAAATAAATTGTGTCGAAACTTA 42

48[58] 38[66] GATATATTTTAGTTAATGAGAAAACGCCTGTAAGA 35

48[69] 41[59] TATCATCATTAAACCAACAATGAAACGAGCCTTTACAGAGAGTAAC 46

48[79] 38[84] CGGTCTGACCTAAATTTCAATCGCTCTAAAGCACCACC 38

48[90] 42[91] ACAAAGTATCGAGACCACAGATCGAATGGAAAGCGTTCGGAA 42

48[100] 38[108] TTATAGACTACCTTTTTATGTAAACAGACGTCAAA 35

50[104] 51[104] CACCGTACTCAGAAGCAAGCCTCTATTCTGAAACATGAAAGT 42

51[46] 47[38] CGATCCTGAATCTTACCGCCATATAATAATAAAAC 35

51[109] 47[101] AGATGCCCCCTGCCTATCAGTCTCACGCCTGGTCT 35

51[130] 46[122] GAAAGTGCCCGTATAAACAGTAAGTCGTCACTGAATTTGGTT 42

53[147] 52[147] GAAATACCGACCGTGTGATAATATCAAAATCATAGGTCTGAG 42

52[188] 53[188] GAGAAGAGTCAATAGTGAATTATAAGGCGTTAAATAAGAATA 42

52[209] 53[209] GATAGCTTAGATTAAGACGCTAACACCGGAATCATAATTACT 42

52[229] 53[229] AGAATCCTTGAAAACATAGCAGAAAAAGCCTGTTTAGTAT 40

5[60] 0[55] CCGAAGAGTCGCTTAATTGACGAGC 25

23[60] 19[52] GCACAAATATAGGTCATTATAATGCTGTAGCCTGC 35

0[166] 3[156] GAGTAGAAGAACTCAAACTAGACCAGTAAT 30 DNA Tripod コネクター周辺部分

2[163] 5[156] TCTGGCCAACAGAGATAAAACAGAGGT 27

4[163] 3[143] TATTAACACCGCCTGCAACAGTGCGAAGATAGAACCCTGTCA 42

7[137] 12[143] AAAATTAGAGTTTTAAAAGTTTGAACCAGAAGGTTAGAAGTG 42

6[163] 10[143] TTTAGGAGCACTAACAACTAATAGGGAATTGAATTGCGACCTGAGACAA 49

8[166] 7[156] ACGTAAAACAGAAATAAAGAAGGAAGGTTA 30

10[142] 1[159] AATCTTCTTTGATTAGTAATAAC 23

10[160] 11[153] CAAACATCAAGAAACAAAAGA 21

12[142] 13[156] AATGAATTACCTTTTTTAAT 20

12[163] 9[159] ATAAATCAATATATGTGACCTACCATATCA 30

14[160] 15[153] GGAACAAAGAAACCGTAACAT 21

18[166] 21[156] TAGCATTAACATCCAATAAAAATTTTTAGA 30

20[163] 23[156] TTTTAAATGCAATGCCTCTATCAGGTC 27

22[163] 21[143] GTCTGGAGCAAACAAGAGAATCGAACAAAGGGAGTAATGGAT 42

25[137] 30[143] ACGTAACCAACGTGGGAACAAACGGTGTAGATTCTGGTGGGA 42

24[163] 28[143] TTTTTGTTAAATCAGCTCATTTTTTTAATATCTGTTGGCAGAGGTAAAC 49

26[166] 25[156] TCGCCATTCAGGCTGCGCAATTTGTTAAAA 30

28[142] 19[159] AATGAAAAGGTGGCATCAATTCT 23

28[160] 29[153] GATAACCTCACCGGGGAGCCG 21

30[142] 31[156] TAGTACCAGTCCCGGAATTT 20

30[163] 27[159] ACTTTCTCCGTGGTGAAGCCGGAAACCAGG 30

32[160] 33[153] GATAGGTCACGTTGGCGGATT 21

36[166] 39[156] GAATTATCACCGTCACCGACTCAGACTGTA 30

38[163] 41[156] TCGGCATTTTCGGTCATGAACCACCAC 27

40[163] 39[143] CCAGCATTGACAGGAGGTTGAGGCGCCACCAAGCCCCCTTTA 42

42[135] 48[143] AACGGATTAGGATTAGCCGTCGAGCCCTCAGGCCT 35

42[163] 46[143] AAGTTTTAACGGGGTCAGTGCCTTTTTGATGCATGTACTGCTAAAGAAA 49

44[166] 43[156] TAGCAAGCCCAATAGGAACCATACAGGAGT 30

46[142] 37[159] GGATAAATATTGACGGAAATTAT 23

46[160] 47[153] GCGGAGTGAGAATACAACTTT 21

48[142] 49[156] TTAAATTTTTTCACGTTGAA 20

48[163] 45[159] AAAAGGCTCCAAAAGGAAGCCACCACCCTC 30

50[160] 51[153] AGGCGGATAAGTGCGGGGTTT 21

6[114] 12[122] TTTCCTTTGCCCGAACGATCATATTATACTTAAAT 35 ビオチン化Strands

24[114] 30[122] TAAGTAACAACCCGTCGCCGTGCACAGCCAGGAGA 35

42[114] 49[125] TAAGGCTGAGACTCCTCTATAGCCCCGCCACTCAGCTTGGCTTAG 45

1[7] 2[31] TTTTTACAGGAGGCCGATTAATCAGAGCGCGGTCACGCTGCGCCAA 46 Vertex部分のpolyT strands

1[32] 12[9] ATTGTGTTCATGGGTAAGAATCGCCATATTTAACAACGTTTTT 43

3[4] 0[7] TTTTTTATCAAAGTGTAGGGAGCTAATTTTT 31

2[30] 14[11] CGTCCGGGTTGTGGTGCTCATACCAAATTGTTATCCGCTCACATTTTT 48

5[4] 2[4] TTTTTTTGATGGTGGTTCGAAAAACCGTCTTTTT 34

7[4] 8[7] TTTTTCGCGCGGGGAGAAGAATGCGGTTTTT 31

9[7] 4[4] TTTTTCGGGCCGTTTTCACGGTGCGGCCGGCGGTTCAGCAGGCGAAAATCCTGTTTTTT 59

11[11] 7[31] TTTTTCGGCATCAGATGCAAAGGGCCGAAATCGGCAAATTTGCCCTGCG 49

13[9] 10[11] TTTTTCCTGCGGCTGGTAAGCAAATCGTTAATTTTT 36

15[11] 6[4] TTTTTATTCCACACAACGCATTAATGAATCGGCCAATTTTT 41

19[7] 20[32] TTTTTTGGAAGTTTCATTCCAACTAAAGATTAGAGAGTACCTAAG 45

21[4] 18[7] TTTTTCAACAGGTCAGGTACGGTGTCTTTTT 31

20[31] 32[11] CGAAGCTGGCTAGTGAATGTAGTAAAACGAACTAACGGAACAACTTTTT 49

23[4] 20[4] TTTTTTCAAAAATCAGGGGAAGCAAACTCTTTTT 34

25[4] 26[7] TTTTTATAGCGAGAGGCGCCCTGACGTTTTT 31

27[7] 22[4] TTTTTAGAAACACCAGAACGAAAGGCTTTTTTGCAAAACGAGAATGACCATAAATTTTT 59

29[11] 25[31] TTTTTCCAGGCGCATAGCCAGACCTCTTTACCCTGACTGTTCAGAAAAG 49

31[9] 28[11] TTTTTGGAACGAGGCGCAGACGGTGTACAGATTTTT 36

31[32] 30[9] TCATATGAGCCGGGTCACTGTTGCTTTTT 29

33[11] 24[4] TTTTTATTATTACAGGTGACGACGATAAAAACCAAATTTTT 41

37[7] 38[31] TTTTTGCAACATATAAAAGAATACATACAACAAAGTTACCAGTACC 46

39[4] 36[7] TTTTTAGCAGATAGCCGATAAAGGTGTTTTT 31

38[30] 50[11] GAACGACAATTCCCATCATCGGCTTCAGATATAGAAGGCTTATTTTTT 48

41[4] 38[4] TTTTTCACCCTGAACAATTAAGAAAAGTATTTTT 34

43[4] 44[7] TTTTTCTAATTTGCCAGACGAGCATGTTTTT 31

45[7] 40[4] TTTTTTAGAAACCAATCAATACTAATTTTTACAAAGACGGGAGAATTAACTGAATTTTT 59

47[11] 43[31] TTTTTCTGTCCAGACGAGCCCTTTAGTCAGAGGGTAATCGCATTAATAA 49

49[9] 46[11] TTTTTCCAACATGTAATTTGGTAAAGTAATTTTTTT 36

49[32] 48[9] AGACCTGCTCCATGTTACTTAGCCTTTTT 29

51[11] 42[4] TTTTTCCGGTATTCTAAACGAGCGTCTTTCCAGAGCTTTTT 41

◆DNA Tripod(60°-60°-60°)に使用する Staple Strands のシークエンス情報-2 
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◆ DNA Tripod (90°‐90°‐90°)の Strand Diagram 
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開始点 終了点 シークエンス シークエンス数 備考

1[84] 13[73] AACGGTATATCCAGAACAAACCACCACAGGATTTTAACGGAATGGT 46 90°Tripod主要部分

0[54] 2[45] GCGCCGTAAACAGAGTGCTCGTCATAAGTTACCTGTCC 38

3[102] 13[94] GGAGGCCTTGCTGGTAACGCCAGACCGGCCAAGTT 35

3[144] 11[129] GTCAGTAATAACATCACCGAGTAAGCAAAAGAAGATTCTGCT 42

2[44] 6[52] ACTAAAATCCCTTATAATGAGAGACGCCAGGCTGC 35

2[51] 15[45] AGAGCAGCCAAGCGCAGGTTTCTGCGTAATCATGGTCAGAGC 42

2[72] 1[83] GTGCCTATACAGTAACATCCTCATAGACAGG 31

2[93] 12[101] CTGTTACATCGATTTTCTCAATTATCATCATTGAA 35

2[107] 6[115] AGATGGCTATTAGTCTTACACCGCACCTTGCGAGC 35

2[114] 15[108] CAGCGGATTCCAGAAATATTATCAAACAAAGAAACCACTTTA 42

2[135] 15[129] TAAAATACCACAAAATTATCAATAAGTAACATTATCATAAAC 42

5[25] 7[31] GTGGTTCCGATCCACGCAGAG 21

5[60] 0[55] AAAAGTTTGGGTGTAGCCGCTTAAT 25

5[123] 10[115] GCGATTCTGGAATACCTAGTAGAAGAACTCATTTTATATCGT 42

4[41] 0[35] CAAGCGGAATCGGCATTAAAGCGGGCGCGCGCGTA 35

4[83] 2[94] CAGCTGAAGTACGTAAGAAGGTATATTACCGCCAGCCATTGCTGAC 46

7[32] 12[38] GCGAACCTGTTCCACACAACATACTAGCTGTCGGTCATAGTA 42

7[74] 12[80] AGTACATTAAGGGTGCCTAATGAGGAGGATCCGCGTCCATCG 42

7[81] 15[66] CGGACGTCAGATGAACTTGTTCTTCCCGGGTACCGAGCAAGC 42

7[91] 7[80] AAATGAATAGAGCCGTCAAAGCTAACTCGAGA 32

7[109] 3[101] ATCCTGCAACAGTGCCATTTTGAAACCCTTCAACA 35

6[51] 9[59] CCGAAGCATAAAGTGTATCGAATTCCAG 28

6[114] 12[122] ACTGTATTAGACTTTACTTTGCGGGATGATGACAT 35

8[65] 5[59] CAGTTCTTTTTCACCGCCTGGCCCATCA 28

9[60] 10[66] CACTGCGTTACGTCAGCGTGGTGCCGTG 28

9[130] 5[122] TTCATTTGCACAAATATGGCGGTCAGTATTATAAT 35

11[88] 4[84] CTTAAAGCGTGGCACAGACAATATCGCTGAGAGCCAAA 38

11[130] 7[136] TTGAAGGGACCGAACTGATAGCCCGAGGTGACAAA 35

10[37] 2[52] CCCATCAGAGCGGGAGCCTACAGGTAGGGCGCTGGCAAAACA 42

10[58] 2[73] TGTGAGGCCGATTAAAGCCCGCCGGGTCACGCTGCGCGTTGA 42

10[65] 7[73] CCGCGGTGCCTTGTTCCGAATAGCCCGAGATTTGCCCTCACC 42

10[100] 2[115] CCTATCCTGAGAAGTGTAACTATCAAAACGCTCATGGACCAA 42

10[114] 7[108] CTCGTTCCGGTCAATATATGTGAGATTCCTGAAAGAAAAAGC 42

10[121] 2[136] TTTATCAGTGAGGCCACTTGCCTGACATTTTGACGCTCGTAA 42

13[74] 11[87] CTGGTGATGAAGGGTAAGAGCACAGTAC 28

13[95] 7[90] AAACCTTGCTTCTGTAAGTGAGCCAGGTTTAGCGCAGC 38

12[37] 12[49] TAATAATGGGTAAAGGTTTCTTAATACAAAT 31

12[48] 4[42] TCTTACCACCGGGGTGTCACTTATTGGGGTTGCAG 35

12[79] 8[66] TCGCTTTTAGTATCATAGCGTGCCGCAT 28

12[100] 2[108] TAACGATGCTGATTGCCGTCGCTGACAATAAAGAT 35

12[121] 9[129] AAACAAACGCGGGATGAAACAAACTTAATGGAAACAGTGCAA 42

15[46] 10[38] CGGCTTTCCAGTCGGGAGTTTGCGGCGCGCCATGCCGGACAT 42

15[67] 10[59] CTGTTGCGTTGCGCTCAGTGGTTTACGATCCGCGGTGCGACT 42

15[88] 15[87] GATAATACATTTGAGGACAGAAGGAGCGGCTCACAGTTTGTA 42

15[109] 10[101] GAAAACAACTAATAGATAAATCTATTGCGTAGGGAGAAGCAG 42

15[130] 10[122] AATTAAAATATCTTTAGTGAACCTCGTAAAAGCCTGATCGTT 42

19[53] 20[45] CAGTTAATCATAAGGGAGCATAGGAGAC 28

19[84] 28[73] TTTAGTTAATAAAGCCTCATCATTTTTGTGCGAACAAGA 39

19[116] 26[108] GGTTCGGAACTCACCCTTCTCACGGAAAAAGCGACGACATCG 42

18[44] 29[52] AATTTAGAGAGTACCTTGCCCGAACTGG 28

18[65] 20[73] TGGTCCTTTTGATAAGACATC 21

21[102] 28[94] ACCTAGCAAAATTAAGCTGACCATCTAC 28

21[144] 29[129] CTTTAGCATTAACATCCGCTATATATAACCTCACCGAACGAC 42

20[44] 24[52] TTCCTTTACCCTGACTAGTCATAAAAGAAGTAATT 35

20[65] 24[73] TTACAGAAGCAAAGCGGAGCGTCCTAATAGTCAGA 35

20[72] 19[83] AAATAGGGGGATGTGCTAGGACTAGAGTAGA 31

20[93] 30[101] GAAGATTAAGCTTCGCTTTAGTTTGAGGGGAAGAC 35

20[107] 24[115] ATTAACCGTTCTAGCTGGAACGGTGCCCCAAAACC 35

20[114] 33[108] GGTGGTTTTCAAGGGCGAGTATCGGGGCGCATCGTAACGCTT 42

20[135] 33[129] GCAGTAAAACTCAGGCTGCACTCCATAGGTCACGTTGGGAGC 42

23[25] 25[31] TAAATCAAAACCCCTCAAATA 21

23[60] 19[52] AGTAGAGGAATAATTGCCTTAGAGCTTAATTATAA 35

23[123] 19[115] ATTAGTAATGCCTGTAACATACAGGCAAGGCAAAT 35

22[41] 18[35] TTGAATCATCAGGTAAATATCGTCAGGAATAATGC 35

22[97] 23[97] CATGTCAATCATAGACTGGATATGTCAAATCACCATCAATAT 42

25[32] 30[38] GCGCAACACTGGAACAACATTATTGTTGGGAAACACCAGCCG 42

25[60] 18[66] CCAAGAACCGACCTTCAAGGAAGTTTGATTCCCAATTCCGGA 42

24[51] 30[60] ACGGAAAGATTCATCAGGCTCATTTTGGGCTAGG 34

24[72] 30[80] TACTTAGGAATACCACACTTATGCTTCAACTAACT 35

24[90] 27[73] TCGCGCAACTAATGAAAATGTCAGCTGGCGAAAATGTTT 39

24[114] 30[122] AATTCAACATTAAATGTTGTAGATGCCTCAGGGAT 35

26[65] 23[59] ACAGAGGGGGAATACTGCGGAATCTTAT 28

26[86] 24[91] CGCTTATGTACCCCGGTAAATAAT 24

26[107] 21[101] GTGCAGAAAAAATCGTAAAACTAGGATATTCCAAAAGGTTGT 42

27[74] 25[59] AATGATTTTAAGAACTGTTGAGATATAACGCCAAAAGGTTTG 42

27[129] 23[122] GATCGCGCAACAAGATTGACAAGAGAATCGATATAA 36

29[39] 18[45] GGCACCGAACAAGTTTCATTCCATGCTG 28

29[53] 33[45] CTGGATATTCTAGTAAAATACCAGTCAGGACACAG 35

29[88] 20[94] GGCAGGCCGGAGACATGGGGAGCATAAAGCTAAATCGGGTGA 42

29[102] 20[115] GTAGCAACGGTAGATACATTTCGCAAAGAATAAAAACATTATGACTGTA 49

29[130] 25[136] GTTATGCCTGAATGCCGGAGAGGGGGAGCAATATA 35

28[72] 29[87] CTTATACGTAATTGCAGGGAGTTAGGCTTTGGCAA 35

28[93] 26[87] AGAAAGGCCGGAAACAGCGGATCATTAATCAATTA 35

28[121] 20[136] GCACAATAACCTGTTTAAATAAATTACTTTTGCGGGAGAAAT 42

30[37] 30[49] GGCGAACGAGGCGCAGACGGTCCCTTCGCAC 31

30[48] 22[42] TCAATCCGAACGAGATTACCCTTTGCAAATATTCA 35

30[59] 20[66] CGCTATTAAACGGGTAAATTTCATGTCAAGAGAAGA 36

30[79] 26[66] TAAATCGGGGTCATTGCTGAGATGCTTG 28

30[100] 20[108] GCACTTTTGCGGGATCGGAGGGTAACGCCAGAAAG 35

30[121] 27[128] AGCCAGCAGCGAGAAACAATCGGCTCTCCGTGGTGAAGGAA 41

33[46] 29[38] GTAAGGCATAGTAAGAGAGAGGCTAAATCAAACCA 35

33[91] 33[90] CCTTCCTGTAGCCACGTGCATCTGCCGTGAATTACTTTCTGG 42

33[109] 29[101] TCAAGGAACGCCATCAATGATAATCGGGCCTTTGG 35

33[130] 28[122] GAGTCAGCTCATTTTTTAAACAGGTGTTGGGCCAGTCAGACA 42

37[53] 38[45] AAGTTATTTAGGCAGAGAATTCTGCCCA 28

37[84] 36[76] ATTTTGTCAAAATCACCAGAAC 22

37[116] 44[108] TTTATGTAAAGGCTTAGGAGCCTTTAATTGTGTGTATCACCG 42

36[44] 44[52] CATAGATAGCCGAACAAAGTTAAGTCCAGACGAAC 35

36[65] 38[73] CGGAGAAGGAAACCGAGAGAG 21

36[75] 49[83] GCAATACACGGAAGAGAAAATCTGACCTATCATA 34

39[102] 48[91] CCGGGAATTAGAGCCAGCACAATCCAATCGCGAGACTATATCAGC 45

39[144] 47[129] TCACATTAAAGGTGAATCAAAAGGACAGTTTCAGCGTATCGT 42

38[44] 42[52] ATACCTGAACAAAGTCAAAAAATGAGTTACAAAGA 35

38[65] 42[73] ACAATTGAGCGCTAATAAACGATTATTATTTGAGG 35

38[72] 37[83] ATAACCCTGTAGCATTCAGAACGCTAAGTTT 31

38[83] 38[94] ATCAAAGGATAGCACCATTACCATTAGCGCCA 32

38[93] 48[101] TCTAGCCCTCTTTCGTCGTAGCCCGGAATAGATCG 35

38[107] 42[115] ATTGAACCGCCTCCCTCGGTTGAGGCCAGAACAGT 35

38[114] 51[108] CCCGATCTAACCCATGTACCGTACGCCGTCGAGAGGGTTCGG 42

38[135] 51[129] CATTCCAGACGGATAGCACCGCCACTCAGTACCAGGCGCATG 42

41[25] 43[31] GAGAATTAACTACAGAGCTTT 21

41[60] 37[52] GTAAGAATTGAGTTACCAATACCCAAAAGAAATAA 35

41[123] 37[115] CCGTTCGGTCGAAACCAGTCACCGACTTGAGATGG 35

40[41] 36[35] CAGCCTTTGAACACATAAGAGAGTAAGCGATTAAG 35

40[97] 41[97] TGGCCTTGATATCAAATAAGATCAATCACCGGAACCAGAGCC 42

43[32] 48[38] CCACCCAGCTCAGATATAGAAGGCATCGTAGGAGCATGCCTG 42

43[60] 36[66] AAATAATGCAGACGACAAAATATAAAACGCAAAGACACATAA 42

43[130] 41[122] GTCCAGCATTGACAGGAAGAG 21

42[51] 48[59] TTAGTATTCTAAGAACGAAGCAAGTAATCGGCAAC 35

42[72] 48[70] TTTTTTTAGCGAACCTCAGTACCGCATTCCACGAGGTGAACGAAA 45

42[90] 45[73] AACAGGACTTGCGGATCCCAACAAACTACAACGATTCCT 39

42[114] 49[125] GCCCTATTATTCTGAAAGATAAGTTCAGGAGCCAAAAGGTTGGGT 45

44[51] 51[45] GCGCAATCAACCGTTTTTATTTTCTTAT 28

◆DNA Tripod(90°-90°-90°)に使用する Staple Strands のシークエンス情報-1 
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44[107] 39[101] TAACATTAAAGCAGGTCAGACGATACCACCGAGCGTTTAAGG 42

45[74] 43[59] TATCACTCATCGAGAACCGAGGCGTGAAGCCTTAAATCAAAT 42

47[39] 36[45] AGTGCATTTTAAAGGTGGCAACATCTGG 28

47[102] 38[115] TTAGCAAATCAATAGAAAATTCATCCATTTGGAAACGTCACCAATATAG 49

47[130] 42[136] CTTCGGCATTCCACCCTCAGAACCCCGCCGCTCTGAATGGTA 42

46[121] 38[136] TATACCAGCGCCAAAGATATCACCTCGATAGCAGCACCTTTT 42

49[84] 38[84] GGTCTGAAAGACAACACAGACTTTCATA 28

49[126] 43[129] TAGAGTGAGAATAGCCAAAAAAAAGGCTGTTTAGTAAGCCCACGCA 46

48[37] 48[49] ATATTAACAACGCCAACATGTATTGATTTGT 31

48[48] 40[42] ATCATCGTAGAAACCCTGTTTATTTGCCAAAATAG 35

48[58] 38[66] GGAAGTTAATTTCATCTCTTTTTCATAAACAACCC 35

48[69] 41[59] CAAAGTACTGTCTTGTTCAGCCAGCCATTTTTGTTTAACGTCGAGG 46

48[90] 42[91] TTGCTTTAGAACGGACCAGTATCTCACAAACAAATCCGTATA 42

48[100] 38[108] GTTCCTTTTTAACCTCCTGCTGATGCGTAACCCTT 35

50[104] 51[104] TGATATAAGTATATTAAACCACCTTAATGCCCCCTGCCTATT 42

51[46] 47[38] CCGGTTGCTATTTTGCAGAGCCTAATCAACAGTAA 35

51[109] 47[101] AACTTGAGTAACAGTGCAAATCCTCACTGAGATAG 35

51[130] 46[122] AAAAGTTTTAACGGGGTTGGAAAGATAGGAAAGTTTTGTAAC 42

0[166] 3[156] GTAGCAATACTTCTTTGATTTGAAATGGAT 30

2[163] 5[156] GCAGATTCACCAGTCACTCGCCATTAA 27

4[163] 3[143] GAACCACCAGCAGAAGATAAAACATAAAACAACGACCAAATC 42

7[137] 12[143] CCCGGTTATCTCGACAACTCGTATAAGTTTGTAATCCTACCT 42

6[163] 10[143] CAACAGTTGAAAGGAATTGAGGAATCAATCAACCATATAGTTACATACC 49

8[166] 7[156] TAATGGAAGGGTTAGAACCTATATCTGGTC 30

10[142] 1[159] TGAAAGAGTCTGTCCATCACGCA 23

10[160] 11[153] TTATTCATTTCAATAAATCGC 21

12[142] 13[156] TTTATCAAGAAAACAAAATT 20

12[163] 9[159] ACAATTTCATTTGAATTGATTGTTTGGATT 30

14[160] 15[153] GTTATTAATTTTAATAAATCC 21

18[166] 21[156] ATCAATTCTACTAATAGTAGTATTTCAACG 30

20[163] 23[156] ATTTTTAGAACCCTCATTTTTGAGAGA 27

22[163] 21[143] TATCAGGTCATTGCCTGAGAGTCTTAGCTATATATTTTAAGC 42

25[137] 30[143] AGCTGTTAAATAACAACCCGTCGGTAATGGGAGCCAGCTAGA 42

24[163] 28[143] TTGTTAAAATTCGCATTAAATTTTAAATATTTCGCCATGACGGCCGGAA 49

26[166] 25[156] GAAACCAGGCAAAGCGCCATTAAATTGTAA 30

28[142] 19[159] CGGTTTCATTTGGGGCGCGAGCT 23

28[160] 29[153] GTGGAGCCGCCACGAGTGCCA 21

30[142] 31[156] CTTGAAACGTACAGCGCCAT 20

30[163] 27[159] CCGGAATTTGTGAGAGATTTCCGGCACCGC 30

32[160] 33[153] CGGCGGATTGACCGATTCTCC 21

36[166] 39[156] AAATATTGACGGAAATTATTGTAGCGACAG 30

38[163] 41[156] CCTTTAGCGTCAGACTGTCAGAGCCAC 27

40[163] 39[143] CCGCCACCAGAACCACCACCAGAGGCCACCCTAGCGCGGTAA 42

42[135] 48[143] ATAGTATTAAGAGGCTGGGTTTTGCCCTCAGAAAA 35

42[163] 46[143] CTTTTGATGATACAGGAGTGTACTTTACCGTTTTTCAGGTTAGTAACTT 49

44[166] 43[156] CCTCAGAGCCACCACCCTCATCCAGTAAGC 30

46[142] 37[159] TCAGCGACATTCAACCGATTGAG 23

46[160] 47[153] GATTTTGCTAAACAAATGAAT 21

48[142] 49[156] TCTAAAGGAACAACTAAAGG 20

48[163] 45[159] ATAATTTTTTCACGTTGAACCGCCACCCTC 30

50[160] 51[153] ATTAGGATTAGCGGAGACTCC 21

7[24] 38[4] GGGGTGGTTTGCCCCAGCAGGCGGAAGCGCATTAGATAGCAATAGCTTTTTT 52 Vertex bundle 1

25[24] 2[4] CCAAAATGCTTTAAACAGTTCAGAAAATCCTGTTTCGTCAAAGGGCGTTTTT 52

43[24] 20[4] GCGTAGAATAACATAAAAACAGGAAAACGAGAATGGCTTCAAAGCGATTTTT 52

7[4] 41[24] TTTTTAATCGGCCAACGTGCTGCGGCTATAAAGTACCGCAATGAAACGG 49 Vertex bundle 2

25[4] 5[24] TTTTTAGACGACGATAATCATTCAGTAAATCGTTAACGACTCCAAGATG 49

43[4] 23[24] TTTTTTACCAACGCTAAAACAAGAAAACAGATGAACGGAATTCGAACCA 49

17[134] 16[134] CAGCAGCAACCGCGGCGGCCTTTAGT 26 Connector 付近

16[167] 17[167] TCCCGTAAAAAAAGCCGCACAAAGAATGCCAACGGCAGCACC 42

16[188] 17[188] GTGTACATCGACATAAAAAAAGTCGGTGGTGCCATCCCACGC 42

16[209] 17[209] GCCGCCAGCAGTTGGGCGGTTAACCAGCTTACGGCTGGAGGT 42

16[221] 17[221] TTCTGCTCATTTGTCCAGCATCAG 24

35[134] 34[134] GCCACTACGAAGGGGTCGCTGAGGCT 26

34[167] 35[167] CCACGCATAACCGATATATTCCACCAACCTAAAACGAAAGAG 42

34[188] 35[188] GACAATGACAACAACCATCGCGCAAAAGAATACACTAAAACA 42

34[209] 35[209] CTTGATACCGATAGTTGCGCCCTCATCTTTGACCCCCAGCGA 42

34[221] 35[221] TTTCTTAAACAGTTATACCAAGCG 24

53[134] 52[134] AATTTAATGGTTTGAATTTATCAAAA 26

52[167] 53[167] ACGCTGAGAAGAGTCAATAGTGAAATACCGACCGTGTGATAA 42

52[188] 53[188] ATAGCGATAGCTTAGATTAAGATAAGGCGTTAAATAAGAATA 42

52[209] 53[209] TCCCTTAGAATCCTTGAAAACAACACCGGAATCATAATTACT 42

52[221] 53[221] ATTAATTAATTTAGAAAAAGCCTG 24

1[8] 2[31] TTTTTTATAACGTGCTTTCCTTGCTTTGTCAAGCGAAAGGAGAACG 45 Vertex PolyTStrands

0[34] 12[9] CTATGGTCGTTAGATTACACTCGGCTGGAGCCAACGCTCAACAGTAGGGTTTTT 54

3[4] 0[8] TTTTTAAAAACCGTCTAACGAGCACGTTTTT 30

2[30] 14[11] TGGGCATCAGTGTGCACGTTTTCATTCCTGTGTGAAATTGTTATTTTT 48

9[7] 7[23] TTTTTCAGAATGCGGCGGGCCTCTGTGGCGC 31

13[9] 10[11] TTTTTTCACTGTTGCCCTGGGTGTGTTCAGCTTTTT 36

15[11] 6[4] TTTTTTCCGCTCACAATCGTGCCAGCTGCATTAATGTTTTT 41

19[7] 20[32] TTTTTTGCAACTAAAGTACGGCAACATGGCAAACTCCAACAGGCG 45

18[34] 30[9] TGTAGCTTGTCTGGTGACCAATTAGCCGGCGGTTGCGGTATGAGCCGGGTTTTT 54

21[4] 18[7] TTTTTACCAGACCGGAATTTTAAATATTTTT 31

20[31] 32[11] TTTTTGTACAGCGTAACAGACGAGAAGAAAAATCTACGTTAATATTTTT 49

27[6] 25[23] TTTTTGAATAAGGCTTGCCCTAAGCTGCAAA 32

31[9] 28[11] TTTTTCTGCTCCATGTTACCTTTGAAAGAGGTTTTT 36

33[11] 24[4] TTTTTAAACGAACTAACATCATAACCCTCGTTTACCTTTTT 41

37[7] 38[31] TTTTTGCAAACGTAGAAAATAATTACGCCCCTTTTTAAGAAACAAG 46

36[34] 48[9] ACTCCTTCATACATCGAGCCAGCCATATAATTGTGTCGAAATCCGCGACTTTTT 54

39[4] 36[7] TTTTTATCTTACCGAAGAGTATGTTATTTTT 31

38[30] 50[11] AAAACAAAAGATAGATAAATTTACGAATCATTACCGCGCCCAATTTTT 48

45[7] 43[23] TTTTTAATAATATCCCATCCTAGTCCTGCGA 31

49[9] 46[11] TTTTTCTTAATTGAGAATCGTAATAAGAGAATTTTT 36

51[11] 42[4] TTTTTTAGCAAGCAAATACAATTTTATCCTGAATCTTTTTT 41

◆DNA Tripod(90°-90°-90°)に使用する Staple Strands のシークエンス情報-2 
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DNA Tripod の作製 

試薬 

・DNA Tripod 用 Staple Strands：Cadnano ソフトウェアにより DNA Origami Tripod を

設計し得られる各 Staple Strands シークエンスは代理店として MBL 株式会社を通して

IDT 社より購入した。25nmole スケールでの合成、精製は脱塩のみとし、納入時には V

ボトムのプレート(450uL)の各wellに10 nmoleのOligo紛体で納入されるよう手配した。

納入後は各 well に milliQ 水を加え 100uM/well に調製し、-20℃の冷凍庫で保管した。 

・P8,064: Tilibit nanosystem 社製 100nM Single Stranded Scaffold DNA, Type P8,064

本製品納入後は 30uL ずつ PCR チューブに小分けし-20℃の冷凍庫で保管した。実験に使

用する際に必要な分だけを解凍して使用した。 

・1M Tris-HCl (pH=8.0) : ニッポンジーン社製 Tris-HCl (pH 8.0), 型番 314-90065 

・TE Buffer : ニッポンジーン社製, 型版 314-90021  

10 mmol/l Tris-HCl (pH 8.0), 1 mmol/l EDTA (pH 8.0) 

・EDTA 溶液 : 0.5M EDTA (pH 8.0) ニッポンジーン社製 型番 311-90075 

・1M MgCl2溶液 : SIGMA 製 Magnesium Chroride Solution, 型番 M1028-100ML  

・DNA Origami stock solution  

組成: 100 mM EDTA, 500 mM Tris-HCl (pH=8.0), 上記 EDTA 溶液と Tris-HCl 溶液を

MilliQ water で希釈して調製した。 

・10x DNA Tripod folding用 buffer : DNA Origami stock solution 40 uL, 1 M MgCl2 48 uL, 

MilliQ water 312 uL を混合して 10x DNA Tripod folding 用 buffer(組成：50mM 

Tris-HCl, 10mM EDTA, 120 mM MgCl2)を調製した。 

・Biotin 化 Strand：Sigma Genosys 社から紛体として納入。上記 TE buffer で 2uM まで

希釈して DNA Tripod の folding に使用した。 

 

方法 

100uM / well に調製した Staple strands をそれぞれ 5uL ずつピペットし混合する。この液

とP8,064 scaffold、ビオチン化Strands液、10x DNA Tripod folding用buffer、MilliQ water

を以下の比率で混合した (最終組成：P8,064 scaffold の濃度は 20nM, Staple strands は

P8,064 scaffold に対して 5 倍当量、MgCl2の濃度は 12 mM MgCl2)。 
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60°-60°-60°DNA Tripod作製レシピ

conc. (nM) standard actual load(uL)

P 8,064  scaffold 100 10.00 20.0

Staple strands 680 7.35 14.7

Biotin　staple strands1 2000 2.50 5.0

Biotin　staple strands2 2000 2.50 5.0

Biotin　staple strands3 2000 2.50 5.0

10x Origami folding buffer 5.00 10.0

H2O 20.15 40.3

total 50.00 100

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

上記の混合液を PCR チューブ１本あたり 50uL 添加し、サーマルサイクラ―により 24 時間

タイムコースでのアニーリングにより DNA Tripod の folding を実施した。アニーリングサ

イクルは 80℃→65℃までは-1℃ / 5 分間、65℃→20℃まで-1℃ / 30 分間でのサイクルとし

た。 

 

DNA Tripod のアガロースゲル電気泳動解析 

試薬 

・Agarose : タカラバイオ社製 L03「TAKARA」 

・SYBR®Safe DNA Gel Stain : Invitrogen 社製 

・1kb DNA Ladder : New England Bio Labs 社製 型番 3232S 

・DNA Loading dye (4x) : 1wt% ブロモフェノールブルー溶液 200 uL と 40wt% グリセロ

ール溶液 200 uL を混合して作成した。 

・アガロースゲル電気泳動槽：Thermo Scientific 社製 OWL EASY CASTTM B2 

・ゲル解析装置：BIO-RAD 社製 ChemiDocTM MP imaging system 

 

方法 

DNA 構造体の電気泳動においてはアガロースゲルを使用する。1.2g のアガロースを 1x 

TBE 120g に溶解させ電子レンジ(500w)で 2 分 30 秒加熱した。その後 1M MgCl2溶液を

1.2mL、SYBR® Safe 5uL を加え電気泳動槽に流し込み、室温で冷却することによりアガロ

ースのゲルを作製した。その後で 1x TBE Buffer 693 mL と 1M MgCl2溶液を 7mL を混合

しアガロースゲル泳動用の buffer を調製した(10 mM MgCl2 conc.)。 

先に作成したアガロースゲルを本泳動用 buffer に浸し、folding 後の DNA Tripod 液の電気

泳動を実施した。この際、DNA Origami の反応液は DNA Loading dye (4x)と 3：1 の比率

で混合して電気泳動用の混合液を作成した (DNA Tripod 液 6uL に対して Loading dye を

2uL 加える量比率を標準的な条件として採用している)。また泳動槽は氷水を入れた容器の

中に設置、90V で 2.5 時間泳動を実施した。電気泳動終了後 ゲル解析装置により Cy2 フィ
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ルターを用いて DNA 構造体のイメージングを実施した。なお泳動中も氷が解けきらない

ように補充を行い、常に氷水がある状態で電気泳動を実施した。得られた DNA Tripod に

相当するゲル上のバンドは切り出しマッシャ―によりつぶした後専用のフィルターに入れ

4,000g で 3 分間遠心させることで DNA Tripod の精製を行った。本精製により得られた液

を透過型電子顕微鏡での観察に用いた。 

 

透過型電子顕微鏡観察 

測定に使用する Cu グリッドはあらかじめ親水化処理を行った。ここに上記の工程により 

精製した DNA Tripod サンプルを 5uL 滴下し 3 分間静置させ DNA 構造体、もしくはエク 

ソソームをグリッドに吸着させた。その後余分な液をろ紙で吸い取り、すぐに 2%の酢酸ウ 

ラニウムを滴下させ、40 秒間静置させた。その後余分な酢酸ウラニウムをろ紙で吸い取り 

透過型電子顕微鏡での測定に使用した。 

 

 

２－４．結果と考察 

２－４－１．DNA Tripod 構造の構築 

 

実際に本コンセプトに基づき 60°- 60°-60°と 90°‐90°-90°の角度を保持する DNA 

Tripod をデザインした。P8,064 scaffold strand と staple strandsを混合し P8,064 scaffold 

Strand の濃度を 10nM とし、12 mM MgCl2の存在下で 24 時間アニーリングプロセスを行

うことにより構造体の folding を行った。 アガロースゲル電気泳動による分析を行ったと

ころ両反応生成物供に均一なバンドが出現した(Fig 2-4-1 A)。DNA Origami 構造は出現し

たバンド部分を切り出し、砕いた後にスピンフィルターでろ過することにより構造体を単

離することができる(Douglas et al., 2009)。 

本手法によりゲルバンドから精製されたこの構造体を透過型電子顕微鏡(TEM)で観察

したところ設計通りの DNA Origami 構造体が観察される(Fig 2-4-1 B, C)。TEM 上の実測

値から一辺の長さは約 50nm の辺長となり一辺の短辺方向の長さは約 13nm(Fig 2-1-2 D, 

E)とこれも同様に設計と概ね一致する結果となった。その他、辺間の角度を形成するため

の Strut も観察される。 

DNA 構造体は TEM での測定の際、親水化処理した Cu グリッドの上に滴下すること

で吸着、固定化させる。ここでは系中に含有される Mg2＋イオンが親水化処理によりマイ

ナスに荷電した Cu グリッド表面とマイナスの荷電を持つ DNA Tripod 構造を静電相互作

用により引き寄せる形をとっている。DNA Tripod は頂点を下にして Cu グリッドに突き刺

さるように吸着するか、DNA Tripod が横に倒れて 2 辺の角度を保持したまま吸着されるか

の 2 つのモードが観察される。ここでは横に倒れたモードの DNA Tripod の 2 返間の角度

が実際の DNA Tripod の角度を反映していると考えることができる。両 Tripod 構造それぞ



26 

 

れ 100 個ずつに関して角度分布を測定したところ、60°- 60°-60°DNA Tripod に関しては

53°±3°、90°‐90°-90°DNA Tripod に関しては 87°±4°の角度分布となっていることが確認

された。設計値より若干低い値の角度となっており、Strut の熱力学的な変形も多少生じて

いると推察されるが本コンセプトにより高い精度で DNA Tripod の角度制御をできること

が明らかになった。 

 バンドの泳動スピードに関しては 60°のDNA Tripodが 90°のDNA Tripodよりも若

干早く泳動される様子が観察される。DNA Tripod の分子量は両構造体で同じであるが、角

度が大きい Tripod ほど泳動における抵抗を受けやすいため遅く泳動されると推察される。 
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Figure 2-4-1. DNATripod (60°- 60°-60°、90°- 90°-90°)の分析結果 

A. 両DNA Tripodのアガロースゲル電気泳動分析結果。レーン 1は60°DNA Tripod、

レーン 2 は 90°DNA Tripod、レーン 3 は 1kb Ladder。 

B. DNA Tripod(60°)の TEM 画像 / D はその拡大図 

C. DNA Tripod(90°)の TEM 画像 / E はその拡大図 

 

 

２－４－２．DNA Tripod 同士の凝集抑制 

 

本 DNA Tripod の Vertex 部分、末端部分は DNA 二重鎖の平滑末端となっている。 

DNA 平滑末端では DNA の塩基部分がむき出しになっている状態をとるため、塩基同士の

π-π スタッキングにより強い会合を示すことが知られている(Kilchherr et al., 2016)。ここ

では DNA Tripod 同士の DNA 平滑末端での会合を防止するため Vertex 部分の DNA 平滑

末端部分には 5塩基のPoly T Strandsを導入し保護した(Figure 2-4-2-(1). A)。DNA Tripod

の Vertexとは反対の末端では Scaffold の一部(10～15 塩基)を Staple strands とハイブリ

ダイゼーションさせずに Single strand DNA のまま残した(Figure 2-4-2-(1) B)。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Figure 2-4-2-(1).  DNA Tripod の Vertex(図 A)と各辺の末端部分 (図 B)における Staple 

strands の配置図.  オレンジ色のシークエンスが PolyT=5 保護用の Staple strands 

 

 

実際、Vertex 部分に Poly T Strand を導入しない系においては DNA Tripod 同士が強

い会合を示しアガロースゲル電気泳動における解析においてはメインのバンドが DNA 

Tripod 同士のダイマー由来のバンド(Figure 2-4-2-(2) A, B の赤枠)となる。またその他にも
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2 本のバンドがさらに遅い泳動位置に生じるが(同図 青枠)これは TEM での分析の結果

DNA Tripod のトリマー、テトラマーであることが観察された(Figure 2-4-2-(2) C)。本系に

おいては DNA Tripod のモノマーは生成しない結果となった。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 2-4-2-(2). PolyT=5 保護なしの DNA Tripod の凝集挙動 

A. DNA Tripod (PolyT=5 保護なし)のアガロースゲル電気泳動結果. 1 レーンが DNA 

Tripod (PolyT=5 保護なし)の反応混合物。2 レーンは P8,064 scaffold strand 

B. A のゲルにおける赤線枠内の構造物の TEM 画像 

C. A のゲルにおける青線枠内の構造物の TEM 画像 
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３．DNA Tripod / 抗体複合体の構築 

３－１．DNA Tripod への抗体導入デザイン 

 

エクソソームの表面抗原を捕捉するための抗体は DNA Tripod の各辺の内面に導入さ

れる。抗体は Tripod の各辺の内部に末端から 12nm の位置にビオチン/Streptavidin の反応

を利用して導入され、Tripod構造一つあたり 3つの抗体が導入される設計となっている(Fig 

3-1 A, B)。 DNA Tripodの foldingの際末端がビオチン化された短鎖DNAをstaple strands

として使用することで DNA Tripod の folding 時に各辺にビオチン分子が導入される。その

後 Alex647で標識された Streptavidinを導入し、最後にビオチン化した抗体を結合させる。 

エクソソーム表面には多種のタンパク質が存在するが抗体とのアフィニティーを利用

するエクソソーム捕捉手法においては多くの細胞由来のエクソソームに発現している膜貫

通タンパク質であるテトラスパニン群のCD-9, CD-81, CD-63抗原を表面マーカーとし、抗

CD-9, 抗CD-81, 抗CD-63抗体を使用する方法が知られている。一方で癌細胞由来のエクソ

ソームにはEpCAM(上皮細胞接着因子)が発現していることも知られており(Keller et al., 

2007) 、癌細胞由来のエクソソームを捕捉する場合には抗EpCAM抗体を使用することもで

きる。今回の検討において使用するエクソソームは癌細胞（結腸腺癌セルラインHT-29）の

上清から採取するものであるため以後DNA Origami上へ導入検討する抗体としては抗

CD-9抗体、抗CD-63抗体、抗EpCAM抗体を使用する。 
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Figure 3-1. DNA Tripod への抗体導入位置 

A. DNA Tripod の各辺展開図におけるビオチン/Streptavidin 結合の導入位置 

B. DNA Tripod の各辺断面図におけるビオチン化 Strand の導入位置。 
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３－２．実験手法  

以下に特別の記載のない項目については 2－3 章の手法、試薬を用いて実験を行った 

DNA Tripod の精製 

試薬 

・マイクロスピンゲルろ過カラム：GE Healthcare 社製 illustraTM S-300 HR  

・ゲル精製用 buffer : 上記 DNA Origami stock solution 40uL に対して 1M MgCl2溶液 36 

uL, MilliQ water 324uL を混合した。本混合液をさらに MilliQ water で 10 倍に希釈し

て ゲル精製用 buffer (組成：5mM Tris-HCl, 1mM EDTA, 9 mM MgCl2) を調製した。 

 

方法 

DNA Tripod folding 後の反応混合液に含まれる過剰の Staple strands の精製にはマイクロ

スピンゲルろ過カラムを使用した。最初にゲルろ過カラムに充填されている buffer を

800g×1 分間の遠心により除去し、その後で精製用 buffer 300uL を加えてさらに 800g×1

分間遠心を実施した。その後再度この工程を繰り返しゲルろ過カラムの buffer 置換を行っ

た。その後すぐに DNA Tripod を folding した反応混合物を 1 本のカラムあたり 40uL 投入

し、800g で 2 分間の遠心を行った。得られたろ過精製物全量を再度新しいマイクロスピン

カラムに投入して精製を行った。 

 

DNA 濃度の測定 

Nano Drop 3000 により紫外蛍光領域(260 nm)の DNA の吸収波長を測定し濃度を求めた。 

 

DNA Tripod のアガロースゲル電気泳動解析 

試薬/方法 

2－3 章の方法に従って実施した。ただし DNA Tripod のイメージングの際には SYBR Safe

で染色した構造体 Cy2 フィルターで観察を行い、Streptavidin を標識する Alex647 により

イメージングする際には Cy5 フィルターを使用した。 

 

DNA Tripod への抗体導入(抗 CD-63, 抗 CD-9 抗体, 抗 EpCAM 抗体) 

試薬 

・ビオチン化 抗 CD-9 抗体、ビオチン化抗 CD-63 抗体、ビオチン化抗 EpCAM 抗体： 

 MBL 株式会社製、1mg / ml 濃度。DNA Tripod との反応時は本抗体液を PBS(-)で 2 

500nM に希釈して使用する 

・PBS(-) buffer ：ニッポンジーン社製 10x PBS buffer 型番 304-90185 を MilliQ water

で 10 倍に希釈して使用。 

・Alexa Fluor™ 647 標識 Streptavidin: Thermo Fischer 社製、製品番号 S21374 

33 uM 濃度の元サンプルを TE buffer(pH=7.4)で 10 倍希釈して実験に使用した 
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方法 

2-3 章の方法により精製した DNA Tripod に対して Alex647 標識 Streptavidin(3300nM)を

DNA Tripodのビオチン化サイトに対して3等量添加し室温で30分間インキュベートした。

この時 2 回のゲルろ過カラムを通した後の平均的な DNA Tripod 濃度は 6-7 nM であり、本

液 150 uL に対して約 2-3 uL の Streptavidin 液を添加する。その後、本反応液をゲル精製

buffer で置換した新しいマイクロスピンカラム 1 本に対して 50uL 投入し、過剰な

Streptavidin の除去を行った。さらにその後で 500nM に希釈した抗体を DNA Tripod のビ

オチン化サイトに対して 1 等量添加し室温で 1 時間インキュベートし次のエクソソーム捕

捉実験に使用した。 
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３－３．結果と考察 

３－３－１．DNA Tripod の精製と抗 CD-9 抗体の導入 

 

DNA Tripod への抗体導入においては folding、抗体導入の各ステップで精製プロセス

が重要になる。DNA Tripod のフォールディング後、Streptavidin を DNA Origami 上のビ

オチン化サイトに効率的に導入するため最初に系中からビオチン化 strands を含む過剰な

Staple Strands を除去する必要がある。本検討においては DNA の排除限界が 118bp の遠

心型ゲルろ過カラムを使用しての精製を試みた。本精製においては理論上 DNA Tripod は

カラムを通りぬけ、DNA Tripodのフォールディングで使用される過剰のStaple strands(30

～40 塩基数)のみがカラムに捕捉されるはずである。 

一方で本ゲルろ過カラムで精製できる DNA 量には制限があり、かつ DNA Origami 自

体も本カラムにある程度捕捉される可能性がある。そのためより効率的な精製を試みるた

めに、DNA Tripod のフォールディングにおいては DNA Tripod の濃度、staple strands 量

の最適化を行った。具体的には 3D DNA Origami の folding における Scaffold DNA の標

準的な濃度とされる 10nM 濃度から 20nM 濃度に変更しさらに staple strands の使用量を

Scaffold に対して 10 等量を 5 等量まで減らし folding を行った。この反応物をゲルろ過カ

ラムに 2 回通し精製を行うことで系中から完全に Staple strands が除去できることが分か

った(Fig 3-3-1 A の 2 レーン)。なお当初予測していた通りゲルろ過カラムによる 1 回の精

製では十分に Staple strands が除去しきれないことがわかった(Fig 3-3-1 A の 1 レーン)。

さらに生成物の紫外吸収スペクトル(260 nm)から 2 回のゲルろ過精製プロセスを経て最終

的に得られる DNA Tripod の最終モル量は最初にカラムに投入した DNA Tripod に対して

約 30%となっており、DNA Tripod がゲルろ過カラムに吸着していることが示唆された。一

方、本プロセスの後でもアガロースゲル分析においては DNA Tripod 由来のバンドが明確

に確認されており、構造体が精製後も安定的に維持されていることが示唆された。 

  得られた精製 DNA Tripod の各辺に存在する 3 つのビオチン化サイトに対して 3 等量

の Alex 647 Streptavidin を加え室温で 30 分間インキュベーションした。反応混合物は再

度ゲルろ過カラムに通過させ過剰量の Streptavidin を除去した。前プロセスと同様に紫外

光による DNA 濃度測定を行ったところ得られた DNA Tripod 構造体の濃度は約 2nM 程度

であり初期の DNA Tripod 量に対して 10％程度の収率であった。得られた精製物に対して

さらにエクソソーム認識用抗体(抗 CD-9, 抗 CD-63, 抗 EpCAM 抗体)を Streptavidin 結合

サイトに対して 1 等量加え室温で 1 時間反応させた。 

 今回使用した 3種類の抗体においては目的とするDNA Tripod / 抗体結合体が抗CD-9抗

体使用時にのみ得られた。一方で抗 CD-63 抗体、抗 EpCAM 抗体使用時には後述するよう

に DNA Tripod の 2 量体が形成されてしまったため、以後の検討は抗 CD-9 抗体使用時の結

果について述べる。 
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アガロースゲル電気泳動解析と TEM 観察から DNA Tripod に対する Streptavidin と抗

CD-9 抗体の導入が示唆される結果が得られた。DNA Tripod に足して Streptavidin, 抗体

を導入した各ステップに関して反応物をアガロースゲル電気泳動による分析を行ったとこ

ろ、DNA Tripod に由来するバンドの泳動性が顕著に遅くなる傾向が観察される(Fig 

3-3-1-(1) B)。このことから各段階において DNA Tripod に対して Streptavidin、抗体が導

入されたと考えられる。また DNA Tripod に対して抗体を導入し TEM 観察を行ったところ

DNA Tripod の辺上に設計からの予想と一致する位置に抗体と思われる物質を観察した

(Fig 3-3-1-(1) C)。TEM 像上では抗体の形状は明確に観察することが難しく、DNA Tripod

の各辺に導入されている抗体数を議論することはできないが概ね一つの DNA Tripod 上の

辺に 2～3 つの抗体が導入されている様に観察される。一方で TEM 像には DNA Tripod の

構造上以外の場所においても抗体と思われる物質が観察されることから実際には DNA 

Tripod に結合していないフリーな抗体も系中に存在すると考えられ、正確な抗体結合数の

定量には抗体の蛍光標識などを行い、蛍光曲線からの見積もりを行う必要がある。ここま

での精製工程で 3 回のゲルろ過カラム精製を経ており DNA Tripod の収量が少ないことか

らこれ以上の精製は行わず、抗体との結合反応後、直接次のステップへと進んだ。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 3-3-1-(1). DNA Tripod の精製と DNA Tripod への抗体導入 

A. DNA Tripod のゲルろ過カラム精製時におけるアガロースゲル電気泳動分析結果。1 レ

ーンは DNA Tripodをゲルろ過により 1回精製。2レーンはゲルろ過カラムで 2回精製。

3 レーンは未精製の DNA Tripod。4 レーンは P8,064 scaffold strand。5 レーンは 1kb 

DNA ladder。DNA 結合型の Syber Safe による染色。 

B. DNA Tripod への Streptavidin, 抗体導入時のアガロースゲル電気泳動分析結果。 

1 レーンはゲルろ過カラムで精製した DNA Tripod。2 レーンは Streptavidin との反応

後ゲルろ過精製した構造体。3 レーンは Streptavidin との反応後さらに抗体との反応を

行ったサンプル。DNA 結合型の Syber Safe による染色。 
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Figure 3-3-1-(1). DNA Tripod の精製と DNA Tripod への抗体導入 

C. DNA Tripod (Streptavidin との反応後)の TEM 画像 

D. DNA Tripod (Streptavidin/抗体との反応後)の TEM 画像。矢印は抗 CD-9 抗体と思わ

れる物質を表す。 

  

本系では、抗体表面の Lysin 残基をランダムに標識したため、空間配置(抗体の向きや

固定点)はバラバラであり、エクソソームへの親和性が Tripod1 分子毎に違う可能性がある。

より厳密な位置特異性を持った抗体導入の手法としてはビオチン・リガーゼ発現システム

などが有効と考えられる(Fairhead and Howarth, 2015)。本システムの具体的な製品とし

ては Avidity社の Avi-Tag システムなどが挙げられるが、ここでは抗体を発現する遺伝子ベ

クターの特定の位置に Inverse PCR などによりあらかじめ特異的な 15 残基のぺプチド

(Avi-Tag)を導入することができる。その後 Avi-Tag が融合した抗体に対してビオチン・リ

ガーゼを作用させることでこのペプチド上のリジン上にビオチンを導入する事が可能とな

る。このシステムを利用し抗体の Fc 部位の根元に選択的にビオチンを導入すれば、それ以

後ステップに関して、抗体によるエクソソームの捕捉挙動などより厳密な検討、議論が行

えるようになると考えられる。 
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Figure 3-3-1-(2). ビオチン・リガーゼによるビオチンの位置特異的導入手法 

Methods Mol Biol 1266, 171-184 (2015)より抜粋、改編 
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３－３－２．捕捉抗体種の選定 

 

抗 CD-63 抗体、抗 EpCAM 抗体を導入した DNA Tripod のアガロースゲル電気泳動解

析を行ったところ両抗体ともに抗体導入反応後に抗 CD-9 抗体導入時と同様の位置にバン

ドがわずかに観察されるが、主要なバンドはさらに遅い泳動位置に観察される(Fig 3-3-2 A)。   

抗 EpCAM 抗体を導入した DNA Tripod に関して TEM 観察を行ったところ DNA 

Tripod 同士が結合した二量体が観察された。本二量体の詳細を観察してみると抗体導入部

分を起点として DNA Tripodが会合しているように見られ(Fig 3－3－2 B)、抗 CD-63抗体、

抗 EpCAM 抗体自身の凝集性によるところが大きいと推察される。抗体自身が DNA Tripod

に添加される前から凝集体を形成しているのか、添加後に凝集体を形成するのかは明確に

はされていないが、前者の要因である場合は抗体液をあらかじめ超音波処理することや溶

液の pH の調製により解決できる可能性が考えられる。また抗 CD-63 抗体に関しては異な

るメーカーの抗体を使用すると凝集が生じないことがわかっている。同じ抗 CD-63 抗体で

もFc鎖のアイソタイプやFab部分のアミノ酸配列の違いによってこのような挙動の違いは

生じると考えられる。 
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Figure 3-3-2. 抗 CD-63 抗体、抗 CD-9 抗体、抗 EpCAM 抗体の特性 

A. 各種抗体(抗 CD-63 抗体、抗 CD-9 抗体、抗 EpCAM 抗体)導入時の DNA Tripod のアガ

ロースゲル電気泳動分析結果。1 レーンは Streptavidin 導入反応後の DNA Tripod、2

レーンはさらに抗 CD-63 抗体との結合反応、3 レーンは抗 CD-9 抗体との結合反応、4

レーンは抗 EpCAM 抗体との結合反応を行ったサンプル。Streptavidin を標識している

Alex647 でのイメージング。 

B. 抗 EpCAM 抗体結合後の DNA Tripod における 2 量体の TEM 像。倍率 200,000 倍 
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４．DNA Tripod によるエクソソーム捕捉 

 

これまでの検討によりエクソソームを捕捉するための DNA Origami 構造体の構築と

その構造体上への抗 CD-9 抗体導入手法が確立されたため、この DNA Tripod/ 抗 CD-9 抗

体を使用してエクソソームの捕捉挙動に関する詳細な検討を実施した。エクソソームサン

プルは血液などの検体から採取することも可能であるが得られるエクソソームの性質と捕

捉挙動に対するばらつきを最小限に抑えるため本研究においては培養細胞の上清から採取

したエクソソームサンプルを使用する。以下に実験手法を述べる。 

 

４－１．実験手法 

エクソソームサンプルの調製（フィルター法） 

試薬 

・ DMEM/F-12 ＋ GlutaMAX：Thermo Fischer Scientific 社製 型番 10565 

・ FBS ： GE ヘルスケア社製 Characterized Fetal Bovine Serum,  型番 SH30071 

・ 抗生剤：和光純薬工業社製 ペニシリン-ストレプトマイシン-アムホテリシン 

B 懸濁液 (×100) 型番 161-23181 

・ 血清入り培地の調製： DMEM/F12 + GlutaMAX に対して 5% v/v %の FBS 添加。抗生

剤としてペニシリン-ストレプトマイシン-アムホテリシン B 懸濁液を 1x濃度で添加し

て血清入り細胞培養用の培地を調製した。 

・ 無血清培地の調製：上記血清入り培地の調製において FBS を添加しない組成を無血清

培地として使用した。 

 

 

装置 

・フラスコ： Nunc 社製  型番 159910  

・限外ろ過フィルター： ミリポア社製 アミコンウルトラ -15（NMWL:100K） 

型番 UFC910024  

・インキュベータ：ヤマト科学社製 IP400（5% CO2, 37℃）  

・遠心分離機： ベックマンコールター社製  Allegra X-15R  

・充填容器(凍結保存チューブ) SARSTEDT 社製 型番 72.730.100S  

 

方法 

エクソソームサンプルの調製手順：凍結保存の結腸癌株化細胞 HT-29 を融解させ 5% FBS

入りの上記培地での起眠を行った。培養初日においては 10cm ディッシュ一枚を使用して起

眠を行い、一日ごとに継代を行い3日目に10cmディッシュ15枚分まで細胞を増殖させた。

その状態のまま 4 日間培養を行い、10cm ディッシュ 30 枚分に継代を行った。この時点か
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らさらに 3 日間培養を行い、細胞がコンフルエントになった状態で培養上清を廃棄し、PBS

で細胞の洗浄を行った。血清中に含まれる BSA 由来の小胞を除去するためにここに無血清

培地を添加してさらに 3 日間 HT-29 の培養を実施した。その後 30 枚分のディッシュから

培養上清を回収し、0.2 um シリンジろ過フィルターによるろ過を実施することで死細胞や

大粒子径の小胞を系中から除去した。その後この上清を限外ろ過フィルターに通過させ 100

倍に濃縮を行った。このサンプルをエクソソームサンプル(100x)として実験に使用した。 

 

磁性粒子によるエクソソームの捕捉実験と CLEIA 法による定量実験 

試薬 

・抗体結合粒子 : JSR 社製 ExoCapTM CD9 Kit for Serum Plasm (0.1%, 1mg/ml) 

・Washing/Dilution Buffer : JSR 社 ExoCap に付属の buffer 使用   

・ALP 抗体希釈液 : 50mM MES (pH6.8), 100mM NaCl, 0.1% Proclin95, 0.03mM 塩化 

亜鉛, 1mM塩化マグネシウム,  1%BSA, 0.003%Alikaline Phosphatase Mutein, 

recombinant (130410)        

・発色基質 : 富士レビオ社製 クラスⅢシリーズ ルミパルス基質液 50mL Serial 

型番 01186  

・洗浄液 :  TBS / 0.01% TritonX-100 

・ALP 抗体希釈液 50mM MES (pH6.8), 100mM NaCl, 0.1% Proclin95, 0.03mM 

 

装置  

・ルミノメーター プロメガ社製 GloMax  

・インキュベータ TAITEC 社製 アルミブロック恒温槽 CTU-Mini  

・96 ウェルプレート コーニング社  型番 23711007    

    

方法 

抗 CD-9 抗体が結合したエクソソーム捕捉用の磁性粒子キット(JSR ライフサイエンス社製 

ExoCapTM CD9 Kit for Serum Plasm, 0.5wt/%)を付属の dilution buffer で 0.1wt%まで希

釈した。本磁性粒子液 100ul に対して 1x エクソソームサンプル(上記) 100uL を混合し室

温でインキュベーションを開始した。この際、20, 60, 120, 180, 240, 300 分のインキュベー

ション時間に対してそれぞれ N=3 でサンプルを調製した。規定のインキュベーション時間

後に本磁性粒子を集磁し、専用の洗浄 buffer を用いて 8 回洗浄を行った。この後で ALP(ア

ルカリフォスフォターゼ)標識の抗 CD81 抗体を添加し室温で 20 分間インキュベーション

を行った。ここで再度集磁を行い洗浄後、発色基質を添加し 5 分後に発光強度を測定した。 
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DNA Tripod でのエクソソーム捕捉、解析 

抗体まで導入反応を行ったであるDNA Tripod分散液(濃度が2～3nM) 12uLに対して100x 

のエクソソームサンプル3uLを添加して室温で24時間インキュベーションを行いエクソソ

ームサンプルの捕捉を行った。本反応の終了後、反応混合物は直接アガロースゲル電気泳

動解析、及び透過型電子顕微鏡による観察を 3－2 章に基づく方法で行った。なおアガロー

スゲルにおける実験においてはエクソソームを捕捉した DNA Tripod 液 15uL に対して

Loading dye を 5uL 加える比率を標準的な条件として採用している。 

 

不活化エクソソームの調製/DNA Tripod との反応 

100xのエクソソームサンプル 3 uL に対して 250nM の抗 CD-9 抗体溶液を 2uL 添加して

室温で 24 時間インキュベーションしたものを不活化エクソソームサンプルとして用いた。

抗体まで導入反応を行った濃度が 2～3nM であるDNA Tripod含有液 12uLに対して本不

活化エクソソームサンプル5uLを添加して室温で24時間インキュベーションを行い同様に

アガロースゲル電気泳動による解析を実施した。 

       

DNA Tripod(100°-100°-100°) 

Strand Diagram とシークエンス情報を次ページに示す 
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◆DNA Tripod (100°‐100°‐100°)の Strand Diagram 
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開始地点 終了地点 シークエンス シークエンス数 備考

1[84] 13[73] TTAGAATTAATAACATCACGCGAAAGGAACGTGCTCATCCTCGCGT 46 DNA Tripod 主要部分

0[54] 2[45] CTGGCATTGCTTTCGTGCTCGTCATAAGTTACCTGTCC 38

3[102] 13[94] CTAACTTCTTTGATTAGCAGAGCGTGGCAGCGAAG 35

3[144] 11[129] GCCTAAAAGAGTCTGTCACAGGAAGAATACCAAGTTCATATA 42

2[44] 6[52] ACTAAAATCCCTTATAATGAGAGACGCCAGGCTGC 35

2[51] 15[45] AGAGCAGCCAAGCGCAGGTTTCTGCGTAATCATGGTCAGAGC 42

2[72] 1[83] GTGCCCGTAAAACAGAACAGAGCATTCCTCG 31

2[93] 12[101] CACAATTGCGAACCTACTCAAGTTTGAGTAATTCA 35

2[107] 6[115] AGAGAACCCTTCTGACCATACCGAGCCTGCATTGG 35

2[114] 15[108] CATTAACGTCTCTGAATATTTTGCCTTTGCCCGAACGTAGGA 42

2[135] 15[129] TCGTAACAGTCCTGATTACCAGAATTCGACAACTCGTAATTA 42

5[25] 7[31] GTGGTTCCGATCCACGCAGAG 21

5[60] 0[55] AAAAGTTTGGTGGCGAGCTAGGGCG 25

5[123] 10[115] AGCTGGATTAAATATCCCAAATTAACCGTTGGGCCGATTCCG 42

4[41] 0[35] CAAGCGGAATCGGCATTAAAGGACGGGGCGGTCAC 35

4[83] 2[94] CAGCTGAAGAAGGGAATAAGGAATTGCCTGAGTAGAAGAACTGTCA 46

7[32] 12[38] GCGAACCTGTTCCACACAACATACTAGCTGTCGGTCATCTGT 42

7[74] 12[80] AGTACATTAAGGGTGCCTAATGAGGAGGATCCGCGTCCAATG 42

7[81] 15[66] CGGAAATTATTTGCACTTGTTCTTCCCGGGTACCGAGCAAGC 42

7[91] 7[80] GAGGCGGGGAATTGAGGAAAGCTAACTCGAGA 32

7[109] 3[101] ACCACGAACCACCAGCAAGAGATATTCACCACAAA 35

6[51] 9[59] CCGAAGCATAAAGTGTATCGAATTCCAG 28

6[114] 12[122] CAACTAACAACTAATAGTTAAATCGGAACAAAAAT 35

8[65] 5[59] CAGTTCTTTTTCACCGCCTGGCCCATCA 28

9[60] 10[66] CACATCATAACTTGTAGAACGTCAATAA 28

9[130] 5[122] ACCGTTTGGACACGCTGCATCGCCATTAAAATGAA 35

11[88] 4[84] AGAGACCAGTACATTCTGGCCAACGAAGATAAAACAAA 38

11[130] 7[136] CAGTCTGAAAGTAAGAATACGTGGCCTAAAAAGAG 35

10[37] 2[52] CCCGGCGCGTACTATGGAGTGTAGAAAGCCGGCGAACGAACA 42

10[58] 2[73] TGCGACGAGCACGTATAGCGGGCGAAAGGAAGGGAAGATTGA 42

10[65] 7[73] CGGCGGTGCCTTGTTCCGAATAGCCCGAGATTTGCCCTCACC 42

10[100] 2[115] CGCGGAGCTAAACAGGATAGCAATTCGGCCTTGCTGGTTTTA 42

10[114] 7[108] TTTCTGATTGTTACATTTAACAATCATTATCAATGGAATAAC 42

10[121] 2[136] CGGTAAAGGGATTTTAGCATCACGAGAACAATATTACCTCAA 42

13[74] 11[87] GGTGCGCCTTTAGTGATCTCCGGCATAA 28

13[95] 7[90] GGTGAATTACCTTTTTTGTGAGCCCATATCAGCGAGGT 38

12[37] 12[49] TTATAATGGGTAAAGGTTTCTTGATTACTAG 31

12[48] 4[42] AAAAAGCACCGGGGTGTCACTTATTGGGGTTGCAG 35

12[79] 8[66] GAAACATAAACACCGGAGCGTGCCGCAT 28

12[100] 2[108] TTTAAAGTTAAACGATGTTTCGTCTCAGGTTTGGC 35

12[121] 9[129] TAACCGTTCCGGACAAAATCGCGCACATCAAGAAAACAAGAA 42

15[46] 10[38] CGGCTTTCCAGTCGGGAGTTTGCGGCGCGCCATGCCGGACAT 42

15[67] 10[59] CTGTTGCGTTGCGCTCAGTGGTTTACGATCCGCGGTGCAACG 42

15[88] 15[87] TTATCTAAAATATCTTTTATTAATTTTAACTCACAGTTTGGG 42

15[109] 10[101] GCAATCAACAGTTGAAATCAGTATGGGTTAGTAGATTTTCGT 42

15[130] 10[122] GAGCAATATCTGGTCAGACAGTGCTTATACTAGATGAAAACG 42

19[53] 20[45] AAGGGAACGAGGCGCAGACGGTGTATTA 28

19[84] 28[73] ATTCTGCGAATTAGCAAAAGCTCCTTTTACAGTTGCAAC 39

19[116] 26[108] TAGCGTCACCGAGTTAACCGTGGTGAAGGGATCTGCCACAAC 42

18[44] 29[52] CTTAACTCCAACAGGTCCAAAAAGACAG 28

18[65] 20[73] AGAGAGAGTACCTTTAACAGA 21

21[102] 28[94] TAAACAGGCAAGGCAAAGAACGAGACAG 28

21[144] 29[129] TACCAATTCTACTAATATGGTCAAGAGCCGCCACGGTTCCAG 42

20[44] 24[52] AGAATAAATCAAAAATCGTCCAATAGCGAGAATAC 35

20[65] 24[73] CGGTACCCTGACTATTAAAAATGTAAGTTTTTACC 35

20[72] 19[83] AGCGCTTACGCCAGCTGAGGGTAGATTCCCA 31

20[93] 30[101] AAAGGGGATGGGCGATCTACGTAACCGTGCATAGC 35

20[107] 24[115] AGTACCATCAATATGATGCAAACACGGTTGATAAA 35

20[114] 33[108] ATGTAAGTTGGGCTGCGGTTTGAGGGTCACGTTGGTGTCTGG 42

20[135] 33[129] CCCTTTCCCACAAAGCGATCGGCCCGGATTGACCGTAATTCA 42

23[25] 25[31] AGAAAACGAGATAAATAGACG 21

23[60] 19[52] CTTATTGCATAGGATTAGGTCATTTTTGCGGCTGG 35

23[123] 19[115] AACTTTTAAATACCAAACATTAACATCCAATCCAT 35

22[41] 18[35] AATCGTCAATGACCGGAAGCCGGAAGCAAGAGCTT 35

22[97] 23[97] CGGTAATCGTAAGGTAATAGTTATGAGAAAGGCCGGAGACAG 42

25[32] 30[38] ACGTACGAGGTTAATAAAACGAACCATTATAAGGCTTGGCCG 42

25[60] 18[66] TTTTCAAGAGAGGCGCAGCTTTGATTTCATTCCATATAGATA 42

24[51] 30[60] ATAACAACATTATTACAATGCGATACCAGAAAGG 34

24[72] 30[80] ACAAGATTCATCAGTTGTTAATCAGGCTTGACGCA 35

24[90] 27[73] AACGCATTTAGGAAGCCAGAGGCCTCTTCGCTATGTAAA 39

24[114] 30[122] TCATCCTGTAGCCAGCTTGGGATAGGGACGAACTT 35

26[65] 23[59] TCAGCAAAAGTTAGACTGGATAGCAGGT 28

26[86] 24[91] CGGGGAACTAGCATGTCCAATAGG 24

26[107] 21[101] TGTTGTACCCAGAGAATCGATGAATCAAATCAATGTGTAGCA 42

27[74] 25[59] TTGTTGTGAATTACCTTGGTAGAATTCAACTAATGCAGGGCT 42

27[129] 23[122] CAGTCCATTCGAAAAGCCCCTGAGAGTCTGGAATTC 36

29[39] 18[45] TGAACGGTCACTAAAGTACGGTGTATGG 28

29[53] 33[45] ACCTAATCTTGAGAAACTTTAAGAACTGGCTTAAC 35

29[88] 20[94] AAGGATTCAAAAGGGGTTTTTAAGCAATAAAGCCTCAGAGGT 42

29[102] 20[115] GCAGCGAAAGTAGATTTAGTTTGAAAATCATAGCTAAATCGGTTGTGCA 49

29[130] 25[136] GGTTCATATACGTTCTAGCTGATAGTCATTGCCAA 35

28[72] 29[87] GGCTGAGGAAGTTAACCGATATATCGGAACGGCGA 35

28[93] 26[87] CATTCGGTCGCACGGAAAAAGAGAGATGGTTGGTG 35

28[121] 20[136] GATATACATTTCGCAAAGTAGTAGAACATTATGACCCTAGAA 42

30[37] 30[49] GGCCTCCATGTTACTTAGCCGGACTTCGCAC 31

30[48] 22[42] TCAATCCCCCTGACGACAAGACCAAAATACTGCGG 35

30[59] 20[66] CGCTTAAAGACTTTTTCATACAGAGTAGGCTGAAAG 36

30[79] 26[66] GAAACCGGGGTCATTGCCGAGTAGACCT 28

30[100] 20[108] TCTCTGAGGCTTGCAGGCTCAGCAAGGCGATCCTG 35

30[121] 27[128] TCTAGGCCGCTTGAACGGATAACCTTTGTGAGAGATAGCGA 41

33[46] 29[38] GGAACGCCAAAAGGAATATAAAAAACCGGATCAGA 35

33[91] 33[90] AAAATAATTCGCGTAGATGGGCGCATATTTCAACTAGCATCA 42

33[109] 29[101] CCTGCTCATTTTTTAACAATCATATGGGAAGTGCT 35

33[130] 28[122] TCACATTAAATTTTTGTTAATCAGCCATTCAGGTAACGGCGG 42

37[53] 38[45] CGTATATTGAGAATCGCAATAAGAAATA 28

37[84] 36[76] TATAAAACGTCACCGACTTGAT 22

37[116] 44[108] GTTAGACTACAATTTATTCACGTTGAAAATCCGTCGAGATTT 42

36[44] 44[52] GAAGCTATCTTACCGAAGAGCGCTGAATATAAGAC 35

36[65] 38[73] AGTTTAAGAAAAGTAAGGAAC 21

36[75] 49[83] AGCCGATAAAGGTTATATGTGAACGCGAGCTTAG 34

39[102] 48[91] GCAAGGTGAATTATCACGAAACGCGCTTAGGCGCTGAGAAAAGGC 45

39[144] 47[129] ACGTTGAGGGAGGGAAGCAATAGAGAATTTTCTGTAAGCAGC 42

38[44] 42[52] TCAAGGGAAGCGCATTACCAATCCAACGCTACCTC 35

38[65] 42[73] GAGGAATTAACTGAACATAAACAGAGAGCCTAACG 35

38[72] 37[83] AAAGGTAACACTGAGTTATATAACGGCAACA 31

38[83] 38[94] CATAGCTCAGAGCCATTTGGGAATTAGATCGG 32

38[93] 48[101] CATCAGTACACAAGCCCATGCGGATAAGTGCTCCA 35

38[107] 42[115] CGCTCATAATCAAAATCGAACCACGCCTTGAATAC 35

38[114] 51[108] ACTTAGCATTCACCCTCAGGGTTGATTAGCGGGGTTTTAGTG 42

38[135] 51[129] CAACATAGTTAACCGCCCGGAATACTCCTCAAGAGAAGTGCC 42

41[25] 43[31] GAGAATAACATTTTTGTAATT 21

41[60] 37[52] GGAGGTAATTGCCCTTTTACCAGAAGGAAACCAAA 35

41[123] 37[115] GAATTTAGCGACCATTATTGACGGAAATTATATAA 35

40[41] 36[35] AAACGATTAAAAACGAGAGATAGCAATAACGCAAT 35

40[97] 41[97] CCAGCATTGACAGTTACAAAACCCCCCCTTATTAGCGTTTGC 42

43[32] 48[38] TTATTGAAGCCGTAGGAATCATTAGCACTCACCTGAACCGGA 42

43[60] 36[66] GCGTCTGTCCAAGTACCGATGCAAAGAAAATACATACAACAA 42

43[130] 41[122] AAACAGAGCCGCCACCAACCG 21

42[51] 48[59] CCGCAATAGCAAGCAAAACGGGTACCCATCCCAAG 35

42[72] 48[70] CGATAGAAGGCTTATCCTCTTTCCGTAGAAAGGAGCCTTTCAGCG 45

42[90] 45[73] AACGGTATTCTAAGAATTTGCACCCATGTACCGTACGAG 39

42[114] 49[125] AGGGTATAAACAGTTAAGATTAGGATATAAGAATTTTTCAAAATC 45

44[51] 51[45] GACATAATATTTAAACCAAGTACCCCGC 28

44[107] 39[101] TCAACGATTGCACCAGAGCCGCCGCATCTTTGTTTTCAGCCA 42

45[74] 43[59] CATTTATCATTCCAAGATCAGATAGGCGTTTTAGCGAAACGA 42

47[39] 36[45] AGTCATATTTACGCAGTATGTTAGCGAG 28

47[102] 38[115] ACAACCTCCGAAAGACACCACGGATCATTAAAAATCACCAGTAGCTCAG 49

47[130] 42[136] CCTGTTTGCCCCAGAGCCACCACCCCACCCTTAAATCCCGTC 42

46[121] 38[136] GAGTATTTTGTCACAATGTAAATACCATTAGCAAGGCCGAAT 42

49[84] 38[84] ATTAAGATTGGGTTTCGTCACTTTCGGT 28

49[126] 43[129] ATTGGGATTTTGCTGAATTGCGAATAATTATAGCCACCCTCAAAAC 46

48[37] 48[49] GATCGCTCAACAGTAGGGCTTACCGAAACAA 31

48[48] 40[42] AGTACAAAAGAAAAGACAATATCTTACCAAATAAG 35

48[58] 38[66] CGCAATCGCAAGACAAAAAATGCTGACAAAAGTCA 35

48[69] 41[59] ATTATACTAATTTAAAGTAATTCTTTCCCCATATTATTTATCGACG 46

48[90] 42[91] TCCAAAACCAATCAAATAGGACAGGAGGTTGAGGCAAGTTTT 42

48[100] 38[108] AAAAAGAGTCAATAGTGCTTTTTAACGCCTGGTAG 35

◆DNA Tripod(100°-100°-100°)に使用する Staple Strands のシークエンス情報-1 
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50[104] 51[104] GCTCAGTACCAGAATCGGCTGGGGGTCAGTGCCTTGAGTAAC 42

51[46] 47[38] GCCACTTGCGGGAGGTTTCCTGAAAACAACAAGCC 35

51[109] 47[101] CCCAGTGTACTGGTAATAGGTCAGGGGATAGAACT 35

51[130] 46[122] CCCCATGGCTTTTGATGTATTCACGAGCCACCCACAGAGTCT 42

0[166] 3[156] TAATCAGTGAGGCCACCGAGATTGCAACAG 30 connector 付近

2[163] 5[156] ATGGAAATACCTACATTAATATTTTTG 27

4[163] 3[143] GTCTTTAATGCGCGAACTGATAGCCACAGACTTGACGCGCCA 42

7[137] 12[143] CCACCTCAATCCGTCAATAGATAACAAACAAGGAGCGGGAAA 42

6[163] 10[143] CTTGCTGAACCTCAAATATCAAACGCAGCAAATATAATACCTTTTTTGC 49

8[166] 7[156] CAGATGATGGCAATTCATCAATGAAAAATC 30

10[142] 1[159] TTTCGGTACGCCAGAATCCTGAG 23

10[160] 11[153] ACGGATTCGCCTGAACATCGG 21

12[142] 13[156] CAAAGAGGCGAATTATTCAT 20

12[163] 9[159] GAGCAAAAGAAGATGATAATTATCATCATA 30

14[160] 15[153] AGTATTAGACTTTATACATTT 21

18[166] 21[156] GCGAGCTGAAAAGGTGGCATTTTTGCGGGA 30

20[163] 23[156] TTCAACGCAAGGATAAAGCCGGAGAGG 27

22[163] 21[143] TGAGAGATCTACAAAGGCTATCAGAATTAATAATTTTTGTAA 42

25[137] 30[143] AAAAAATTCGACATTAAATGTGAGCAAACGGTCAGGAACCCG 42

24[163] 28[143] ATTGTAAACGTTAATATTTTGTTACAGGAAGAACCAGGGTCACGAAGAG 49

26[166] 25[156] GCACCGCTTCTGGTGCCGGAATTGTATAAG 30

28[142] 19[159] GTGTAACCTGTTTAGCTATATTT 23

28[160] 29[153] AGTGCCAAGCTTTCCGTTGTA 21

30[142] 31[156] GAATCACCGGAAACAATCGG 20

30[163] 27[160] GCGCCATGTTTACCAGTGATCGCACTCCAGC 31

32[160] 33[153] ATTCTCCGTGGGAACGAGTAA 21

36[166] 39[156] AAAGGGCGACATTCAACCGATCACCAATGA 30

38[163] 41[156] GCAGCACCGTAATCAGTCCTCCCTCAG 27

40[163] 39[143] TCAGAACCGCCACCCTCAGAGCCAGGAACCGAGCGACAGGAA 42

42[135] 48[143] ATATGCCTATTTCGGAAGCTGAGAGGTGTATACTA 35

42[163] 46[143] CTCTGAATTTACCGTTCCAGTAAGTCATTAACCCTCAGAGCGTAAAGTA 49

44[166] 43[156] CGCCACCCTCAGAACCGCCAAGCCAGAATG 30

46[142] 37[159] AATAAATTCATATGGTTTACCAG 23

46[160] 47[153] TCTTTCCAGACGTTCGATCTA 21

48[142] 49[156] AAGAAACAACTTTCAACAGT 20

48[163] 45[159] GAGAATAGAAAGGAACACACCGTACTCAGG 30

50[160] 51[153] GAAAGTATTAAGAGCCTATTA 21

7[24] 38[4] GGGGTGGTTTGCCCCAGCAGGCGTAGCAGCCTTTAGAGTTAAGCCCATTTTT 52 Vertex bundle1

25[24] 2[3] ACCATTCATTGAATCCCCCTCAAAAAATCCTGTTTCGTCAAAGGGCGTTTTT 53

43[24] 20[4] CTACTTAACGTCAAAAATGAAAAATGCTTTAAACATATCGCGTTTTATTTTT 52

7[4] 41[24] TTTTTAATCGGCCAACGTGCTGCGGCTTAGGCAGAGGCAAGAATTCAGA 49 Vertex bundle2

25[4] 5[24] TTTTTTCATAACCCTCGTCAACGTAAAAATCGTTAACGACTCCAAGATG 49

43[4] 23[24] TTTTTCTATTTTGCACCAGAACGCGCGACCAACTTTGACTTCAAAGTTC 49

17[133] 16[133] TGGTCTGGTCAGCAAAGCCGCACAGGCG 28 Strut部分

16[167] 17[167] CATAAAAAAATCCCGTAAAAAGCAACCGCAAGAATGCCAACG 42

16[188] 17[188] TTGGGCGGTTGTGTACATCGAGCAGCACCGTCGGTGGTGCCA 42

16[209] 17[209] CTGCTCATTTGCCGCCAGCAGTCCCACGCAACCAGCTTACGG 42

16[229] 17[229] AGCGGATCAAACTTAAATTTCTGGAGGTGTCCAGCATCAG 40

35[133] 34[133] TTCCATTAAACGGGCCATCGCCCACGCA 28

34[167] 35[167] TTGCGCCGACAATGACAACAATAAAATACGTAATGCCACTAC 42

34[188] 35[188] TAAACAGCTTGATACCGATAGGAAGGCACCAACCTAAAACGA 42

34[209] 35[209] TTGCTTTCGAGGTGAATTTCTAAGAGGCAAAAGAATACACTA 42

34[229] 35[229] AATTGTATCGGTTTATCAGCAAACACTCATCTTTGACCCC 40

53[133] 52[133] AAAACTTTTTCAAAAAACATAGCGATAG 28

52[167] 53[167] ATTTTCCCTTAGAATCCTTGATATATTTTAGTTAATTTCATC 42

52[188] 53[188] GTAAATCGTCGCTATTAATTATTCTGACCTAAATTTAATGGT 42

52[209] 53[209] TGAGTGAATAACCTTGCTTCTTTGAAATACCGACCGTGTGAT 42

52[229] 53[229] AGTACATAAATCAATATATGAAATAAGGCGTTAAATAAGA 40

1[7] 2[31] TTTTTCCGCGCTTAATGCGCCGTAACCATCAATTTAGAGCTTAACG 46 Vertex polyT strands

0[34] 12[9] GCTGCGCGCTACAGTTACACTCGGCTGGGTATCATATGCGTTATACAAATTTTT 54

3[3] 0[7] TTTTTAAAAACCGTCTACCACACCCGTTTTT 32

2[30] 14[11] TGGGCATCAGTGTGCACGTTTTCATTCCTGTGTGAAATTGTTATTTTT 48

9[7] 7[23] TTTTTCAGAATGCGGCGGGCCTCTGTGGCGC 31

13[9] 10[11] TTTTTTCACTGTTGCCCTGGGTGTGTTCAGCTTTTT 36

15[11] 6[4] TTTTTTCCGCTCACAATCGTGCCAGCTGCATTAATGTTTTT 41

19[8] 20[32] TTTTTCTCAACATGTTTTAAAGAATATAAAGCGAACCAGACCCGA 44

18[34] 30[9] AATTGCTTATGCAAATCATAACGACCTGGCGGTTGCGGTATGAGCCGGGTTTTT 54

21[4] 18[8] TTTTTATTCGAGCTTCAATGCTGTAGTTTTT 30

20[31] 32[11] AAGAAAGAGGAATTCATTGTGAATACCAGTCAGGACGTTGGGAATTTTT 49

27[7] 25[23] TTTTTCAAAGCTGCTCATTCAACCCAAATTT 31

31[9] 28[11] TTTTTTGTGTCGAAATCCGGGGAACCGAACTTTTTT 36

33[11] 24[4] TTTTTGAAAAATCTACGCATAGTAAGAGCAACACTATTTTT 41

37[7] 38[31] TTTTTTGGCATGATTAAGACTGAATACCAGAAACAATGAAATAACC 46

36[34] 48[9] AATAACGCCTTATTAACAACGAAGCCAATTGTATCATCGCCTGATAAATTTTTT 54

39[4] 36[7] TTTTTATAATAAGAGCACAAAAGAACTTTTT 31

38[30] 50[11] CACATTTTCGTGTTCAGGATAAGTTCGAGAACAAGCAAGCCGTTTTTT 48

45[7] 43[23] TTTTTCTGTTTATCAACAATACTAATGCCAG 31

49[9] 46[11] TTTTTTTCTTACCAGTATACCAACATGTAATTTTTT 36

51[11] 42[4] TTTTTTTTTATTTTCATCTTAAATCAAGATTAGTTGTTTTT 41

◆DNA Tripod(100°-100°-100°)に使用する Staple Strands のシークエンス情報-2 
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４－２．結果と考察 

４－２－１．エクソソームサンプルの特性 

 

  4-1 章に記述した手法により HT-29 細胞の培養上清からフィルター法により調製した

エクソソームサンプル液についてはCLEIA法(Chemiluminescent Enzyme Immunoassay, 

化学発光・酵素免疫測定法)により毎回サンプルを調製するごとに抗 CD-9 抗体に対する反

応性を測定した。培養上清の 100 倍濃縮により得られた上記エクソソームサンプル(100x

サンプル)を 1x に希釈して市販のエクソソームキャプチャービーズ(JSR ライフサイエンス

社製の ExoCapTM CD9 Kit for Serum Plasm, 0.5wt/%)を用いてエクソソームを捕捉した。

抗 CD-9 抗体が結合した磁性ビーズと本エクソソームサンプルを混合、反応後、ALP(アル

カリフォスフォターゼ)蛍光標識した抗 CD-81 抗体を添加し発光強度の定量を行った。ここ

での反応時間は 20 分、1 時間、2 時間、3 時間、4 時間、5 時間としてそれぞれの時間での

発光強度測定を行ったところ、反応時間 3 時間でほぼ発光強度が飽和する結果となった(Fig 

4-2-1 A)。このことから反応時間 3 時間で抗 CD-9 抗体結合ビーズとエクソソームの反応が

平衡状態に達したことが示唆される。そこで反応時間 3 時間の条件において希釈した 10x, 

1x, 0.1x, 0.01x, 0.001x エクソソームサンプルに関して同様に抗 CD-9 抗体結合磁性粒子と

の反応を実施したところ、本濃度範囲において明確な希釈直線性を示す結果となった(Fig 

4-2-1 B)。そこで初回に調製したエクソソームの 1x希釈サンプルの発光強度を基準値の 100

の値に設定し、以後数回に分けて調整したエクソソームサンプルに関する同様の測定を行

ったところその値は 95～105 の間に収まり各サンプルに関して大きな反応性差異は見られ

なかった。このことから各回に調製されるエクソソーム表面に表出する CD-9 抗原量はエク

ソソームサンプルの調製ごとに大きくばらつくことはなく、安定した表出量であることが

明らかになった。そのため以後の実験においては調製されたエクソソームサンプルについ

て特別な規格化は行わずそのまま実験に使用した。 
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Figure 4-2-1. エクソソームサンプルと抗 CD-9 抗体結合粒子との反応挙動 

A. 抗 CD-9 抗体結合ビーズと HT-29 培養上清から調製した 1x エクソソームサンプルの

ELISA 反応曲線 

B. 10x, 1x, 0.1x, 0.01x, 0.001x のエクソソームサンプルと抗 CD-9 抗体結合磁性粒子との

反応曲線 
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４－２－２．エクソソームサンプルの粒子径 

 

得られたエクソソームサンプルの透過型電子顕微鏡 (TEM)による観察を行った(Fig 

4-2-2-(1))。調製した 100x のエクソソームサンプルを直接 Cu グリッドの上に添加し TEM

観察を行ったところ、エクソソームと見られる無数の円形物質が観察された。最少の粒子

径では 10nm 程度、最大の粒子径では 180nm 程度であり 20nm～50nm 程度の粒子が多く

観察される結果となっている。本エクソソームサンプルに関しての粒子径分布を確認する

ためにレーザー光を使用した光散乱型粒子径測定装置 NanoSight を用いてエクソソームサ

ンプルの粒子径分布の測定を実施した。しかしながら本測定においては最少の粒子径が

50nm 程度、最大の粒子径は 300nm 程度の値を示し TEM 像との一致が見られない結果と

なっている(Fig 4-2-2-(2))。この原因としては溶液中におけるエクソソーム同士の凝集が考

えられる。分散剤の添加、濃度の最適化などエクソソーム粒子径測定における詳細な条件

検討により正確な粒子径分布が得られる可能性もあるが、TEM 測定からのエクソソーム粒

子径のランダムサンプリングによる分布算出の方が実際のエクソソームの粒径分布を把握

する上でより確実な手法と考えられ、本研究では TEM データを採用した。 

 

       

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig. 4-2-2-(1)  

HT-29 培養上清より調製したエクソソームサンプルの TEM 像（倍率:100K） 
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Fig. 4-2-2-(2) 

レーザー光による光散乱型粒子径測定装置 NanoSight によるエクソソームサンプル(1x)の

粒子径分布測定結果 
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４－２－３．抗 CD-9 抗体/DNA Tripod によるエクソソーム捕捉 

 

抗 CD-9 抗体を導入した DNA Tripod を使用してのエクソソーム捕捉検討を実施した。

前記の方法に従い、抗 CD-9 抗体を DNA Tripod のビオチン化サイトに対して等量で加え、

結合反応を行った後で調製した 100xのエクソソームサンプルをDNA Tripodに対して過剰

量加え 24 時間室温でのインキュベーションを行った。その後直接反応混合物をアガロース

ゲル電気泳動にて分析を行い、Streptavidin を標識している Alex647 の蛍光によるバンド

イメージングを行った。この結果、ゲル上にはブロードなスミアが観察され DNA Tripod

とエクソソームの何らかの相互作用が生じたことが示唆された(Fig 4-2-3-(1))。 

この反応混合物を直接 TEM による分析を行ったところ系中のエクソソームが DNA 

Tripod の各辺の内面で挟むようにして捕捉されている様子が多数観察された (Fig 

4-2-3-(2),(3))このことからスミア部分がエクソソーム/DNA Tripod の結合体によるものと

推察された。ここでスミア部分がブロードに観察される理由としてはまず捕捉されるエク

ソソーム自体の大きさや性質が均一でないこと、さらには一つのエクソソームに対して複

数の DNA Tripod が結合していることもあり、それゆえバンドに由来する DNA Tripod の

泳動性にばらつきが生じるためと考察される。ここで DNA Tripod/抗 CD-9 抗体結合体に対

してエクソソームを添加した際に出現するスミア部分の強度の定量を行った。Fig 4-2-3-(1)

において赤枠強度 / (赤枠強度+青枠強度)として計算を行ったところ、スミア部分は全体の

80%に相当することが分かった。スミアが全て DNA Tripod / 抗 CD-9 抗体複合体とエクソ

ソームが結合したものと仮定すると系中に存在する DNA Tripod の内 80%がエクソソーム

と結合体を形成したと考えられる。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig 4-2-3-(1). DNA Tripod / 抗CD-9抗体複合体によるエクソソーム捕捉におけるアガロー

スゲル電気泳動結果。1 レーンは DNA Tripod / Streptavidin、2 レーンは DNA Tripod / 

Streptavidin/抗 CD-9 抗体、3 レーンは 2 レーンのサンプルに対してエクソソームサンプル

を加え 24 時間インキュベーションした条件。 
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Fig 4-2-3-(2). DNA Tripod / 抗 CD-9 抗体 複合体によるエクソソーム捕捉における TEM

画像結果。（倍率：120K） 
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Fig 4-2-3-(3). DNA Tripod / 抗 CD-9 抗体 複合体によるエクソソーム捕捉における

TEM 画像結果。（倍率：200K） 
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４－２－４．アイソタイプコントロール抗体を使用しての検討 

 

次に DNA Tripod によるエクソソームシステムの多角的な検証を実施した。抗 CD-9 抗

体はマウスに対して CD-9 抗原を免疫することにより採取されたものであるが、抗 CD-9 抗

体に対するアイソタイプはメーカー情報から Mouse IgG 2a タイプの抗体であることがわ

かっており、抗 CD-9 抗体と同様に DNA Tripod 上に導入しエクソソームサンプルの捕捉検

討を行った。ここで抗 Mouse IgG2a 抗体は抗 CD-9 抗体導入における条件と同様、DNA 

Tripod 上のビオチン化サイトに対して等量加え結合反応を行った。抗 CD-9 抗体検討時と

同じ条件のエクソソーム量を添加し、24 時間インキュベーションをした後で反応物のアガ

ロースゲル電気泳動による解析を行った(Fig 4-2-4-(1))。この結果、本条件においてもわず

かにスミアが観察され、抗 Mouse IgG 2a 抗体とエクソソームとの非特異吸着、もしくは

DNA Tripod自体とエクソソームの非特異吸着が示唆された。またここで抗CD-9抗体/DNA 

Tripodと同様に抗Mouse IgG2a抗体/DNA Tripodについてもスミアに関しての定量を行っ

たところ全 DNA Tripod に対する 25%に相当することが分かった。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 4-2-4-(1). DNA Tripod / アイソタイプコントロール抗体複合体によるエクソソーム

捕捉におけるアガロースゲル電気泳動結果。 

1 レーンは DNA Tripod / 抗 Mouse IgG2a 抗体、2 レーンはさらにエクソソームサンプル

を加えた 24時間インキュベーションした条件。赤枠がDNA Tripod /Streptavidin/抗Mouse 

IgG2a 抗体と エクソソームの複合体に由来するスミア、青枠が DNA Tripod /Streptavidin 

/抗 Mouse IgG2a 抗体に由来するバンド。Streptavidin に導入された Alex647 によるイメ

ージング。 
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ここで非特異吸着に関して DNA Origami と抗体でどちらの要因が大きいかを調べるた

め、DNA Tripod/Streptavidin 複合体によるエクソソーム捕捉の検討を行った。コントロー

ル条件としては DNA Tripod / Streptavidin / 抗 CD-9 抗体を使用し、DNA Tripod / 

Streptavidin 複合体へのエクソソームサンプル添加、24 時間インキュベーションを実施し

た。なおこの時 DNA Tripod / Streptavidin / 抗 CD-9 抗体の作製においては抗 CD-9 抗体

を DNA Tripod / Streptavidin の反応サイトに対して 2 等量加えている。本反応に関するア

ガロースゲル解析の結果を Figure 4-2-4-(2)に示す。 

DNA Tripod / Streptavidin /抗 CD-9抗体へのエクソソーム添加においては 4-2-3章同様

に明確なスミアが観察され DNA Tripod によるエクソソーム捕捉が示唆された(Fig. 

4-2-4-(2) 2 レーンと 4 レーン)。ここでスミアが 4-2-3 章に比べ少なくなっているのは、本

実験においては過剰量の抗 CD-9 抗体が系中に存在するためと考えられる(この現象につい

ては 4-2-6 章で詳細について記述する)。一方で DNA Tripod / Streptavidin へのエクソソー

ム添加においてスミアはほとんど出現しないことから DNA Tripod/Streptavidin 複合体自

体にはエクソソームを捕捉する性質はほとんどない事が明らかになった。 (Fig. 2-3-4-(2) 1

レーンと 3 レーン)。このことから DNA Tripod /抗 Mouse IgG 2a 抗体結合体に対してエク

ソソームを加えた際に生じるスミアは抗Mouse IgG2a抗体とエクソソームとの非特異吸着

に起因するものと推察される。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 4-2-4-(2). DNA Tripod /Streptavin と DNA Tripod/ Streptavidn / CD-9 それぞれに

関するエクソソームサンプルとの相互作用 

1 レーン:DNA Tripod / Streptavidin、2 レーン: DNA Tripod / Streptavidin / 抗 CD-9 抗体 

3 レーン: DNA Tripod / 抗 CD-9 抗体 ＋エクソソームサンプル 

4 レーン: DNA Tripod / Streptavidin / 抗 CD-9 抗体＋エクソソームサンプル 

Streptavidin を標識した Alex-647 によるイメージング 
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４－２－５．DNA Tripod により捕捉されるエクソソーム粒子径 

 

ここで DNA Tripod により捕捉されたエクソソームの粒子径分布の測定を行った。最

初に、HT-29 培養上清から 4-1 章に基づくフィルター法により調製したエクソソームサン

プルについて粒子径分布の測定を行った。TEM で観察される小胞体をランダムに 150 個選

び、その粒子径を測定しヒストグラムに表したところ 20～170nmmに至るまでかなりブロ

ードな分布を示すことが分かった(Fig 4-2-5 A)。ここで DNA Tripod により捕捉されたエク

ソソームの粒子径についても同様に測定を行った。本条件においては DNA Tripod により

捕捉された 60 個のサンプルを測定してヒストグラムにまとめた。結果として 40-50nm に

おける分布を最大値としながらおおよそ 30-60nmでの分布に粒子径が納まる結果となって

いる(Fig 4-2-5 B)。本システムでは設計上 40 nm 以下のエクソソームのみを捕捉できるシ

ステムとなっており、理想系からの解離はあるものの 60nm 以上のエクソソームは本系で

は排除されていることから、粒子径特異的なエクソソーム捕捉システムが現実に成り立つ

ことが示唆された。 
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Figure 4-2-5. TEM 画像から測定した各エクソソームサンプルの粒子径 

A. HT-29 培養上澄より調製したエクソソームサンプルの粒子径分。150 個のランダムサン

プルから測定。  

B. DNA Tripod / Streptavidin/抗CD-9抗体により捕捉したエクソソームサンプルの粒子径

分布。60 個のサンプル数からの測定。 
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４－２－６．不活化エクソソームを使用しての検討 

 

DNA Tripod による本エクソソーム捕捉システムにおける更なる検証の一環として不

活化エクソソームサンプルを用いての検討を実施した。4-1 章に基づく手法によりエクソソ

ームサンプルに対して過剰量の抗 CD-9 抗体を添加し 24 時間室温でインキュベーションを

行いエクソソーム表面の CD-9 抗原の反応活性を失活させる（以後不活化エクソソームとす

る）。この不活化エクソソームを同様に DNA Tripod / 抗 CD-9 抗体結合体に添加し室温、

24 時間インキュベーション後にアガロースゲルによる分析を行った(Fig 4-2-6)。本反応に

おいては通常のエクソソーム添加時に出現するスミアがわずかに観察されその割合はバン

ドの強度分析から約 20%と測定された(Fig 4-2-6 レーン 2 の赤枠)。これまでの検討におい

てエクソソーム添加時に生じるスミアは約 80％程度の割合(4-2-3 章参照）となる。この結

果よりDNA Tripod / 抗CD-9抗体とエクソソームサンプル混合時に出現するスミアはエク

ソソーム表面のCD-9抗原と抗CD-9抗体とのの結合により生じたDNA Tripod / エクソソ

ームの複合体である示唆される。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 4-2-6. DNA Tripod による不活化エクソソームの捕捉検討 

1 レーンは DNA Tripod / Streptavidin/ 抗 CD-9 抗体、2 レーンはさらに不活化エクソソー

ムを添加し 24 時間インキュベーション、3 レーンは 1 レーンサンプルに通常のエクソソー

ムサンプルを添加した条件。Streptavidin に導入された Alex647(Cy5 フィルター)によるイ

メージング。 
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４－２－７．DNA Tripod のエクソソーム捕捉における Kinetics 

 

本 DNA Tripod によるエクソソーム捕捉における kinetics の検討を行った。DNA 

Tripod/抗 CD-9 抗体結合体に対してエクソソームサンプルを添加し 1 時間、7 時間、19 時

間での室温インキュベーションを実施し、反応混合物のアガロースゲル解析を実施した。

コントロールとしては抗 CD-9 抗体のアイソタイプコントロールである Mouse IgG2a サン

プルを用いて同様の条件下でエクソソームサンプルの添加、インキュベーションを実施し

た。DNA Tripod / 抗 CD-9 抗体複合体とエクソソームとの反応により出現するスミア部分

の蛍光強度から反応率を算出すると 1、7、19 時間の順に 52%, 68%, 75%と時間を追うごと

にスミア部分、つまり DNA Tripod / エクソソーム複合体に由来すると思われるスミアの割

合が上昇する結果となった(Fig 4-2-7-(1) レーン 2-5)。またコントロールとなる抗 Mouse 

IgG2a 抗体においても 1、7、19 時間の順に 10%, 11%, 20%と少しずつスミア部分の強度が

増えていく結果となった(Fig 4-2-7-(1) レーン 6-9)。本スミアの時間ごとの強度変化をグラ

フにまとめるとDNA Tripod / 抗CD-9抗体複合体に関してはエクソソームサンプルとの混

合開始から 6 時間ほどで反応が飽和に近づいている (Fig 4-2-7-(2))。また DNA Tripod / 抗

Mouse IgG 2a抗体とエクソソームの混合物に関しても徐々にスミアが増加しているが反応

時間を延ばしてもこの後極端にスミアが強くなる傾向にはない。6 時間以上のいずれの反応

時間においても DNA Tripod / 抗 CD-9 抗体と DNA Tripod / 抗 Mouse IgG2a 抗体の両系

でエクソソームサンプルとの反応性に明確な差異が認められる結果となった。 
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Figure 4-2-7-(1)．DNA Tripod /抗 CD-9 抗体、及び DNA Tripod /抗 Mouse IgG2 抗体に

よるエクソソームの捕捉における時間ごとのアガロースゲル電気泳動解析。 

1 レーンは DNA Tripod / Streptavidin、2 レーンは DNA Tripod / Streptavidin /抗 CD-9

抗体、3 レーンは DNA Tripod / 抗 CD-9 抗体とエクソソームサンプル反応後 1 時間 

4 レーンは 7 時間、5 レーンは 19 時間 

6 レーンは DNA tripod / 抗 Mouse IgG2a 抗体とエクソソームサンプル反応後 1 時間 

7 レーンは 7 時間、8 レーンは 19 時間の条件 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig 4-2-7-(2)  DNA Tripod (60°-60°-60°)/ 抗 CD-9 抗体と DNA Tripod (60°-60°

-60°)/ 抗 Mouse IgG2a 抗体の両系におけるエクソソームサンプルとの反応曲線 

アガロースゲルにおけるスミアの蛍光強度から算出 
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４－２－８．エクソソーム捕捉における DNA Tripod の角度の影響 

 

DNA Tripod の角度変化がエクソソームの捕捉効率に及ぼす影響についての検討を実

施した。DNA Tripod の角度を変更するために Strut の導入位置を変更し、返間の角度が

100°をなす新たな DNA Tripod を設計した（以後 DNA Tripod-100°）。ここでは Vertex か

ら Strut 導入部までの長さを 63 塩基≒21nm に、Strut の長さを 98 塩基≒33nm に設定し

た(詳細は 4-1 章に記述)。60°の DNA Tripod と同様のアニーリング条件で folding 後、バン

ドの切り出しを行い TEM による構造確認を行ったところ辺間の角度が 60°の DNA Tripod

より明らかに広角である Tripod 構造が観察された。DNA Tripod-100°は TEM による観察

の際そのほとんどが頂点を下に向け、その 3 辺が等間隔に開き平面三俣構造のように Cu グ

リッドに吸着している様子が観察される。これは 100°という広角のため、頂点を下に向け

て吸着された場合 3 辺がグリッド上に引き寄せられる力により、変間の Strut が破壊され

このような平面構造として観察されるものと推察される(Fig 4-2-8-(1))。 

  得られた DNA Tripod-100°に関しては DNA Tripod-60°と同様の条件で精製、

Streptavidin導入(30分反応)を行い抗 CD-9抗体と抗Mouse IgG2a抗体の導入反応を行っ

た。その後エクソソームサンプルを添加して 1 時間、24 時間でのインキュベーションを実

施した。その後、アガロースゲルでの分析を行ったところ 60°DNA tripod と同様にエクソ

ソーム/DNA Tripodの複合体に起因すると思われるスミアが出現した(Fig 4-2-8-(2) レーン

3)。 

得られたスミア部分から DNA Tripod とエクソソームサンプルの反応率を計算したと

ころ DNA Tripod / 抗 CD-9 抗体とエクソソームの反応率は 1 時間ですでに 93%の反応率

に 24 時間では 96％の値を示した。また DNA Tripod / 抗 MouseIgG 2a 抗体複合体とエク

ソソームとの反応においては 1 時間で 45%、24 時間で 54%の値となった(Fig 4-2-8-(3))。

このことより広角を保持する DNA Tripod / 抗体複合体に関してはエクソソームとの反応

性も高いがそれに伴い非特異吸着的なエクソソームの結合も増えてしまうことが示唆され

た。 

またDNA Tripod-100°/ 抗CD-9抗体複合体にエクソソームを混合した時に生じるスミ

アの面積は 60°DNA Tripod の検討時に比べより広い面積に広がっている。ここでエクソソ

ームと DNA Tripod-100°/ 抗 CD-9 抗体の反応混合液の TEM 観察を行ったところ、開かれ

たDNA Tripodの内面に 60°のDNA Tripodでは捕捉されなかった 80nm程度のエクソソー

ムも多く観察され(Fig 4-2-8-(4))、DNA Tripod により捕捉されるエクソソームの大きさが

DNA Tripod の内角に依存するという仮説を裏付ける結果が示された。一方で本 DNA 

Tripod-100°には粒子径 20～50nm 程度の比較的小粒子径の複数のエクソソームが一つの

DNA Tripod に結合している様子も観察されている。この際エクソソームは DNA Tripod の

一辺だけで結合している様子も観察され、検討に使用した抗 CD-9 抗体一つでもエクソソー

ムを DNA Tripod に結合するだけのアフィニティをもっていることが示唆された。 
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観察された TEM 像から DNA Tripod-100°/抗 CD-9 抗体複合体で捕捉されたエクソソー

ムサンプルの粒子径分布の算出を行った。DNA Tripod-100°/抗 CD-9 抗体複合体で捕捉さ

れたエクソソーム 50 個の粒子径を測定しヒストグラムにまとめた(Fig 4-2-8-(5))。60°の

DNA Tripod / 抗 CD-9 抗体複合体を使用したときに捕捉されたエクソソームの粒子径に比

べその分布は広くなり、10～20nm 程度の比較的小さいサイズのエクソソームも捕捉されて

いる。このことは DNA Tripod の角度が 100°の広角となることにより小さいサイズのエク

ソソームもより抗 CD-9 抗体とアクセスしやすくなったものと推察される。 

現在の系では DNA Tripod に形成された角度から期待されるよりも小さいエクソソー

ムを捕捉してしまっている。DNA Tripod の角度に依存した粒子径のエクソソームのみを捕

捉するには各辺に導入した抗体が 1 点だけではエクソソームを捕捉できず 3 点で接合して

エクソソームと接合したとき初めて捕捉できるように抗体のアフィニティをコントロール

する必要があると考えられる。このような抗体アフィニティを実現させるためには抗体製

造の仮定で意図的に CD-9 抗原とのアフィニティが弱い抗体を選び出すことや、反応系にお

ける塩濃度や使用する buffer の pH を変更することも一つの手法として検討する手法が考

えられる。またエクソソーム表面抗原を認識するような DNA アプタマーを抗体の代替に

用いることもできると考えられる。他の方法としては抗体 1 点のみで結合しているエクソ

ソームを DNA Tripod から物理的に洗い流すことを目的として DNA Tripod でエクソソー

ムを捕捉した後で洗浄工程を加えるということも考えられる。本システムでは洗浄工程を

組み込んだ設計にはなっていないが実用的には DNA Tripod を磁性粒子などに結合させ洗

浄が可能なシステムとする必要がある(考察 6-2 章)。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 4-2-8-(1). DNA Tripod (100°)の TEM 観察結果 (倍率 150K) 
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Figure 4-2-8-(2). DNA Tripod (100°)/Streptavidin/抗 CD-9 抗体によるエクソソームの

捕捉挙動、アガロースゲル電気泳動解析。 

1 レーンは DNA Tripod-100°/Streptavidin  

2 レーンは DNA Tripod-100°/Streptavidin に抗 CD-9 抗体を加え 1 時間インキュベー

ションした条件 

3 レーンは DNA Tripod-100°/Streptavidin /抗 CD-9 抗体にエクソソームサンプルを添

加し 1 時間インキュベーションした条件 

4 レーンは DNA Tripod-100°/Streptavidin に抗Mouse IgG2a抗体を加え 1時間インキ

ュベーションをした条件 

5レーンはDNA Tripod-100°/Streptavidin /抗Mouse IgG2a抗体にエクソソームサンプ

ルを添加し 1 時間インキュベーションした条件 

6 レーンは DNA Tripod-100°/Streptavidin /抗 CD-9 抗体にエクソソームサンプルを添

加し 24 時間インキュベーションした条件 

7 レーンは DNA Tripod-100°/Streptavidin /抗 CD-9 抗体にエクソソームサンプルを添

加し 24 時間インキュベーションした条件 
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Fig 4-2-8-(3)  

DNA Tripod (100°-100°-100°)/ 抗 CD-9 抗体と DNA Tripod (100°-100°-100°) 

 / 抗 Mouse IgG2a 抗体の両系におけるエクソソームサンプルとの反応曲線 

緑色の曲線は DNA Tripod (60°-60°-60°)/ 抗 CD-9 抗体複合体とエクソソームの反応曲

線を、紫色の曲線は DNA Tripod (60°-60°-60°)/ 抗 Mouse IgG 2a 抗体複合体とエクソ

ソームの反応曲線を表す。 

青点は DNA Tripod (100°-100°-100°)/ 抗 CD-9 抗体複合体とエクソソームの反応曲線 

赤点は DNA Tripod (100°-100°-100°)/ 抗 Mouse IgG 2a 抗体複合体とエクソソームの

反応曲線を表す。 
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Figure 4-2-8-(4). DNA Tripod (100°-100°-100°) / 抗 CD-9 抗体複合体で捕捉されたエ

クソソーム複合体の TEM 画像 (倍率: 200K) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 4-2-8-(5) DNA Tripod-100°/抗 CD-9 抗体で捕捉したエクソソームの粒子径分布 
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４－２－９．エクソソーム捕捉挙動に影響を与えるファクターとその制御 

 

 本 DNA Tripod によるエクソソームの捕捉システムにはおいてはエクソソームの捕捉

挙動に影響を及ぼすと考えられる種々のファクターが存在する。例えばエクソソームと

DNA Tripod 上に導入した抗体の結合性の強さや、エクソソーム捕捉時における立体障害な

どが挙げられる。 

DNA Tripod とエクソソームの結合性の強さを変更する一つの手段としては、4－2－8

章で述べたように抗体と抗原のアフィニティの調節を意図して buffer の塩濃度や pH の変

更、さらには抗体の替りにアプタマーを用いる手法などが考えられる。また、抗原によっ

ては、立体障害の影響で結合しにくい可能性があるが、その場合は、あらかじめエクソソ

ーム表面の抗原にビオチン標識した抗体を先に結合させ、その後に DNA Tripod と結合さ

せるという手法も考えられる。この場合 DNA Tripod に関しては Streptavidin までの導入

に止めておき、この二つを混合することにより DNA Tripod/Streptavidn 複合体によるエク

ソソーム/抗体の捕捉システムが成立することになる(Fig 4-2-9 A)。その他、エクソソーム

もしくは DNA Tripod の濃度を上げる、もしくはマイクロ流路を用いて実効濃度をあげる

事で、Tripod とエクソソームの衝突頻度を上げることによってもエクソソームの捕捉挙動

が変化すると推察される。 

また、エクソソーム捕捉時の立体障害の形成と制御には、DNA Tripod 上における抗体

位置のシフト、もしくは DNA Origami による障害物の形成が考えられる。前者は DNA 

Tripod の一辺に導入している現在の導入位置よりもさらに奥の位置に抗体を導入すること

で、エクソソームが抗体にアクセスする際の立体障害性は上がると考えられる。後者は抗

体が導入される位置の周辺に DNAOrigami により直接壁などを構築する、もしくは抗体が

導入される位置をくぼみ形状に設計することでも抗体に対する立体障害性が上がると推察

される(Fig 4-2-9 B, C)。 

また 4-2-8 章においては 100°の DNA Tripod を使用したため、エクソソームのアクセ

ス性が極端に上がり意図するように、DNA Tripod の角度変化に依存する捕捉エクソソーム

の粒子径分布変化は見られなかった。ここでは角度の微調整、つまり 60°‐60°‐60°の DNA 

Tripodの角度を75°-75°-75°もしくは30°-30°‐30°のように変化させた時のエクソソーム捕

捉挙動も検討の余地が残る。今後の検討においては以上に挙げたファクターとエクソソー

ム捕捉挙動の関係を明らかにすることで、エクソソームの捕捉効率向上や非特異吸着の抑

制などが実現するかの検討を進め、より実用的なシステムの開発につなげていくことが肝

要である。 
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Figure 4-2-9. エクソソーム捕捉挙動に関係すると考えられるファクターのコントロール 

A. ビオチン化抗体でマスクしたエクソソームと DNA Tripod / Streptavidin の反応系 

B. DNA Tripod への抗体導入位置を変更した系 

C. DNA Origami 上への抗体導入. (上) 現在のシステムにおける模式図 (下) DNA 

Origami による立体障害の導入 
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４－２－１０．磁性ビーズ法により捕捉されたエクソソームの粒子径分布 

 

抗体認識によるエクソソームの分離手法としては磁性粒子法が一般的に知られている。

市販されている磁性粒子により捕捉される粒子径分布がいかなる挙動を示すかは本研究の

位置づけを明確にする上でも重要である。そこで実際に市販されている磁性粒子エクソソ

ーム捕捉キットを用い、今回の一連の検討で使用しているフィルター法により調製したエ

クソソームサンプルでさらに捕捉しその粒子径分布測定を行った。市販製品としては JSR

ライフサイエンス株式会社の ExoCapTM CD9 Kit for Serum Plasma を用いた。本キットに

おいては磁性粒子上に抗 CD-9 抗体が導入されており、規定のプロトコルに従いエクソソー

ムを本粒子で捕捉後は付属のエクソソーム elution buffer により捕捉したエクソソームを

粒子から分離、回収することが可能となっている。本キットを用いてエクソソームの捕捉

を行う際は ALP 標識の抗 CD81 抗体を用いて ELISA を実施し、時間ごとのエクソソーム

捕捉量を確認した。4-2-1 章で述べたように、抗 CD-9 抗体結合の ExoCapTM粒子とエクソ

ソームとの反応において、3 時間ほどで捕捉率は飽和する(Fig 4-2-1 A)。この時点で磁性粒

子からのエクソソーム分離、回収を行い TEM による観察を行った(Fig 4-2-10 A)。 

TEM 画像の結果からは磁性粒子に捕捉、分離されたエクソソームはその粒子径、形状

ともに捕捉前のエクソソームサンプルと顕著な違いは見出すことができない。本手法では

エクソソームサンプルの元の粒子径分布が概ね維持されることが判明した。また磁性粒子

法により得られたエクソソームでは TEM よる観察においてバックグランウドが低く観察

しやすいがこれは、磁性ビーズ法ではエクソソームを捕捉後、磁性粒子を集磁後洗浄する

ことで系中の余分なたんぱく質などを減らすことができるためと考えられる。磁性粒子に

より得られたエクソソームの粒子径分布は約 20nm～120nm と最大粒子径は捕捉前のエク

ソソームサンプルに比較し小さくなっているものの、20～80nm の主要な集団における分布

は最初のエクソソームサンプルと比較して大きな変化はなく、幅広い粒子径が観察される

(Fig 4-2-10 B)。このように現在一般に採用されているフィルター法と磁性ビーズ法の両方

の手法を適用しても得られるエクソソームのサイズ分布は以上に示した範囲が限界である

事がわかる。一方で、DNA Tripod(60°-60 °-60°)/抗 CD-9 抗体複合体によるエクソソーム捕

捉システムでは、50nm を中心とした狭い粒径分布でエクソソームが捕捉されている 

(Figure 4-2-5 (B))。このことから今回考案した DNA Tripod システムにより、抗体による

アフィニティを利用したによる一般的なエクソソーム捕捉システムにはないエクソソーム

の粒子径選択能を実現できることが明らかになった。 
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Figure 4-2-10. 磁性粒子により捕捉されたエクソソームの粒子径 

(A) 磁性粒子により捕捉したエクソソームサンプル(フィルター法)の TEM 画像、 

(B) (B)TEM 画像から測定した粒子径分布。 
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５．DNA Tripod 同士の自己組織化による Polyhedra 構造構築 

５－１．DNA Origami 構造体のサイズスケールアップ 

 

本研究においては DNA Tripod の構築と続いての抗体導入により、サイズ選択的なエ

クソソームの捕捉が可能なことが示された。本システムに関しては実用的な観点からさら

に最適化の検討が必要であるが一方で、本技術はエクソソームの捕捉に限定されず他の物

質の捕捉、例えば細胞表面の特殊なドメインや細胞内小器官などの捕捉にも展開できる可

能性がある。例えば細胞内小器官のミトコンドリアは直径が 500nm でありエクソソームよ

りもはるかに大きいサイズを持つ。その他の例としては近年その詳細な構造が明らかにな

った核酸蛋白複合体のボルトなどがも挙げられる(田中ら、生化学 第 83 巻, 第 5 号 2011

年) 。ボルト自身の大きさは縦 40nm, 横 27nm の流線型のシェル構造をとっている。いず

れの場合においても、今回開発した DNA Tripod による捕捉システムではこれらの大きさ

や特殊構造を持つ物質を選択的に捕捉することは困難と考えられる。理想的にはさらに大

きな DNA Origami 構造体を構築し、ターゲットとなる物質の大きさや形状に確実に合致さ

せ、捕捉選択制を発現させることが好ましい。 

この時にボトルネックとなるのが対象物を捕捉する際に使用する DNA Origami の大

きさである。DNA Origami は先に述べたように使用する鋳型 DNA によってその大きさが

規定されてしまう。より大きな DNA Origami 構造体を構築するためには、現在使用してい

る大腸菌由来のファージではなくさらに大きい鋳型 DNA を使用する、もしくは DNA 

Origami 同士をさらに結合させ目的の構造体を構築するという手法が考えられる。前者の

方法に関しては PCR で人工的に合成した DNA scaffold を用いる方法も提案されているが

DNA scaffold の大きさに比例して使用する Staple strands の数も増え大きなコスト増につ

ながることと、folding における効率も落ちることが予想され実用的な観点からは課題が多

く残る。一方で 1 種類の DNA Origami motif を組み合わせることで目的の構造体を構築で

きるのであればコスト、簡便性の観点からは望ましい。この場合、DNA Origami 同士を結

合させる際の収率が課題になると考えられるがこれまで DNA Origami 同士をより高収率

で接合させる手法についての報告はほとんどされていない。そこでより大きな DNA 

Origami 構造体を構築するための手法に着目して検討を行った。以下にその詳細について

述べたい。 
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５－２．DNA Tripod の Polyhedra への自己組織化デザイン 

 

DNA Origami Tripod から構築する構造体については種々の Polyhedra 構造をターゲ

ットに定めた。Polyhedra 構造は自然界においてはウィルスキャプシドにも見られる構造で

あり、ナノ反応場や DDS などの観点から興味深い。過去に DNA Nanotechnology により

種々の Polyhedra 構造が作製されている。例えば Tuberfield のグループは 4 本の DNA 鎖

を自己組織化させることで一辺が 5nm 程度の Tetrahedron 構造を作製した(Goodman et 

al., 2005)。また William Shih は 1,699 塩基の長鎖 DNA を folding することで 15nm ほど

の Octahedron 構造を作製した(Shih et al, 2004)。また Douglas はそれぞれシークンスが

異なる 3 種の DNA Origami 分岐構造を作製し、さらに各 Origami を接合させるコネクタ

ーStrands を加えることで Icosahedron を作製した(Douglas et al., 2009)。しかしながらこ

のどの方法も Polyhedra 構造を作製する際の収率の低さ、煩雑性、サイズの制限などの観

点から一般性には乏しい方法であった。一方で Mao のグループにより報告された

Tetrahedron, Dodecahedron, Buckyball 構造の作製手法はより一般性の高い Polyhedra 構

造を作製する上での指針を示したと言える(He et al., 2008)。ここでは 3 種類の DNA 

strands を自己組織させることで Three-arm junction を生成し、さらにはこの Three-arm 

junction がお互いに各辺の末端で接合し Polyhedra 構造へと one pot 反応で組み上げられ

る。Three-arm junction の系中濃度に依存して最終的な構造体の種類が決定され低濃度で

は Tetrahedron, 高濃度では Bucky ball が生成する。 

そこでこの方法にヒントを得て DNA Tripod 構造を一つのモチーフとして組み上げ

種々の Polyhedra を構築する検討を行った。ここで目的とする Polyhedra 構造を作製する

ためのファクターとしては DNA Tripod の角度に着目した。つまり Fig 5-2-(1) A に示すよ

うに DNA Tripod がお互いに各辺の末端で接合する場合、DNA Tripod の角度に誘導される

形で最終的な Polyhedra 構造が決定されると考えた。つまり 60°－60°－60°の角度を持つ

DNA Tripod からは Tetrahedron が生成し、90°－90°－90°の DNA Tripod からは Cube が

120°－90°－90°のDNA TripodからはPentagonal Prismが生成する設計になる(Fig5-2-(1) 

A)。 

DNA Tripod の各辺はそれぞれ異なるシークエンスを保持しており、加えるコネクター

Strand のシークエンスによりどの末端同士も接合させることが可能である。ここで DNA 

Tripod の各辺末端を X(青色)、Y(オレンジ)、Z(ピンク)で表した場合 Tetrahedron とそれ以

外のPolyhedra構造とでは接合パターンが異なる。TetrahedronはDNA TripodをX-X, Y-Y, 

Z-Z のパターンで接合させることで(Fig 5-2-(1) D)理論上組み立てられるがそれ以外の構造

は X-X, Y-Z の接合パターンが必要になる(Fig 5-2-(1) C)。また DNA Tripod の各辺の末端は

16 本の DNA 二重鎖が凹凸をなしている(Fig 5-2-(2) A)。Fig 5-2-(2) C 図におけるピンク色

の DNA 二重鎖の末端を基準面として緑色は奥に引っ込み、青色は手間に突出する立体構

造をとる。この凹凸構造は DNA Tripod 同士が Polyhedra を形成するように向かいあった
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時に、お互いの凹凸がかみ合う立体構造となっている(Fig5-2-(2) B)。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 5-2-(1). DNA Tripod からの Polyehedra 構造の構築 

A. DNA Tripod からの各種 Polyhedra 構造構築におけるスキーム 

B. 各辺における接合模式図 

C. Cube 構築のための各辺接合パターン 

D. Tetrahedron 構築のための各辺接合パターン 
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Figure 5-2-(2). DNA Tripod 辺末端の突出構造と接合 

A. DNA Tripod 各辺の突出構造展開図。 

B. DNA Tripod 同士の接合面 

C. DNA Tripod 各辺末端の凹凸。ピンク色を基準面として緑色は奥に引っ込み、青色は 

手前に突出する立体構造となっている。 
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５－３．実験手法 

各種 Tetrahedron 構造体の作製 

 

試薬 

・DNA Tripod 用 Staple Strands：Cadnano ソフトウェアにより DNA Origami Tripod を

設計し得られる各 Staple Strands シークエンスは IDT 社より直接購入した。25nmole

スケールでの合成、精製は脱塩のみとし、納入時には V ボトムのプレート(450uL)の各

well に 100uM の濃度で配置されるように手配した。 

・それ以外の DNA Origami の folding、構造解析に必要となる各種材料、装置は全て 2-3

章に記載のものを使用した。 

 

方法 

100uM / well に調製した Staple strands をそれぞれ 5uL ずつピペットし混合する。この液

と P8,064 scaffold、10x DNA Tripod folding 用 buffer、MilliQ water を混合し PCR チュ

ーブ 1 本あたり 100uL の混合液を加えた。この際の最終組成は P8,064 scaffold の濃度が

10nM, Staple strands は P8,064 scaffold に対して 10 倍当量、コネクターStrands は 5 倍

当量、MgCl2の濃度は 12 mM MgCl2となるように混合した。その後、サーマルサイクラ―

により 48 時間タイムコースでのアニーリングにより各種 Tetrahedron の folding を実施し

た。アニーリングサイクルは 80℃→65℃までは-1℃ / 5 分間、65℃→20℃まで-1℃ / 1 時

間でのサイクルとした。 

 

各種 Tetrahedron 構造体の TEM 観察 

得られたTetrahedron, Triangular Prism, Cubeに相当するアガロースゲル上のバンドは切

り出しマッシャ―によりつぶした後専用のフィルターに入れ 4,000g で 3 分間遠心させるこ

とで構造体の精製を行い、透過型電子顕微鏡での観察を実施した。Pentagonal Prism, 

Hexagonal Prism に関してはアニーリング後の反応液をそのまま電子顕微鏡観察に用いた。 

 

各種 Polyhedra の Strand ダイアグラム 

Tetrahedron 構造、Triangular Prism 構造、Cube 構造 (Short connector デザイン)、

Pentagonal Prism 構造、Hexagonal Prism 構造の Strand Diagram、 シークエンス情報

は 6 章に記載する。 
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５－４．結果と考察 

５－４－１．Polyhedra 構築における DNA Tripod のコネクターに関する検討 

 

DNA Tripod同士の接合に使用するコネクターデザインはDietzらの過去報告(Dietz et 

al., 2009)を参考にした。Dietz らの構造は 18 本の DNA 二重鎖をスクエア配置に(3×6)で束

ねた DNA Origami ロッド構造である。ロッド方末端において 18 本の内 9 本の DNA 二重

鎖末端にコネクターstrands を配置し、残りの 9 本については対となる DNA Tripod ロッド

からのコネクターがハイブリダイゼーションできるように Scaffold(P8,064)の配列のまま

(空の軌道とする)として残している。コネクターの構造体末端からのはみ出し(Sticky ends)

には 2 塩基分が充てられおり、この 2 塩基分の Sticky ends で空の軌道にハイブリダイゼー

ションする (Fig 5-4-1-(1) A)。 

本 DNA Tripod 構造においてコネクターは Dietz らの論文を参考にして DNA Tripod

の末端部分に 28 塩基程度でハイブリダイゼーションさせ、2 塩基分が Sticky ends として

末端から突出しているデザインとした(Fig 5-4-1-(1) B, C)。最初に DNA Tripod 辺末端への

最大導入数である 8 本のコネクターStrands を使用して DNA Tripod 同士の接合による

Tetrahedron の構築を試みた。 

コネクターStrands の存在下 60°‐60°-60°DNA Tripod を 12 mM MgCl2存在下で 24

時間アニーリングプロセスにより folding した。その後、反応混合物をアガロースゲル電気

泳動で分析したところ電気泳動の well からほとんど泳動しない凝集体の他に、DNA Tripod

単独のバンドよりも遅い泳動位置に一本のバンドが観察された(結果は示していない)。本バ

ンドをゲルから切り出し TEM による観察を行ったところ明確な Tetrahedron 構造が確認

された。これは DNA Tripod 同士の結合により生成する Polyhedra 構造は DNA Tripod の

角度により決定されるという仮説を支持する結果の一つと言える。一方で今回目的に定め

た構造体の中で X-X, Y-Y, Z-Z の接合パターンを持つものは Tetrahedron のみであり、DNA 

Tripod の設定角度において 60°－60°－60°から多少のずれが生じても必然的に

Tetrahedron が生成すると考えられる。本仮説を裏付けるためには Tripod の角度だけを変

更した場合に、全て同じ接合パターンを持つ Triangular Prism, Cube, Pentagonal Prism, 

Hexagonal Prism が作り分けられることを確認する必要がある。 
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Figure 5-4-1-(1). DNA Tripod 同士のコネクターによる接合 

A. DNA Tripod の界面におけるコネクター接続における模式図。右図グレーの円が

Connector strand からの Sticky ends 突出部分。青円が Sticky ends がハイブリダ

イゼーションする空の軌道を表す。 

B. コネクターStrands デザインの詳細 

C. コネクター配置における各辺末端の展開図 
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上記検討したDNA Tripod同士の接合によりTetrahedron構造体は作製できたものの、

その収率は低い(～20％程度)。そのため DNA Tripod 同士の接合において生じる不具合に関

しての考察を行うため Foldingにより主生成物として出現するWell付近のバンドについて

も同様に TEM 観察を行った。得られた TEM 像からは DNA Tripod 同士の結合体が観察さ

れたがこの場合 DNA Tripod 同士は Polyhedra 構造を作ることはなく鎖状に連なっている

ように観察された(Figure 5-4-1-(2))。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 5-4-1-(2). Tetrahedron 作製において生じる凝集体 TEM 画像 
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この詳細を観察してみると DNA Tripod の互いの接合面は設計された通りに正しく向き

合った状態ではなくお互いによじれ、間違った接合向きで連結している様に見られる。こ

のようなことが生じる理由を考えてみると、本系においてはアニーリングプロセスにおい

て DNA Tripod が形成される途中で、まだ各辺末端に十分剛直な立体構造が出来上がる前

に DNA Tripod 同士が接着してしまっていると推察することができる。このようなエラー

構造は DNA Tripod の各辺末端の接着力が強すぎるために生じるはずであり、反対に DNA 

Tripod 同士の接着力を弱めればエラー構造の抑制につながると考えられる。つまり DNA 

Tripod が一辺同士で接したとしても DNA Tripod が連結し安定化するほどの自由エネルギ

ーの減少は生じないが、3 辺で連結した場合に初めて安定化するような結合力を導入すれば

鎖状の誤接合構造が抑制され、DNA tripod が設計された通り、3 辺で接合した polyhedra

構造が選択的に生成すると期待される。 

以上のような仮説の基、コネクター末端の接着力強さが polyhedra 構造生成の収率に

及ぼす影響について検討を実施した。作製する Polyhedra としてはより難易度が高く、こ

れまでに報告例がほとんどない Cube 構造の構築を目指した。 

DNA Tripod 各辺に弱い接着力を導入するためには各辺末端におけるコネクターの本

数を減らすか、Sticky ends の数を減らせば良い。ここでは実験の進めやすさの観点からコ

ネクター本数を減らしての検討を行った。DNA Tripod 片辺末端に導入できる最大数である

8本(DNA Tripodの各辺の接合面におけるコネクター数は16本)のコネクター存在下から１

本ずつその数を減らし 7～1 本のコネクター存在下で 90°-90°-90°の DNA Tripod の folding

を実施した。 

  各本数のコネクター存在下で foldingを行ったDNA Tripod(90°)反応液のアガロースゲ

ル電気泳動を実施した(Figure 5-4-1-(3) A)。8 本、7 本のコネクターの存在下で folding し

た場合ゲル上に明確なバンドは観察されず well 付近の凝集体のみが観察された。コネクタ

ーの本数を 6 本、5 本としたときにはわずかにバンドが観察されるようになり、さらにコネ

クター数を 4 本、3 本、2 本としたときにより明確なバンドが観察された。ここで出現した

バンドを切り出し TEM による解析を行ったところ Cube 構造が確認された(Figure 

5-4-1-(3) B)。コネクター数を 1 本にまで減らした場合は Cube 構造由来のバンドは出現せ

ず DNA Tripod のバンドのみが観察された。このことから DNA Tripod 同士を組み合わせ

Polyhedra 構造の安定化をさせるためには DNA Tripod の一辺あたり最低でも 2 本のコネ

クターが必要であることが分かった。この場合辺接合の界面には 4 本のコネクターが存在

し、各コネクターSticky ends の塩基数が 2 であることから、DNA Tripod の接合面に関し

て8塩基分のハイブリダイゼーションによる自由化エネルギーの減少がCube構造の安定化

には必要であると推察される。一般に DNA 二重鎖を安定化させる上では 8 塩基分のハイブ

リダイゼーションでは十分な安定化効果が得られないが、今回のように一界面あたり 8 塩

基分のみという少ない塩基数での構造の安定化につながった理由としては 3 辺間の多点に

より接合により、より大きな安定化効果が得られたものによると考えられる。 
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Figure 5-4-1-(3). 通常のコネクターデザインを使用した Cube 構造の構築 

A. 各コネクター本数を用いた Cube 構築におけるアガロースゲル電気泳動結果 

赤矢印が Cube 構造のバンドを示す。青矢印は DNA Tripod のダイマー 

B. 単離された Cube 構造の TEM 観察結果 
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次に Cube 構造のさらなる生成収率の向上を検討した。DNA Tripod の各辺に弱い結合

力を導入しても一定の割合で誤接合、誤構造は生じるはずと考えられる。このような誤構

造は DNA Tripod 同士が間違った接合面で接合しても自由エネルギーの減少が生じ、準安

定的な状態に陥るいわゆる Kinetic trap によるものと推定される。そこで Cube 生成収率を

向上させるにはこの Kinetic trap の状態にある誤接合を再度 DNA Tripod へと解離させる

ような仕組みを作れば良いと考えることができる。このような考えのもと新たなコネクタ

ーデザインを検討した。 

  ここで新たに用いるコネクターは従前のコネクター同様に sticky endsの数として 2塩

基分を充て、DNA Tripod の末端部分へのハイブリダイゼーションとしては Dietz らの報告

(Dietz et al, 2009)で使用している 28 程度の塩基数よりも小さい 9 塩基分とした(Figure 

5-4-1-(4) A, B)。DNA のハイブリダイゼーションは可逆的であり DNA 二重鎖の状態、つま

り binding 状態での時間を τbとし、お互いの DNA がかい離している状態を τdとすると平

行状態においては結合定数 Kon と Koffはそれぞれ以下の式で表すことができる。 

・1/τd=Kon×c     (c は溶液中における DNA 鎖の濃度を表す) 

・Koff=1/τb 

これは結合定数が DNA 鎖の溶液濃度に依存しており、解離定数は溶液濃度とは独立してい

ることを表している。一方で解離定数はハイブリダイゼーションする DNA 鎖の長さに依存

し例えば塩基数=9 の時、Koff =1.6 s-1、塩基数=10 の時には Koff＝0.2 s-1 となり塩基数の

増加に伴い指数関数的に Koff は減少していくことが知られている(Jungmann et al., 2010)。

このことから 9塩基分で Tripod末端にハイブリダイゼーションするコネクターは非常に動

的でありコンスタントにハイブリダイゼーションと解離を繰り返す状態を示すはずである。

そのため誤接合した場合は本コネクターデザインでは十分に構造は安定化されず再度DNA 

Tripod 同士が解離し、結果的に正しい位置での接合へと導かれていくものと予想される。 

  実際にこのコンセプトに基づきコネクターをデザインし、実験を行った。先の検討同

様 DNA Tripod 辺末端への導入数を最大の 8 本から 1 本までコネクター導入数を変え、得

られる Cube 構造の生成収率に対する影響を確かめた。結果として辺末端へのコネクター数

が 8～2 本に渡る幅広い範囲で Cube 構造由来のバンドが確認され(Figure 5-4-1-(5))、その

中でもコネクター本数が 6 本、7 本の場合は得られる Cube 由来のバンドの強度も高く、他

の副生成物によるバンドも観察されない結果となっている。一方で先に述べたコネクター

デザインにおいては今回検討した新規コネクターによるシステムでは最も Cube 由来のバ

ンドが強い条件であるコネクター数 2 本、3 本、4 本においてはダイマーと思われるバンド

も生成してしまっている。このことより今回新たに検討したコネクターデザイン(ハイブリ

ダイゼーション=9 塩基)の方が最終的な目的構造体を得ることに関しては従来のコネクタ

ーデザイン(ハイブリダイゼーション=28 塩基)よりも収率の高いシステムを与える傾向に

あることがわかった。実際にコントロールとして泳動させる P8,064(Fig 5-4-1-(5) レーン

s)のゲル投入量を基準として各バンドの強度比較から得られるCubeの収率を両コネクター
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デザインで比較した。この結果、今回の新たなデザインのコネクター使用時においてはど

のコネクターの本数使用においても一様に従来コネクターデザインよりも高い収率を示す

ことが分かった(Figure 5-4-1-(6))。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 5-4-1-(4). 新規コネクターデザイン 

A. コネクターデザインの詳細  

B. 新規コネクターデザインを用いた各辺末端の展開図 
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Figure 5-4-1-(5).新規デザインコネクターによる Cube 構築におけるアガロースゲル電気泳

動結果.  

赤矢印が Cube 構造のバンドを表す 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 5-4-1-(6). 通常コネクターと新規コネクターにおける使用本数と Cube 生成収率の

分析結果 

i が通常コネクター、ⅱが新規コネクターにおける結果を表す。横軸の数字は 1 辺におけ

るコネクターの本数を表す 
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５－４－２．Polyhedra 構築における DNA Tripod Vertex 部分の検討 

 

Cubeの構築においてはよりDNA Tripodに形成される角度の精度を高めるためにDNA 

Tripod の各辺を開く力を与える仕組みについて検討を行った。DNA Tripod 間の角度は二

本の DNA 二重鎖 Strut により形成されるが、DNA 二重鎖の熱力学的なたわみ、変形も多

少は生じているはずで形成される角度を時間平均でとらえた場合は設計されるよりも小さ

い値を示している可能性が高い。そこで設計された通りの角度形成により近づけるために

Vertex 部分を二重鎖 DNA で結んだ(Fig 5-4-2-(1) オレンジ色、青色、以降 Vertex bundle

と表す)。この際導入する DNA 二重鎖の長さとしては二点導入点間の距離よりも短く設定

する。このことにより導入点間には張力が働き、さらにこの張力によって DNA Tripod の

辺同士を開く力が働くと考えた。例えば Fig 5-4-2-(1), DNA Tripod(90°-90°-90°)における

Vertex 部分の DNA 鎖末端の 1 番と 2 番間の距離は約 6～7 nm 程度と計算されるが、こ

こに 15 bp≒5.1 nm の二重鎖 DNA を導入している。Cube 構築においては Fig 5-4-2-(2)に

示す設計での 2 層に渡る Vertex bundle を導入した。 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 5-4-2-(1). DNA Tripod Vertex bundle のデザイン 

図中のオレンジ色、青色の点線が Vertex bundle によるつなぎ合わせを表す。赤色は

Scaffold Strand によるつなぎ合わせをあらわす。 
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Figure 5-4-2-(2). 各 Polyhedra 構造における Vertex bundle の長さ 

  

以上記述したコネクターデザイン(DNA Tripod末端でのハイブリだーゼーション 9塩基、

Sticky ends 2 塩基)、Vertex bundle の導入により Cube 以外に Triangular prism, 

Pentagonal Prism, Hexagonal Prism を生成させるための DNA Tripod のデザインを行っ

た(各PolyhedraにおけるVertex bundle： Figure 5-4-2-(2)、Strutの長さ：Figure 5-4-2-(3))。

各種 DNA Tripod に関してコネクター存在下で実際に Folding を行い反応生成物のアガロ

ースゲル解析を実施した(Fig 5-4-2-(4))。ゲル解析においては Tetrahedron、Triangular 

Prism, Cube それぞれの反応物にかけて徐々に遅くなる泳動位置に明確なバンドが観察さ

れた。これらのバンドを切り出し TEM による観察を実施したところそれぞれにおいて期待

される通りの目的構造体が観察された。 

またVertex bundleを導入せずにCubeの作製を検討したところTriangular Prismが形

成することが TEM から観察された。これはアガロースゲル電気泳動においては Fig 

5-4-2-(4) レーン 7 に当たる。この結果は DNA Tripod の角度が溶液中においては 90°より

も小さくなっていることを示唆しており、2-4-1 章の DNA Tripod 角度の TEM による分析

結果にも一致する。本システムで検討した、DNA Tripod における精度角度形成と続いての

目的構造体形成においては DNA 二重鎖の Strut の形成に加えてこのような辺を開くため

の補助的な力を加えることの重要性が明らかとなった。以後検討する Tetrahedron 以外の

Polyhedra 構造構築においても同様のコンセプトで Vertex bundleを導入している(Figure 

5-4-2-(2).)。 

Pentagonal Prism, Hexagonal Prism は理論上(108°-90°-90°)と (120°-90°‐90°)の

DNA Tripod から形成される。最初の検討で Hexagonal Prism を形成させるために DNA 

Tripod(120°‐90°‐90°)をデザインし、既述の新規コネクターデザイン、Vertex bundle と

供に foldingを実施した。得られた反応性生成物をアガロースゲルにて分析したところCube

の位置よりも遅い泳動位置に明確なバンドが観察されるものの切り出して単離するほどの

収量ではなかったため反応混合物をそのまま TEM にて観察した。この結果観察された構造
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体は Hexagonal Prism ではなく Pentagonal Prism であった。Hexagonal Prism において

108°の角度形成するために導入した Strutの長さは 37nmと 60°の角度形成に用いた 28nm

の Strut と比べ長く熱力学的な屈曲がより顕著に表れた可能性がある。そこで DNA Tripod

における角度を理論上 120°から 140°の角度が形成されるように Strutをデザインして同様

にコネクター、Vertex bundle の存在下で folding を行った(Fig 5-4-2-(3))。本系におけるア

ガロースゲル分析においては Pentagonal Prism よりもさらに遅い位置にバンドが形成さ

れたため、同様に反応混合物を TEM にて分析を行ったところ Hexagonal Prism が観察さ

れた。 

以上の検討によりTetrahedronからHexagonal Prismに至る一連のPolyhedraの構築

が達成された。アガロースゲル電気泳動におけるバンドの強度から収率は Tetrahedron, 

Triangular Prism, Cube, Pentagonal Prism, Hexagonal Prism の順に 40％、24％、20％、

4.2、0.1%と算出された。Pentagonal Prism, Hexagonal Prism に関しては収率が非常に低

くまだ本系でにおける DNA Tripod 同士の結合様式には改良の余地があり、より確実な角

度形成やアニーリングプロトコルの改良などを実施することで収率の向上につながる可能

性があると考えられる。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 5-4-2-(3). 各 Polyhedra 構造を設計する上での DNA Tripod の Strut 長さと 

Vertex からの Strut 導入部分までの長さ 

i)は Y-Z 間の Strut 、ii)は X-Y 間の Strut 長さ、iii)は X-Z 間の Strut 長さ 

iv)は Vertexから各 Strut 導入部分までの長さを表す。単位は全て(nm) 
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Figure 5-4-2-(4). 各 Polyhedra 構造のアガロースゲル電気泳動解析結果 

レーン 1:．DNA Tripod(90°-90°-90°)、レーン 2:Tetrahedron, レーン 3: Triangular 

Prism、レーン 4: Cube、レーン 5:Pentagonal Prism、レーン 6:Hexagonal Prism 

レーン 7: Strut を形成しない DNA Tripod(90°-90°-90°) 

レーン 8:Vertex bundle を導入しない Cube 
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６．考察 

 

本研究では、DNA ナノ構造の精密分子配置技術を用いて、抗体の空間配置を制御し、エ

クソソームの精密な分画を試みた。その結果、1 辺が 50nm 程度の DNA tripod を用い、各

辺を抗体で機能化することで、20-170nm なブロードに分布するエクソソームサンプルの中

から、50nm 程度の大きさのエクソソームだけを識別することに成功した。すなわち、サイ

ズと表面マーカー(タンパク質等)というエクススーム分画の2つの重要パラメーターを１ス

テップで選り分けることができた。本章では、まず、DNA tripod を用いた本システムを、

既存の方法(遠心、フィルター、アフィニティ)と比較することで、本システムの利点と欠点

を議論する(6-1 節)。次に、本システムを実用化する上で、実現できていない 2 つの機能(洗

浄とエクソソーム解離)について、考察する(6-2、6-3 節)。最後に、本システムの発展につ

いて述べる(6-4 節)。 

 

６－１．DNA Tripod と既存の方法の比較 

   

本システムの利点と欠点を既存の方法(遠心、フィルター、アフィニティ)と比較する。

本システムの特徴は、抗体というエクソソーム表面マーカーを識別する機能分子を、nm精

度で空間配置することで、サイズとアフィニティの分画を１ステップに実現したことにあ

る。また、サイズに関しても、市販の精製キットを用いた場合は、精製エクソソームが

20-120nm に分布していたのに対して(Figure 4-2-10)、本システムでは、ほとんどの捕捉粒

子が 50nm を中心に±10nm の範囲に収まっていた(Figure 4-3-5)。これらの性質は、エクソ

ソームの精密分画に寄与すると考えられる。 

従来の方法では、まず、サイズによる分画(遠心やフィルター)を行った後に、必要に応

じて、分子マーカーによる分画(アフィニティ)を行っていた。サイズによる分画は、大量の

サンプルを捌くのに適しているが、粒子径が小さいため、洗浄操作を組み込むことが難し

く、タンパク質を初めとした、様々な物質のコンタミを防ぐことが難しかった。また、遠

心やフィルターといった、閾値をデジタル的に設定することが難しい手法を用いるため、

性質上、サイズ分布に広がりが生じてしまっていた。抗体を利用した、アフィニティ精製

は、抗体を磁気ビーズやカラムに固定化することで、洗浄操作を組み込むことが可能であ

り、純度を上げることが可能であるが、サイズに関する分画能がないため、前処理で用い

たサイズ分布をそのまま引き継ぐことが、今回実験で確かめられた。 

一方で、DNA Tripod を用いた方法は、DNA Tripod の大きさで規定されるカットオフ

サイズがあり、理想的には、一定サイズ以下の粒子のみを捕捉できるはずである。実際、

本研究において、辺間の角度が 60°と 100°の 2 種類の DNA Tripod を作製し(DNA 

Tripod-60°と-100°)、それぞれに関してエクソソームと混ぜた所一定サイズ以下の粒子のみ

が捕捉されていることが確認された。これらの結果は、DNA Tripod の硬い枠組みが粒径を
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見分けるのに十分な硬さを持っていることを示唆するとともに、エクソソーム側もある程

度の剛性があることを示唆する。 

作製した 2 種類の DNA Tripod のうち、DNA Tripod-60 は、非常にシャープな粒径分

布となった一方、DNA Tripod-100 は、期待したサイズ(80nm)の他に、50nm 程度の小さい

粒子も捕捉されていた。これは、1 粒子に存在する分子マーカー量の影響かもしれない。球

の表面積は、半径の 2 乗に比例するので、例えば、直径 25nm の粒子では、直径 50nm の

粒子の 1/4 の分子マーカーしか 1 つの粒子に存在していない計算になる(分子マーカーの表

面密度は変わらないと仮定)。そのため、抗体への結合速度定数(kon)と解離定数(koff)との

兼ね合いで、小さな粒子(例えば、25nm)は、DNA Tripod に捕捉されない一方、ある一定

サイズ以上の粒子では、分子マーカー量がみかけの Kd 値以上となっているため、捕捉され

てしまうのかもしれない。より定量的に評価するためには、DNA Tripod に結合する抗体の

数を現在の 3 個から、可変させて評価をする必要がある。 

DNA Tripod は、一定サイズのエクソソームのみを捕捉できた一方で、捕捉速度は、現

状では 1 時間程度と速くはない(捕捉率を 1 成分の指数関数で近似した場合)。捕捉速度は、

分子マーカーの表面濃度、抗体と分子マーカーの結合速度定数や、DNA Tripod とエクソソ

ームの衝突頻度などによると考えられる。何らかの手法によって溶液中に流れを作り出す

ことで、衝突頻度を向上させ、捕捉速度を向上させることは可能かもしれない。例えば、

反応チューブの機械振動による衝突頻度の向上や、マイクロ流体デバイスに DNA Tripod

を固定化し、狭い流路内エクソソーム溶液を高速で流すことで、衝突頻度を向上させると

いった手法が考えられる。 

本研究では、DNA Tripod の特定部位に抗体を結合させることで、特定サイズのエクソ

ソームのみを捕捉することに成功した。今後、抗体の配置や数、抗体の種類、溶液条件を

検討することで、より精密に目的のエクソソームのみを捕捉することが、可能になると期

待される。 
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６－２．洗浄ステップの導入とエクソソームのリリースについて 

 

DNA Tripodによる本エクソソーム捕捉システムを実用化させる上ではDNA Tripodを

固相に担持させる必要がある。このことにより DNA Tripod でエクソソームを捕捉した後

の洗浄と非特異吸着によるエクソソーム捕捉の防止が可能となり、より正確な診断システ

ムなどのアプリケーションにもつながると期待できる。ここでは DNA Tripod を磁性粒子

上に固定するのが最も実現性の高い手法と考えられる。 

  磁性粒子への DNA Tripod 導入においては過去にも報告がされており(Shaw et al., 

2015)、これを参考にして考えると以下のようなシステムとなる。Streptavidin 結合磁性粒

子に末端がビオチン化したDNA1鎖を結合させる。DNA TripodのVertex部分にはDNA 鎖

2 を導入する。DNA 鎖１と DNA 鎖 2 をハイブリダイゼーションさせることで磁性粒子上

に DNA Tripod を導入することが可能と考えられる(Fig 6-2-(1))。 

この際 DNA 2 の末端に塩基数 5～7 程度の Toehold strands を導入しておくことで

DNA鎖 1とDNA鎖 2のリリースが可能になる。これは Strands Displacement technology

と呼ばれる Yurke らにより導入された技術(Yurke et al., 2000)である。ここではあらかじ

めハイブリダイゼーションしているDNA鎖の末端にToeholdsと呼ばれる 5～7塩基程度の

部位を導入しておくことによりDNA鎖 3を系中に添加することでDNA鎖 1をリリースで

きるシステムとなる。ここでは DNA 鎖 3 の Toehold X＊が最初に DNA 鎖 2 の X 部分にハ

イブリダイゼーションする。ここでは DNA 鎖 2, DNA 鎖 3 の長さ＞DNA 鎖１のため、そ

の後DNA鎖 2はよりエネルギー的な安定なDNA鎖 3とのハイブリダイゼーションへと移

行していく。結果 DNA 鎖 1 は DNA 鎖 2 からリリースされることになる。 

  このような DNA Tripod のリリースに関しては DNA Tripod の基本特性をさらに検討

する上では有用なシステムと考えられる。現在の系においては DNA Tripod への 

Streptavidin 導入までのプロセスにおいてゲルろ過カラムでの精製を実施しているため

DNA Tripod の収量が低く、抗体導入後はそれ以上の精製は実施できていない(3-3-1 章 既

述)。そのためフリーの抗体を系中から完全に取り除くことが出来ていない状況にある。

DNA Tripod / Streptavidin への抗体導入反応後、本システムを使用し洗浄工程を入れるこ

とで系中からフリーな抗体、さらには不純物などを除去することが可能となり、より正確

なエクソソーム捕捉挙動を検証できると期待される。 

  診断システムなどの実用的な応用を考えた場合 DNA Tripod からのエクソソームリリ

ースについても具体策を考える必要がある。一つの手法としては上記の磁性ビーズ状に結

合した DNA Tripod / 抗体複合体でエクソソームを捕捉した後、タンパク変性剤などを加え

ることで抗体と抗原の結合が切れエクソソームを回収できる可能性がある。また DNase を

加えることでDNA Origami自体を分解させエクソソームを回収することも考えられる(Fig 

6-2-(2) A)。しかしながらこれらの系ではエクソソーム表面のタンパク質の変性や系中への

多量の DNA の混入が起こると考えられる。よりエクソソームをインタクトに回収する方法
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としては光開裂性のビオチンリンカーなどを使うことも有用かもしれない。このような光

開裂性のリンカーの一例として Haush と Jaschke (Hausch and Jaschke, 2000)は DNA オ

リゴの末端に光開裂性のリンカーを介してビオチンを導入するシステムを開発している

(Fig 6-2-(2) C) 。本リンカーは 360 nm 付近の紫外線の照射を行うことで効率的に開裂する

ことが知られている。例えば、本リンカーに片末端がチオール基の DNA Oligo を導入し、

チオール基と抗体との更なる縮合反応により光開裂性ビオチンリンカーに目的の抗体を導

入する事が可能と考えられる。このようなシステムを利用することで DNA Tripod で捕捉

されたエクソソームをより効率的かつ intact な状態で回収される事が期待できる。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 6-2-(1). 磁性粒子上への DNA Tripod 導入とそのリリースに関する模式図 

       X＊が Toeholds を表す。 
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Figure 6-2-(2). DNA Tripod からのエクソソームリリースに関する戦略 

A. ビーズ上に固定した DNA Tripod へのタンパク変性剤、DNase の添加 

B. 抗体上に導入した光開裂性ビオチンリンカーの利用 

C. 光開裂性リンカーの一例 (Nucleic Acids Research 28, e35 (2000)から抜粋、改編) 
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６－３．DNA Tripod の角度可変デザインとエクソソーム回収への応用 

 

   現在の検討においては角度が異なる各種 DNA Tripod を設計する上においてそれぞれ

の DNA Tripod に関してシークエンスを全て変えて設計を行っている。つまりこの場合目

的の捕捉物質に合わせて DNA Tripod の角度を調整したい場合でも DNA Tripod を新たに

デザインし直す必要がある。その結果新たなシークエンスを持った Staple strands を適用

する必要があり実用化に向けては、コストの観点で課題が生じる。 

 理想的には一つのDNA Tripodの foldingに使用されるStaple strandsの主要シークエン

スは変更せずにStrut部分に適用されるStaple strandsのシークエンスのみを変更し、DNA 

Tripod の角度を可変できることが望ましい。このようなシステムを実現させるためには

2016 年に Ke らが報告したシステム (Ke et al., 2016) が応用できると考えられる。 

Keらの論文では10本のDNA二重鎖をハニカム配置したロッド構造から成るひし形構

造が作られている。本ロッド構造はそれぞれ Scaffold strand で結ばれており、柔軟なヒン

ジとして働いている。このひし形構造の角度制御は本DNA Tripod構造と同じく2本のDNA 

二重鎖を導入している(Fig 6-3 A)。ここでは 2 本のロッド間に形成される最大の角度を 90°

としており、これよりも小さい角度を形成させる場合には Scaffold の一部を余らせループ

とすることで実現させている。理論上はループの長さを調節することで角度の精密可変が

可能である。このようなシステムを導入することで目的構造体に合致した角度を保持した

DNA Tripod を作製することができると期待できる。 

  本角度可変システムはエクソソームのリリースにも適用できる可能性がある。例えば

最大で 90°の角度が形成できる Strut を保持した DNA Tripod で最初に 60°の角度を形成さ

せ、エクソソームを捕捉する。この際 Strut 部分の余分な Scaffold 部分はループとして残

す。エクソソーム捕捉後に Strut のループ部分にハイブリダイゼーションする Staple 

strands を加えることで 90°の角度をなすための Strut が形成される(Fig 6-3 B)。この時エ

クソソーム表面抗原と DNA Tripod 抗体の結合を引きはがすように力がかかるためエクソ

ソームが DNA Tripod からリリースができる可能性があると考えている。 
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Figure 6-3. DNA Origami 構造における角度可変デザイン 

A. Ke らの報告における DNA Origami アクチュエーターシステム 

B. DNA Tripod への角度可変システムの導入とエクソソームのリリース 
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６－４．DNA タンパク質複合体システムの応用 

   

本研究では、DNA ナノ構造に、特定の空間配置でタンパク質を固定化した、DNA タ

ンパク質複合体デバイスを作製し、一定サイズのエクソソームのみを捕捉することに成功

した。本システムの"空間配置を制御することで、特定の物質を捕捉する"というコンセプト

は、工学だけでなく、理学的にも応用が可能であると考えられる。 

  DNAナノ構造の空間配置技術を用いて、特定の物質のみを捕捉するというアイデアは、

過去にも報告されている。Hao Yan(アリゾナ州立大)らのグループは、DNA ナノ構造の特

定の場所に 2 種類のアプタマーを組み込むことで、最適な空間配置においては、効率的に

標的タンパク質(thrombin)を捕捉できることを報告している(Rinker et al., 2008)。本研究

では、この発想を 3 次元の DNA ナノ構造と抗体の複合体に発展させることで、50-100nm

のサイズの物質を捕捉することに成功した。5nm 程度の大きさのタンパク質の場合は、

DNA ナノ構造の近接する部分から、アプタマー配列を提示するだけで、標的タンパク質を

捕捉することが可能であったが、より大きな構造物であるエクソソームを対象に特定サイ

ズの標的のみを捕捉するためには、DNA ナノ構造を設計した通りに保つ仕組みが重要であ

ったと考えられる。本研究では、辺間の角度を維持するために、二重鎖 DNA の持続長

Lp(50nm)よりも短いつっかえ棒(Strut; 28nm)を導入した。また、DNA ナノ構造同士を連

結した大きな構造体形成のために、Vertex部分を計算上の距離よりも少し短い二重鎖 DNA

で結んだ(Vertex bundle)。DNA の性質を上手く使うことで、設計した通りの DNA ナノ構

造を得ることに成功した。 

  本システムの工学的なメリットとしては、単分子で機能が完結しているため、他のデ

バイスとの組み合わせが容易な点が挙げられる。例えば、マイクロ流体デバイスに固定化

することで、個体から採取した体液から直接エクソソームを捕捉する、あるいは、流路内

に固定した細胞から放出されたエクソソームを捕捉するといったことが実現可能になると

期待される。また、DNA ナノ構造には、他の機能も付与することが可能であるので、エク

ソソームの捕捉だけでなく、複合的な機能を実現できる可能性もある。例えば、エクソソ

ームの捕捉に伴って、構造変化を起こし、何らかのシグナルを産生する、といったデバイ

スが可能となるかもしれない。 

  本システムの応用は工学にとどまらない。細胞内では、様々な超複合体や、マイクロ

ドメイン、細胞内小器官が機能している。DNA ナノ構造の特定部位を抗体で機能化するこ

とで、特定の生体分子を捕捉し、解析するためのツールとして、あるいは、特定の生体構

造を再構成する足場として、本システムを用いることが可能かもしれない。その際は、よ

り大きな構造体を形成可能なPolyhedra構造の活用が鍵となる可能性があり、形成収率や、

機械的強度の向上といった点が肝要になると考えられる。 

 

 



93 

 

7．Polyhedra 構造の Strands ダイアグラム及びシークエンス情報 

 

◆Tetrahedron  
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開始点 終了店 シークエンス シークエンス数 備考

1[84] 13[73] TGAGGCCAACGCTCATGGACGTACTATGGTTTTTACAGCCTCCGGA 46 Tetrahedron main parts

0[54] 2[45] ACGTATTACGCCACCAAACATCCCTTAGCCAGCGAAAG 38

3[102] 13[94] TCGATTGCAACAGGAAAACCGAGTGTTTTTTTGGT 35

3[144] 11[129] CACTCGGCCTTGCTGGTAGCAATATAATTACATTTATGTATT 42

2[44] 6[52] AACATAAATCAAAAGAAGCAGCAAGTTTTTCTCCA 35

2[51] 15[45] ATTGTGCCGGCACTGCGGCACGCGGTCATAGCTGTTTCCATA 42

2[72] 1[83] AGTGACGGATTCGCCTGTCGCTGGTAATCAG 31

2[93] 12[101] ATGTGAATACACCTTTTTGATCAATATAATCTTTC 35

2[107] 6[115] GACCATCGCCATTAAAAATGAAAATGGTCAGTACA 35

2[114] 15[108] TGGGCGCAGAAGATGAATTTGGATTCCTGATTATCAGAATTA 42

2[135] 15[129] ACCTTCAATTTAGATTTATGGAAGGGAGCGGAATTATCTTAT 42

5[39] 1[31] CTTGTGGACTCGTAACCTTTCCTCGTTAGAAAGGG 35

5[60] 0[55] CCGAAGAGTCGCTTAATTGACGAGC 25

5[123] 10[115] CGAGTAAGAATTTACATAGAACAATATTACCATCACGCCCGT 42

4[83] 2[94] CCCTTCAGTTAATGGTCTTTGCGAATACCTACATTTTGACGCTTGA 46

7[32] 12[38] TATGCCAGCTATACGAGCCGGAAGCTGTGTGGGGGGTTTAAT 42

7[74] 12[80] GCACGTTGCGTGAGTGAGCTAACTGGGTACCAGCCTCCCAAA 42

7[81] 15[66] CTGGAGAAACAATAACGGTCCGTGGAGCTCGAATTCGTTGCC 42

7[91] 7[80] ATCAAACATTAGACTTTACCATTAATTGACAG 32

7[109] 3[101] ATCATCTAAAGCATCACCCTAAAAAATATTTTCAA 35

6[51] 9[59] GTCTGTAAAGCCTGGGGAATCATGTGCC 28

6[114] 12[122] TTTCCTTTGCCCGAACGATCATATTATACTTAAAT 35

8[44] 5[38] TGTCAGGGTGGCGGTCCACGCTGGATCC 28

8[65] 5[59] AGCCAGTGAGGCCCTGAGAGAGTTTAGC 28

9[60] 10[66] TGTCCAACGCATAACGGAACGTGCCGGC 28

9[130] 5[122] ATATCAGGTTATCAACAAGAGCCAGCAGCAAATAC 35

11[88] 4[84] CTTGCTATTACGCGAACTGATAGCCTTGCTGAACCTTG 38

11[130] 7[136] CATTGAAAGCACGAACCACCAGCACACGCTGGTTG 35

10[37] 2[52] GGTTTAGACAGGAACGGAACGTGCACCACACCCGCCGCCACT 42

10[58] 2[73] CATGAATCCTGAGAAGTGTTGCTTGCGCCGCTACAGGGTTCC 42

10[65] 7[73] CAGTGCATCATTGGAACAGATAGGGTTGAGTCCGCCTGACGG 42

10[100] 2[115] TCCAAAAGAGTCTGTCCGCCAGCCTCTGAAATGGATTATACG 42

10[114] 7[108] TCCGGGTAAACGCTATTAATTAATCTGATTGTATACAGCAAT 42

10[121] 2[136] TTGAAATTAACCGTTGTAATATCCTGGCAGATTCACCATCTG 42

13[74] 8[66] CTTTTACCAGTATAAAGTCTTCGCATCC 28

13[95] 7[90] GCTTCATATGCGTTATATCACAGTACATCGGATCAAAT 38

12[37] 8[45] TGAAGGTTTCTTTGCTCGTCATTCTCAACAGTAGGGCTTCTGCCACGCC 49

12[79] 11[87] TTCGTAGAACGTCAGCGCGTCTCGATTG 28

12[100] 2[108] CCTGCTTTAGTGATGAAGGCAAACCAAAATCCACA 35

12[121] 9[129] CGTGTTAAACGAACAATTTCATTTAACCTTGCTTCTGTCTGA 42

15[46] 10[38] AAGGGGAAACCTGTCGTTGGGCGCGCACTCTACCTGCACACT 42

15[67] 10[59] TAACTCACTGCCCGCTTTTTTCACGCAGTGTTGCCCCCAGCA 42

15[88] 15[87] ACAATTCGACAACTCGTTGATGGCAATTCAGGATCCCCCAAA 42

15[109] 10[101] AATGAGGATTTAGAAGTCCTCAATTAACAGTCAAGTTAGCGG 42

15[130] 10[122] TAACCGTCAATAGATAATTGGCAATAACGTCGGCGAATCTGA 42

17[147] 16[147] GTCTGGTCAGCAGCAACCGCAAAAAAAAGCCGCACAGGCGGC 42

16[188] 17[188] ATCGACATAAAAAAATCCCGTAGAATGCCAACGGCAGCACCG 42

16[209] 17[209] AGCAGTTGGGCGGTTGTGTACTCGGTGGTGCCATCCCACGCA 42

16[229] 17[229] ATTTCTGCTCATTTGCCGCCACCAGCTTACGGCTGGAGGT 40

19[53] 20[45] GAACTGACCAACTTTGAATCAAGATAAT 28

19[84] 28[73] CATTTCGAGCTAAATCGGTGAGCTTAATTTGACCAAGAG 39

19[116] 26[108] ATAAGCAGCGCCGCTTTAGAAACAGCGGATCGGAAGATTATT 42

18[44] 29[52] CATCTCCTTTTGATAAGCGCGTTTGTAA 28

18[65] 20[73] GAATTTTGCGGATGGCTAGCC 21

21[39] 31[31] TTGGTTTTAAATATGCATATAACACAGATGAACGG 35

21[102] 28[94] GTAGCCTCAGAGCATAACAAATGGAACG 28

21[144] 29[129] AAATCATACAGGCAAGGGCGAGCTCGGCGAAACGTAGTCAGT 42

20[44] 24[52] TCGTCAGAAGCAAAGCGCCCCCTCGTAATAGGCAA 35

20[65] 24[73] CTTTCAAAAAGATTAAGCGTCATATGGATAGGAAT 35

20[72] 19[83] CGATAATTAAGTTGGGTCGGCTACTTAGATA 31

20[93] 30[101] ATCGGGTTTTGCGAAAGTTGTATCGGCCTCAAAAC 35

20[107] 24[115] CCGTAATGCCGGAGAGGGCATGTCGTATAAGAAAA 35

20[114] 33[108] AGATGTAAAATCTTCGCCGCACTCTCTGCCAGTTTGAGTGAG 42

20[135] 33[129] AGGAAGCTTTGAAGGGCGCACCGCTGGGCGCATCGTAAGATT 42

23[60] 19[52] GCACAAATATAGGTCATTATAATGCTGTAGCCTGC 35

23[123] 19[115] CTATCAAAAGGAAGCCTTTAGCAAAATTAAGAGCT 35

22[97] 23[97] CGGTTGATAATCCTGCGGAATAGATATTCAACCGTTCTAGCT 42

25[32] 30[38] AAGTTTACCAAGAAAGATTCATCATTAATAAATTGGGCGTTG 42

25[60] 18[66] ATGCAAATCATGACAAGCTAAAGACGAGTAGATTTAGTTGCT 42

24[51] 30[60] CACTTTAGGAATACCACCGTTGGGTTTCAACGCA 34

24[72] 30[80] TACTAATGCAGATACATGGCTCATATTACCTGGGG 35

24[90] 27[73] GCCAGCGCCAAAAGCGTCCAATGCTGCAAGGCGTTATTG 39

24[114] 30[122] TAAGTAACAACCCGTCGCCGTGCACAGCCAGGAGA 35

26[44] 21[38] CTGAGAGGGGAAATGCTTTAAACAATTATAGAGCTTCATTAA 42

26[65] 23[59] ACCTTTAGACAATATTCATTGAATGATT 28

26[86] 24[91] ATGTAAGAAAAGCCCCATCCTGTA 24

26[107] 21[101] ACGGAAGATTAATCATATGTACCCGATAAATGAGACAGCCCT 42

27[74] 25[59] TGATATACCAGTCAGGAATTCAACGAGGCATAGTAAGATAAA 42

27[129] 23[122] TCCGGATCGGTTTAAATTTAATCGTAAAACTAGTAG 36

29[39] 18[45] TTCAAGAGGAGTTGATTCCCAATTTCAA 28

29[53] 33[45] TCTACGTAACGGTTTAAAAGAAAAATCTACGGTTG 35

29[88] 20[94] CCAACCATCAATATGGATATGTACCAAAAACATTATGATCAA 42

29[102] 20[115] GTCGCATCGGTCAATAACCTGTTTCAATAAAATACTTTTGCGGGAGGTG 49

29[130] 25[136] GCCTAAAGATTTTTTGAGAGATCTTGAACGGGTAA 35

28[72] 26[66] GCTTCCATTATTGCAGGCGCTTTCTTTAATCCATT 35

28[93] 26[87] AGGGTAATGCAGTCCAGCATCAGCTATGCGAGGGG 35

28[121] 20[136] CTCTTTTCATTTGGGGCCAAAGAATTATTTCAACGCAAGTGT 42

30[37] 26[45] CGGATCATAAGGGAACCGAACTTTATCCGCCGGGCGCGTTGAGATAAAG 49

30[59] 20[66] CTCATTCATGAGGAAGTTTTGAGGAAACCGGAAAGA 36

30[79] 29[87] TCAAACGGGTAAAATACGTAGCAAAACG 28

30[100] 20[108] TTACAGGGAGTTAAAGGAAAGACAACGACGTAAGG 35

30[121] 27[128] CGCTGCGGGATCCAGCGCCATGTTCTCTCACGGAAAAACTT 41

33[46] 29[38] AGATATCATAACCCTCGTTTTGCCCTCATTCGACC 35

33[91] 33[90] ATCAACATTAAATGGGGACGACGACATTAAGAACTAACTTTC 42

33[109] 29[101] CGATTCGCGTCTGGCCTAAAACAGCCAGCTGCCCA 35

33[130] 28[122] CTCTAGGAACGCCATCACAAATATGCGGGCCCGACGGCCACC 42

35[147] 34[147] ACTACGAAGGCACCAACCTAATATTCGGTCGCTGAGGCTTGC 42

34[188] 35[188] ATCGCCCACGCATAACCGATAAACGAAAGAGGCAAAAGAATA 42

34[209] 35[209] GCGCCGACAATGACAACAACCCACTAAAACACTCATCTTTGA 42

34[229] 35[229] ACAGCTTGATACCGATAGTTCCCCCAGCGATTATACCAAG 40

37[53] 38[45] TATAATAAGAGAATATAATGTTCAAGCA 28

37[84] 36[76] GGTTTACCAAGGCCGGAAACTG 22

37[116] 44[108] TTCTAACTATAACCTCCGCTTTCGAGGTGAACGCCACCAACT 42

36[44] 44[52] TTACCGAGGAAACGCAAATGAAATGCTAATGTCCT 35

36[65] 38[73] GACGGAATACCCAAAAGCAAT 21

36[75] 48[70] GCATGATAGAAAAAGAACGCTTCATCTAGATTTG 34

39[39] 49[31] AAAGCAAACGTAGAAAAACGCAAAGACAAAAAGGC 35

39[102] 48[91] GCAACCATTACCATTAGCAGCGCCGCAAATCAATGGTTACGCGAA 45

39[144] 47[129] GCGTTGAGCCATTTGGGGGGAAGGACAACTAAAGGATGTCTG 42

38[44] 42[52] ATATAATATCAGAGAGAAATAACACCCAATCAATT 35

38[65] 42[73] GCACAAGAATTGAGTTAAATAGCATTTTTTGTGCT 35

38[72] 37[83] AATTTTTAGCGTAACGAAAGACAATTCATAT 31

38[83] 38[94] GGAACCCAACGTCACCAATGAAACCATCCCAG 32

38[93] 48[101] AGCTTTTGTCTAGCATTACGAGGTTTAGTACTTTC 35

38[107] 42[115] ATCGAACCGCCACCCTCTATTCACACCGTTCCAGT 35

38[114] 51[108] AATTAGTAAACAGTACACTCAGAACGGAATAGGTGTATATTA 42

38[135] 51[129] TAGGGGATTTCGTAACAACCGCCAAGGGTTGATATAAGAAGA 42

41[60] 37[52] CCAAGAAACATAATAACTCCTTATTACGCAGAGTT 35

◆Tetrahedron に使用する Staple Strands のシークエンス情報-1 
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41[123] 37[115] CCACATCTTTAGCGACAGCCAGCAAAATCACGACA 35

40[97] 41[97] TCATTAAAGCCAAAAAATGAAAGCGCCTCCCTCAGAGCCGCC 42

43[32] 48[38] ACAAACGCTAGAACGCGAGGCGTTAAGCAAAGTCTTTCTCCG 42

43[60] 36[66] TAAAGATAAGCAGAACGCTTTTTCTTTGTCACAATCAATTAA 42

43[130] 41[122] ATAACGATTGGCCTTGAAGAG 21

42[51] 48[59] TTAACCTCCCGACTTGCATCATTAAACGGGTGCCT 35

42[72] 48[80] ATTTTTGAAGCCTTAAAGTTTTTACGCACTCACAA 35

42[90] 45[73] CCTATAAGATTAGTTTTAACGCAGCCCTCATAGATCAAG 39

42[114] 49[125] TAAGGCTGAGACTCCTCTATAGCCCCGCCACTCAGCTTGGCTTAG 45

44[51] 51[45] GAATTCCAAGCCGCGCCCAATAGCTTAG 28

44[107] 39[101] ACATGAATTTAAACAAATAAATCCACCCTCAACCGGAAGATA 42

45[46] 39[38] TCACAAGAAATATTTATTAAAAACAGGGAAGTGAGCGCGCTATCTAAGG 49

45[74] 43[59] TACTTTTCATCGTAGGAGGGAGGTTTGCACCCAGCTACCAAA 42

47[39] 36[45] AACAAGTACCGACACCACGGAATATATG 28

47[102] 38[115] TTCTGCTGATAAAGACAAAAGGGCCAGTAGCGCACCGTAATCAGTTCAT 49

47[130] 42[136] TATCGTTTGCCCACCCTCAGAGCCAGGTCAGCATGGCTGAGT 42

46[121] 38[136] ATAAACCGATTGAGGGAAATTAGAGAATCAAGTTTGCCTTAT 42

49[126] 43[129] GTATTGCGAATAATATTGTATCGGTTTACCTCAGACTGAGTTCGTC 46

48[37] 45[45] CGAGGCATTTTCGAGCCAGTAAATAAATTGTGTCGAAACTTA 42

48[58] 38[66] GATATATTTTAGTTAATGAGAAAACGCCTGTAAGA 35

48[69] 41[59] TATCATCATTAAACCAACAATGAAACGAGCCTTTACAGAGAGTAAC 46

48[79] 38[84] CGGTCTGACCTAAATTTCAATCGCTCTAAAGCACCACC 38

48[90] 42[91] ACAAAGTATCGAGACCACAGATCGAATGGAAAGCGTTCGGAA 42

48[100] 38[108] TTATAGACTACCTTTTTATGTAAACAGACGTCAAA 35

50[104] 51[104] CACCGTACTCAGAAGCAAGCCTCTATTCTGAAACATGAAAGT 42

51[46] 47[38] CGATCCTGAATCTTACCGCCATATAATAATAAAAC 35

51[109] 47[101] AGATGCCCCCTGCCTATCAGTCTCACGCCTGGTCT 35

51[130] 46[122] GAAAGTGCCCGTATAAACAGTAAGTCGTCACTGAATTTGGTT 42

53[147] 52[147] GAAATACCGACCGTGTGATAATATCAAAATCATAGGTCTGAG 42

52[188] 53[188] GAGAAGAGTCAATAGTGAATTATAAGGCGTTAAATAAGAATA 42

52[209] 53[209] GATAGCTTAGATTAAGACGCTAACACCGGAATCATAATTACT 42

52[229] 53[229] AGAATCCTTGAAAACATAGCAGAAAAAGCCTGTTTAGTAT 40

7[137] 12[143] AAAATTAGAGTTTTAAAAGTTTGAACCAGAAGGTTAGAAGTG 42 Connector付近

7[151] 3[143] AGGGCCTGCAACAGTGCGAAGATAGAACCCTGTCA 35

6[146] 10[143] CTAATAGGGAATTGAATTGCGACCTGAGACAA 32

12[142] 11[150] AATGAATTACCTTTTTTCAAGAAACAAA 28

25[137] 30[143] ACGTAACCAACGTGGGAACAAACGGTGTAGATTCTGGTGGGA 42

25[151] 21[143] TTAAACAAGAGAATCGAACAAAGGGAGTAATGGAT 35

24[146] 28[143] CATTTTTTTAATATCTGTTGGCAGAGGTAAAC 32

30[142] 29[150] TAGTACCAGTCCCGGAATCACCGGGGAG 28

43[151] 39[143] AGGCAGGAGGTTGAGGCGCCACCAAGCCCCCTTTA 35

42[135] 48[143] AACGGATTAGGATTAGCCGTCGAGCCCTCAGGCCT 35

42[146] 46[143] GTGCCTTTTTGATGCATGTACTGCTAAAGAAA 32

48[142] 47[150] TTAAATTTTTTCACGTTGAGAATACAAC 28

0[166] 14[161] GAGTAGAAGAACTAATAACATCACTTGCGC 30 Connector strands

2[163] 8[167] TCTGGCCAACAGATGATGAGC 21

4[163] 2[164] TATTAACACCTTATCTAAAATAAT 24

6[163] 0[167] TTTAGGAGCATATCATTTTCT 21

8[166] 10[161] ACGTAAAACAGAAATATCAAAATTATTTAA 30

11[151] 4[164] AGAAGAGATAAAACAGAGGTGAGGCGGTCAG 31

10[142] 6[164] AATCTTCTTTGATTAGTCAAACTAGACCAGTAATAAAAGGGACTC 45

10[160] 12[164] CAAACATAATGGAAACAGTAC 21

12[163] 7[150] ATAAATCAATATATGTGACCTACCATAAAGAAGGA 35

14[160] 6[147] GGAACAAAGAAACCGTAACATCTAACAA 28

18[166] 32[161] TAGCATTAACATCAATTCTACTAATAGTGG 30

20[163] 26[167] TTTTAAATGCCCACGGGAAAT 21

22[163] 20[164] GTCTGGAGCAAAATTCGCATTATA 24

24[163] 18[167] TTTTTGTTAAGACCGTAATAG 21

26[166] 28[161] TCGCCATTCAGGCACCAGGCAAAGCGCCCG 30

29[151] 22[164] CCGAATGCCTCTATCAGGTCATTGCCTGAGA 31

28[142] 24[164] AATGAAAAGGTGGCATCCAATAAAAATTTTTAGAACCCTCATAAA 45

28[160] 30[164] GATAACCTTTGTGAGAGATAG 21

30[163] 25[150] ACTTTCTCCGTGGTGAAGCCGGAATGCGCAATTTG 35

32[160] 24[147] GATAGGTCACGTTGGCGGATTATCAGCT 28

36[166] 50[161] GAATTATCACCGTAATTATTCATTAAAGCC 30

38[163] 44[167] TCGGCATTTTCAACAGTTTGA 21

40[163] 38[164] CCAGCATTGAAGTGTACTGGTACA 24

42[163] 36[167] AAGTTTTAACTGCTCAGTAGT 21

44[166] 46[161] TAGCAAGCCCAATACCCTCATTTTCAGGCA 30

47[151] 40[164] TTTCGGTCATGAACCACCACCAGAGCCGCCG 31

46[142] 42[164] GGATAAATATTGACGGACACCGACTCAGACTGTAGCGCGTTTTAT 45

46[160] 48[164] GCGGAGTGAAAATCTCCAAAA 21

48[163] 43[150] AAAAGGCTCCAAAAGGAAGCCACCAGGAACCATAC 35

50[160] 42[147] AGGCGGATAAGTGCGGGGTTTGGGGTCA 28

5[9] 2[9] TTTTTTTGATGGTGGTTCGAAAAACCGTCTTTTT 24 Vertex 部分 PolyT cover

9[12] 4[9] TTTTTCGGGCCGTTTTCACGGTGCGGCCGGCGGTTCAGCAGGCGAAAATCCTGTTTTTT 49

23[9] 20[9] TTTTTTCAAAAATCAGGGGAAGCAAACTCTTTTT 24

27[12] 22[9] TTTTTAGAAACACCAGAACGAAAGGCTTTTTTGCAAAACGAGAATGACCATAAATTTTT 49

41[9] 38[9] TTTTTCACCCTGAACAATTAAGAAAAGTATTTTT 24

45[12] 40[9] TTTTTTAGAAACCAATCAATACTAATTTTTACAAAGACGGGAGAATTAACTGAATTTTT 49

1[12] 2[31] TTTTTACAGGAGGCCGATTAATCAGAGCGCGGTCACGCTGCGCCAA 41

1[32] 12[14] ATTGTGTTCATGGGTAAGAATCGCCATATTTAACAACGTTTTT 38

3[9] 0[12] TTTTTTATCAAAGTGTAGGGAGCTAATTTTT 21

2[30] 14[16] CGTCCGGGTTGTGGTGCTCATACCAAATTGTTATCCGCTCACATTTTT 43

7[9] 8[12] TTTTTCGCGCGGGGAGAAGAATGCGGTTTTT 21

11[16] 7[31] TTTTTCGGCATCAGATGCAAAGGGCCGAAATCGGCAAATTTGCCCTGCG 44

13[14] 10[16] TTTTTCCTGCGGCTGGTAAGCAAATCGTTAATTTTT 26

15[16] 6[9] TTTTTATTCCACACAACGCATTAATGAATCGGCCAATTTTT 31

19[12] 20[32] TTTTTTGGAAGTTTCATTCCAACTAAAGATTAGAGAGTACCTAAG 40

21[9] 18[12] TTTTTCAACAGGTCAGGTACGGTGTCTTTTT 21

20[31] 32[16] CGAAGCTGGCTAGTGAATGTAGTAAAACGAACTAACGGAACAACTTTTT 44

25[9] 26[12] TTTTTATAGCGAGAGGCGCCCTGACGTTTTT 21

29[16] 25[31] TTTTTCCAGGCGCATAGCCAGACCTCTTTACCCTGACTGTTCAGAAAAG 44

31[14] 28[16] TTTTTGGAACGAGGCGCAGACGGTGTACAGATTTTT 26

31[32] 30[14] TCATATGAGCCGGGTCACTGTTGCTTTTT 24

33[16] 24[9] TTTTTATTATTACAGGTGACGACGATAAAAACCAAATTTTT 31

37[12] 38[31] TTTTTGCAACATATAAAAGAATACATACAACAAAGTTACCAGTACC 41

39[9] 36[12] TTTTTAGCAGATAGCCGATAAAGGTGTTTTT 21

38[30] 50[16] GAACGACAATTCCCATCATCGGCTTCAGATATAGAAGGCTTATTTTTT 43

43[9] 44[12] TTTTTCTAATTTGCCAGACGAGCATGTTTTT 21

47[16] 43[31] TTTTTCTGTCCAGACGAGCCCTTTAGTCAGAGGGTAATCGCATTAATAA 44

49[14] 46[16] TTTTTCCAACATGTAATTTGGTAAAGTAATTTTTTT 26

49[32] 48[14] AGACCTGCTCCATGTTACTTAGCCTTTTT 24

51[16] 42[9] TTTTTCCGGTATTCTAAACGAGCGTCTTTCCAGAGCTTTTT 31

◆Tetrahedron に使用する Staple Strands のシークエンス情報-2 
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◆Triangular Prism 
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開始点 終了点 シークエンス シークエンス数 備考

1[53] 2[45] CGCCAACCGCAAGAAAAGTTACCTGTCC 28 Triangular Prism main parts

1[84] 10[73] AGTGAGGAAAACGCTCATGCGCGTACTAGTGTTTTTGGT 39

0[44] 11[52] CGTCCACCACACCCGCCAACAAGAGCAG 28

3[102] 12[91] AATCCATTGCAACAGGACCACCGACGGACTTGCGGTCCCTTAGAA 45

3[144] 11[129] CACTATCGGCCTTGCTGGTAGCAAATTAATTACATTGCATTA 42

2[44] 6[52] ACTAAAATCCCTTATAATGAGAGACGCCAGGCTGC 35

2[65] 7[73] TCCGAATAGCCCGAGATTTGCCCTCACC 28

2[72] 1[83] GTGCCAACGGATTCGCCGTCAGCGTATAATC 31

2[93] 12[101] GAATTTGAATGTACCTTTCTCATCAATATAAATTT 35

2[107] 6[115] CAGAACATCGCCATTAAAAATGAATCTGGTCAATA 35

2[114] 15[108] CGTTCGCGCATCAGATGTGTTTGGATTCCTGATTATCAGTAT 42

2[135] 15[129] TGAATTTCAACGTAGATTAATGGAAAGGAGCGGAATTACGTT 42

5[60] 1[52] AAAAGTTTGGGCGCTTATTTGACGAGCACGTGGTA 35

5[123] 10[115] ACCGCGTAAGTATTTACCCAGAACAATATTACCATCACCATC 42

4[41] 0[35] CAAGCGGAATCGGCATTAAAGCGCGTAAGCTTTCC 35

4[97] 5[97] ACCTTGCTGAACAACAGCTGAAGTTTAATGCGCGAACTGATA 42

4[135] 14[143] CGCCAGTTGAAGATTAGAATTTTAAAAGTTTCCAC 35

7[32] 12[38] GCGAACCTGTTCCACACAACATACTAGCTGTCGGTCATTGAG 42

7[60] 10[59] TTTACGATCCGCGGTGCTCAG 21

7[74] 12[80] AGTACATTAAGGGTGCCTAATGAGGAGGATCCGCGTCCAAAC 42

7[109] 3[101] ATAAAATCTAAAGCATCGCCCTAAACAATATGCTC 35

6[51] 9[59] CCGAAGCATAAAGTGTATCGAATTCCAG 28

6[90] 14[70] ACTTTAGCTAACTCGAGACGGGGGAGAAACAATCTTGTTCTTCCCGGGT 49

6[114] 12[122] CATATCCTTTGCCCGAATCATCATATTATACGTAA 35

8[65] 5[59] CAGTTCTTTTTCACCGCCTGGCCCATCA 28

9[60] 2[66] CACCGCTCAACACCGTCGGTGATGGGTCTGGCGGTGCCTTGT 42

9[130] 5[122] GAATTTCAGGAAATCAATGAGAGCCAGCAGCAAAT 35

11[39] 0[45] CGGACATCCCTTTTAGACAGGAACATAA 28

11[53] 15[45] CCAAGCGCAGGTTTCTGCGTAATCATGGTCAGAGC 35

11[88] 2[94] TGCTGGCTATTAGTCGGGGGAAATACCTACATTTTGACTTTT 42

11[130] 4[136] TTCCCTGAAAGAACGAACCACCAGGCCA 28

10[58] 2[73] CAGCAGAATCCTGAGAATGGTTGCATGCGCCGCTACAGTTGA 42

10[72] 11[87] GCTCTGATTGCCGTTCCGGCAAACGTAGAACTGAT 35

10[100] 2[115] TGCGTAAAAGAGTCTGTCCGCCAGCGTCTGAAATGGATAATA 42

10[114] 7[108] CTCTCGCTGGGTCGCTATTAATTATCCTGATAATATACATCA 42

10[121] 2[136] GCAGCAAATTAACCGTTGTAATATATTGGCAGATTCACCTTC 42

12[37] 12[49] AATGCTCGTCATTGCCAACGGCAGCAGTAGG 31

12[48] 4[42] GCTTAATACCGGGGTGTCACTTATTGGGGTTGCAG 35

12[79] 8[66] ATAGCGATAGCTTACAAGCGTGCCGCAT 28

12[90] 6[91] TCCTTGAGTGAGCCTTACATCGCCTCAAATATCAAGTATTAG 42

12[100] 2[108] TCCGTTTTTTCGTCTCGATAACGGTACAAAAGGCA 35

12[121] 9[129] ATCCAGCCTCCGTAACAATTTCATATAACCTTGCTTCTTTCT 42

14[69] 7[59] ACCGAGCAAGCCTGTTGCGTTGCGCTCAGTGG 32

15[46] 11[38] CGGCTTTCCAGTCGGGAGTTTGCGGCGCGCCATGC 35

15[98] 15[97] ACAACTCGATGATGGCAATCTCACAGTTTGACAAACAATTCG 42

15[109] 10[101] TAATTGAGGATTTAGAAACCCTCAAGTAACAACCAAGTAACG 42

15[130] 10[122] ATTAGCCGTCAATAGATAGTTGGCTTTAACGGAGGCGACAGA 42

17[130] 16[130] GTGCCATCCCACGCAACAAGGGTAAAGTTAAACG 34

16[167] 17[167] CACAGGCGGCCTTTAGTGATGCAGCTTACGGCTGGAGGTGTC 42

16[188] 17[188] AAAATCCCGTAAAAAAAGCCGCAGCATCAGCGGGGTCATTGC 42

16[205] 17[205] GTGTACATCGACATAAAAGGCGCTTTCGCACTCA 34

19[53] 20[45] GAGCACCAACCTAAAGAAGAGTAATCGA 28

19[84] 28[73] TCGCAAAAAATCGGTTGTATTAATTGCTCCATTAGTACG 39

18[44] 29[52] TTTTTTTGATAAGAGGTTTTTAATTCTT 28

21[102] 30[91] TACCAGAGCATAAAGCTTGGTCAAGTTTCCAACAGCATTCTGCTC 45

21[144] 29[129] ATTACAGGCAAGGCAAAGCTGAAAGAAACGTACAGCTTGCCA 42

20[44] 24[52] GCTAAGCAAAGCGGATTCTCAAATTAGTAAACACT 35

20[65] 25[73] AAAAAAGATTAAGAGGAATAAATATAGC 28

20[72] 19[83] AGACAAGTTGGGTAACGGGTAAAAATACATT 31

20[93] 30[101] CCATTTCCCAAAGGGGGAACGGCCTCAGGAATTAA 35

20[107] 24[115] AGAGCCGGAGAGGGTAGGTCAATCAAGCAAATAAT 35

20[114] 33[108] AGGAAACGACCGCTATTCTCCAGCCCAGTTTGAGGGGACGAG 42

20[135] 33[129] AAATTTCAGAGGCGATCCGCTTCTCGCATCGTAACCGTCTCC 42

23[60] 19[52] CAATATCGCGCATTTTTATGCTGTAGCTCAAGAAC 35

23[123] 28[115] TTTAAGGGTGCCTTTATCAAAATTAAGCAATATATTTTTAAA 42

22[41] 18[35] ACAGTTCTAGTCAGTCAAAGCTTGCTCCTAAATAT 35

22[97] 23[97] TGATAATCAGAAGGAATCGTCAGTCAACCGTTCTAGCTGATA 42

22[135] 32[143] AATACGTTAACAATAGGGGAACAAACGGCGGAGAT 35

25[32] 30[38] TTTCCAGACGAGATTCATCAGTTGTAAAACGGGCTTGAGAGC 42

25[60] 28[59] TTATCAACGTAAGAACCACGA 21

25[74] 30[80] GTCTACGAGGGCAGATACATAACGCATTATACCTTATGGCCA 42

24[51] 27[59] ATCGGAATACCACATTCGGGAAGAAACT 28

24[90] 32[70] GCTTTAAAAGGAATCAATACTGCAAGGCGATTATTTGAATTACCAGTCA 49

24[114] 30[122] TCGCAACCCGTCGGATTGCATCTGCAGCTTTCGCA 35

26[65] 23[59] AAAGACTGGATTCATTGAATCCCCGCAT 28

26[107] 21[101] CAGATTGTATATATGTACCCCGGTAATTAATCAGTCAAGTAA 42

27[60] 20[66] TTACGCCGGGAAAGAATACACGATTGCCACTGGATATTCTTC 42

27[129] 23[122] GCACGGTGCGGATTGTAACGTAAAACTAGCATCTAT 36

29[39] 18[45] TCAGGACAGAATTCCCAATTCTGCCATG 28

29[53] 33[45] GACAACAAAGTAATTTCAAAATCTACGTTAAAGAT 35

29[88] 20[94] GGTTCAATATGATATCCGCCCAAAAACATTATGACCCTATCA 42

29[130] 22[136] AGCGATTCAATGAGAGATCTACAACGGT 28

28[58] 20[73] AGGTAGATTTAGTTTGAGAATATAGCGGATGGCTTAGACGAA 42

28[72] 29[87] TAACGTCACCCTCAGCAGCGAAAGTTAAACGCCAG 35

28[100] 20[115] GAATAACCTGTTTAGCTAAAGCCTTTTTGCGGGAGAAGAGAA 42

28[114] 26[108] GACCAACGGCACAGCGGATCAAACGATCGCAACGC 35

28[121] 20[136] GACCATTTGGGGCGCGAGAATTAGTTCAACGCAAGGATAGGT 42

30[37] 30[49] CGGACTTTGAAAACGAAAGAGGCACGCGGTT 31

30[48] 22[42] GCGGTATGATGGTTCTGCTCAGGGGTAAGCTTTAA 35

30[79] 26[66] GCAGTTGGGCGGTTATCATCATTGACCC 28

30[90] 24[91] ATTTGCCCGATTTTATGTGCTGCAAGCCCCAAAAAGTAGCCA 42

30[100] 20[108] ATTCGGAACGAGGGTAGTTTTTCACGTTGTACCGG 35

30[121] 27[128] GAATACAGAGGCGCCATGTTTACCCACGGAAAAAGAGACCG 41

32[69] 25[59] GGACGTTAACTAATCATAGTAAGAGCAAATGT 32

33[46] 29[38] TTAATAACCCTCGTTTAGCCAGAGTTCAGTGTTCA 35

33[98] 33[97] ATGTGAGCGACGACAGTATGAACTGGCTCCCATCAACATTAA 42

33[109] 28[101] TAACGTCTGGCCTTCCTCAGGAAGCTGGCGAGTCACGATGAG 42

33[130] 28[122] GTGAACGCCATCAAAAATATTTAAGCCTCTTGGCCAGTTGAG 42

35[132] 34[132] TAAAACACTCATCTTAGGCCGCTTTTGCGG 30

34[224] 35[224] TAGTTGCGCCGACAATAAATTGTGTCGAAA 30

37[53] 38[45] CACCGACCGTGTGATCAGACGACACAAG 28

37[84] 46[73] AATAGAAGCACCATTACCAGGAATACCCATTTTGTAAAT 39

36[44] 47[52] CTTAGTTACCAGAAGGAATAAGAGATAA 28

36[65] 38[73] GAAGAAACGCAATAATAAGAA 21

39[102] 48[91] AATCAAAATCACCAGTAAATTCATGTTAATTTGTAAATCGAGGTG 45

39[144] 47[129] ATCTATCACCGTCACCGTCAACCGGTGAGAATAGAAACGTTA 42

38[44] 42[52] AAAGAGGGTAATTGAGCCAGCCTTCAGCCATTTTT 35

38[65] 43[73] AAGTCAGAGAGATAACCTAACGTCTCCA 28

38[72] 37[83] TTGTGCAGACAGCCCTCCTGACCTCACAATC 31

38[93] 48[101] AAAGCGTAACCAAACTAACGTATCACCGTACTTGC 35

38[107] 42[115] TCTAGAGCCGCCACCCTAGACGATCGCAGTCACAG 35

38[114] 51[108] TTTTCGTCTTCACTGAGGTTTAGTTGATATAAGTATAGTCTG 42

38[135] 51[129] GTCAATGAATATAGGAAAACCGCCGATAAGTGCCGTCGGAGG 42

41[60] 37[52] ATACCCAATAAACCGAGCTGGCATGATTAAGAAGA 35

41[123] 46[115] ACCCCTTATTCAGCACCCCATTTGGGAATTACCAAAGAAACT 42

40[41] 36[35] AGAATAAAAAGTCACAATGAACGAACAAATTACGC 35

40[97] 41[97] ACAAACAAATAATTTTTTGTTCAGAGCCACCACCGGAACCGC 42

40[135] 50[143] GGATCCAGTAACGGGGTAGACTCCTCAAGAGCCAG 35

◆Triangular prism に使用する Staple Strands のシークエンス情報-1 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



98 

 

43[32] 48[38] GCCTATCCTGTTATCCGGTATTCTTACCGCGCAATCAAAGCC 42

43[60] 46[59] TTTCCTGTTTACATGTTGAAA 21

43[74] 48[80] AATTTAAATCCCGACTTGCGGGAGCGAGAACGTATTAATAAA 42

42[51] 45[59] GCACGAGGCGTTTTAGCTATTTTCTCCT 28

42[90] 50[70] CCTGCTTTGAAGCCAAGAAACTGTAGCATTCCACAAGAACGGAAGCAAG 49

42[114] 48[122] TGCCATGAAAGTATTAAAGAGGGTACCGCCATAAT 35

44[65] 41[59] GCGATCCCAAAAAAATGAAAATAGGCTA 28

44[107] 39[101] GTCTGGAAAGTGGCCTTGATATTCCTCCCTCTTTCATACACC 42

45[60] 38[66] TATGCGACCTAAATAAGAATACTTATGGTTTCAGCTAAAGTT 42

45[129] 41[122] TCAGCCCATGTTTACCGTGGTTGAGGCAGGTCCAGA 36

47[39] 36[45] GACGTAATAAATAAAAGAAACGCAACTC 28

47[53] 51[45] ACAATCAACACTGTCTTATCGTAGGAATCATAAGA 35

47[88] 38[94] TTATCACCGGAACCACAACTTAGCAAGGCCGGAAACGTATCA 42

47[130] 40[136] GTAATAGCCCGCCACCCTCAGAGCGACA 28

46[58] 36[66] TACCACGGAATAAGTTTAAAA 21

46[72] 47[87] TTAAGGTTGGGTTATATAACTATATCATCTTATAG 35

46[100] 38[115] TTAATGGTTTACCAGCGGAGCCAGGAAACCATCGATAGAGCG 42

46[114] 44[108] TTTAATCGCAATCGGTTTATCAGCTCAGGAGTTTC 35

46[121] 38[136] GAACAAAAGGGCGACATACTTGAGGTAATCAGTAGCGATTCG 42

48[37] 48[49] GGATTTTCGAGCAAATAAGGCGTTGCTCCAT 31

48[48] 40[42] GTTACTTTAATCGGATAGATAAAATAAATACAGAG 35

48[79] 44[66] CAGCTTGATACCGATCCCATTCCAGAAC 28

48[90] 42[91] AATTTCTACCAAGTCAACGCCGAATCCTCATTAAAAATGCCC 42

48[100] 38[108] TTTGCTGATGCAAATCCTCAAATAAGTTTTGGCCA 35

48[121] 45[128] TGTAGACAAAGAAGGAACAACTAACCAAAAGGAGCCTTCCC 41

50[69] 43[59] CCGTTTTGAACCTCAAGATTAGTTGCTAATTA 32

51[46] 47[38] ACGCCCAGCTACAATTTAGTTACAAGTCCTGTCCA 35

51[98] 51[97] CTATTATCCCGGAATAGGTCGCACTCATGTCTATTTCGGAAC 42

51[109] 46[101] AAACCGTATAAACAGTTGCCAGAAACCAGTAGATCTAATATT 42

51[130] 46[122] CTGCAGTGCCTTGAGTATCTGAATACCGTAATCCAGACGCGA 42

53[130] 52[130] AACACCGGAATCATAATACCTTTTTAACCTCCGG 34

52[167] 53[167] AAATCATAGGTCTGAGAGACTTACTAGAAAAAGCCTGTTTAG 42

52[188] 53[188] GAGTCAATAGTGAATTTATCATATCATATGCGTTATACAAAT 42

52[205] 53[205] GATTAAGACGCTGAGAATCTTACCAGTATAAAGC 34

34[209] 35[209] TGACAACAACCAGCAGGGAGTTAATGACCCCCAGCGATCATCGCCTGA 48

5[25] 7[31] GTGGTTCCGATCCACGCAGAG 21

23[25] 25[31] CTGACTATTAAGAAAACAAGT 21

41[25] 43[31] CACCCTGAACCATAAAAATTT 21

0[166] 3[156] CTGAGTAGAAGAACTCAAACACGACCAGTA 30 Connector 付近

2[163] 5[156] ATTCTGGCCAACAGAGATAAAACAGAG 27

4[163] 3[143] AGTATTAACACCGCCTGCAACAGTCAGAAGATAGAACCCAGT 42

6[163] 8[143] TCTTTAGGAGCACTAACAACTAATAAGGAATGAAA 35

8[142] 1[159] TTGTTACCTGAAACAAATACTTCTTTGATTAGTAATA 37

8[166] 7[156] GCACGTAAAACAGAAATAAATGAGGAAGGT 30

10[160] 11[153] AACAAACATCAAGAAGCAAAA 21

12[163] 9[159] ACATAAATCAATATATGGAACCTACCATAT 30

14[142] 13[156] CAGAGGGTTATGAGTGATTGAATTACCTTTTTTA 34

14[160] 15[153] GCGGAACAAAGAAAGAGTAAC 21

18[166] 21[156] ATTAACATCCAATAAATCATTTTAGAACCC 30

20[163] 23[156] AAATGCAATGCCTGAGTCAGGTCATTG 27

22[163] 21[143] GGAGCAAACAAGAGAATCGATGAAAGGCTATAATGTGTAAAA 42

24[163] 26[143] TGTTAAATCAGCTCATTTTTTAACTATTTTGTGGG 35

26[142] 19[159] AAGGGTGGAGAATCGGCAGGTGGCATCAATTCTACTA 37

26[166] 25[156] CATTCAGGCTGCGCAACTGTTTAAAATTCG 30

28[160] 29[153] ACCTCACCGGAAACCCGCCAC 21

30[163] 27[159] TCTCCGTGGTGAAGGGAGAAACCAGGCAAA 30

32[142] 31[156] GGGGGTGCCGTAGCTCTAGTCCCGGAATTTGTGA 34

32[160] 33[153] GGTCACGTTGGTGTATTGACC 21

36[166] 39[156] ATTATTCATTAAAGGTGAATAAGTTTGCCT 30

38[163] 41[156] CTGTAGCGCGTTTTCATCTCAGAGCCG 27

40[163] 39[143] ACCACCAGAGCCGCCGCCAGCATTCACCACCCGGCATTCAGA 42

42[163] 44[143] GGAGTGTACTGGTAATAAGTTTTAAGCGTCAAAGC 35

44[142] 37[159] CCATTTCTGTCAGCGGAATTGAGGGAGGGAAGGTAAA 37

44[166] 43[156] CCCTCATTTTCAGGGATAGCTACATGGCTT 30

46[160] 47[153] ACTTTCAACAGTTTATGGGAT 21

48[163] 45[159] TTGAAAATCTCCAAAAAGAACCGCCACCCT 30

50[142] 49[156] GCGACCCTCAAAAGGCTAGGAATTGCGAATAATA 34

50[160] 51[153] GGTTTTGCTCAGTAAAGGATT 21

7[9] 41[24] TTTTTAATCGGCCAACGTGCTGCGGCTTC ACT AAT CTG ATGAAAAGGTAAAGTTAGCTATTGAA 64 Vertx bundle

25[9] 5[24] TTTTTCGAGAGGCTTTTTGACGAGAAGCA AAA TTC TCA TTGAAATCGTTAACGACTCCAAGATG 64

43[9] 23[24] TTTTTAGCGTCTTTCCATATCCCATC TTC ACT AAT CTT ATG TACT GCGCATAGGCTGACCGGAATACC 68

CATCAGATTAGTGAA Vertex bundle 相補鎖部分

CAATGAGAATTTTGC

AGTACATAAGATTAGTGAA

9[160] 10[161] CAAAATTATGA 11 Connector strands

27[160] 46[161] GCGCCATTCCA 11

45[160] 28[161] CAGAGCCACTA 11

11[154] 8[167] GAAGATGATTT 11

29[154] 44[167] GGGAACGGACA 11

47[154] 26[167] TTTGCTAAAGC 11

7[157] 2[164] TATCTAAAAAC 11

25[157] 38[164] CATTAAATTGA 11

43[157] 20[164] TTGATGATATT 11

1[160] 14[161] ACATCACTTTT 11

19[160] 50[161] ATAGTAGTAGG 11

37[160] 32[161] TATTGACGGTA 11

1[12] 2[31] TTTTTAAACAGGAGGCCGATTAATCAGATCACGGTCACGCTGAACG 41 Vertex PolyT cover

0[34] 12[14] TCGTTAGAAAGGGATTACACTTTTCTTTCGCCATATTTAACAACGCCAATTTTT 49

3[9] 0[12] TTTTTAAAAACCGTCTAGCGGGAGCTTTTTT 21

2[30] 14[16] TGGGCATCAGTGTGCACGTTTTCATTCCTGTGTGAAATTGTTATTTTT 43

9[12] 7[23] TTTTTCAGAATGCGGCGGGCCTCTGTGGCGC 26

13[14] 10[16] TTTTTGTAATGGGTAAAGGGGTGTGTTCAGCTTTTT 26

15[16] 6[9] TTTTTTCCGCTCACAATCGTGCCAGCTGCATTAATGTTTTT 31

19[12] 20[32] TTTTTAGTTTCATTCCATATAAAGTACGGAGAGTACCTTTAAGAA 40

18[34] 30[14] GCAACTAACAGTTGTGAACGGCTGACCAGTCACTGTTGCCCTGCGGCTGTTTTT 49

21[9] 18[12] TTTTTAGGTCAGGATTAGTGTCTGGATTTTT 21

20[31] 32[16] CCAGGCTGACCAATAAGGTAAATTGAACTAACGGAACAACATTATTTTT 44

27[12] 25[23] TTTTTACACCAGAACGAGTAGCTTGCCCGCA 26

31[14] 28[16] TTTTTATAAGGGAACCGAATGTACAGACCAGTTTTT 26

33[16] 24[9] TTTTTTTACAGGTAGAAACGATAAAAACCAAAATAGTTTTT 31

37[12] 38[31] TTTTTTACATACATAAAGGTGTAGCAAAAGTAAGCAGATAGCATAG 41

36[34] 48[14] AGTATGTGCAACATGAGAATAAGAGGCAACGAGGCGCAGACGGTCAATCTTTTT 49

39[9] 36[12] TTTTTCTTTTTAAGAAACGTAGAAAATTTTT 21

38[30] 50[16] CAAAATTCTGAACAAGATAGAAACCCCAATAGCAAGCAAATCATTTTT 43

45[12] 43[23] TTTTTCTAATTTACGAGCATGAAAATAAGAG 26

49[14] 46[16] TTTTTCATGTAATTTAGGCTAAAGTACCGACTTTTT 26

51[16] 42[9] TTTTTGATATAGAAGGCAATCTTACCAACGCTAACGTTTTT 31

5[9] 2[9] TTTTTAAA ATC CTG TTT CGT CAA AGG GCGTTTTT 24

7[24] 4[9] GGGGTGGTTTGCCCCAGCAGGCGTTTTT 23

23[9] 20[9] TTTTTAAATCAGGTCTTGCAAACTCCAACTTTTT 24

25[24] 22[9] AAAGGAGAATGACCATAAATCAATTTTT 23

41[9] 38[9] TTTTTGGGAGAATTAACCTTACCGAAGCCTTTTT 24

43[24] 40[9] CCTAACAGGGAAGCGCATTAGACTTTTT 23

◆Triangular prism に使用する Staple Strands のシークエンス情報-2 
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◆Cube 
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開始点 終了店 シークエンス シークエンス数 備考

1[84] 13[73] AACGGTATATCCAGAACAAACCACCACAGGATTTTAACGGAATGGT 46 Cube with short connector

0[54] 2[45] GCGCCGTAAACAGAGTGCTCGTCATAAGTTACCTGTCC 38 main parts

3[102] 13[94] GGAGGCCTTGCTGGTAACGCCAGACCGGCCAAGTT 35

3[144] 11[129] GTCAGTAATAACATCACCGAGTAAGCAAAAGAAGATTCTGCT 42

2[44] 6[52] ACTAAAATCCCTTATAATGAGAGACGCCAGGCTGC 35

2[51] 15[45] AGAGCAGCCAAGCGCAGGTTTCTGCGTAATCATGGTCAGAGC 42

2[72] 1[83] GTGCCTATACAGTAACATCCTCATAGACAGG 31

2[93] 12[101] CTGTTACATCGATTTTCTCAATTATCATCATTGAA 35

2[107] 6[115] AGATGGCTATTAGTCTTACACCGCACCTTGCGAGC 35

2[114] 15[108] CAGCGGATTCCAGAAATATTATCAAACAAAGAAACCACTTTA 42

2[135] 15[129] TAAAATACCACAAAATTATCAATAAGTAACATTATCATAAAC 42

5[25] 7[31] GTGGTTCCGATCCACGCAGAG 21

5[60] 0[55] AAAAGTTTGGGTGTAGCCGCTTAAT 25

5[123] 10[115] GCGATTCTGGAATACCTAGTAGAAGAACTCATTTTATATCGT 42

4[41] 0[35] CAAGCGGAATCGGCATTAAAGCGGGCGCGCGCGTA 35

4[83] 2[94] CAGCTGAAGTACGTAAGAAGGTATATTACCGCCAGCCATTGCTGAC 46

7[32] 12[38] GCGAACCTGTTCCACACAACATACTAGCTGTCGGTCATAGTA 42

7[74] 12[80] AGTACATTAAGGGTGCCTAATGAGGAGGATCCGCGTCCATCG 42

7[81] 15[66] CGGACGTCAGATGAACTTGTTCTTCCCGGGTACCGAGCAAGC 42

7[91] 7[80] AAATGAATAGAGCCGTCAAAGCTAACTCGAGA 32

7[109] 3[101] ATCCTGCAACAGTGCCATTTTGAAACCCTTCAACA 35

6[51] 9[59] CCGAAGCATAAAGTGTATCGAATTCCAG 28

6[114] 12[122] ACTGTATTAGACTTTACTTTGCGGGATGATGACAT 35

8[65] 5[59] CAGTTCTTTTTCACCGCCTGGCCCATCA 28

9[60] 10[66] CACTGCGTTACGTCAGCGTGGTGCCGTG 28

9[130] 5[122] TTCATTTGCACAAATATGGCGGTCAGTATTATAAT 35

11[88] 4[84] CTTAAAGCGTGGCACAGACAATATCGCTGAGAGCCAAA 38

11[130] 7[136] TTGAAGGGACCGAACTGATAGCCCGAGGTGACAAA 35

10[37] 2[52] CCCATCAGAGCGGGAGCCTACAGGTAGGGCGCTGGCAAAACA 42

10[58] 2[73] TGTGAGGCCGATTAAAGCCCGCCGGGTCACGCTGCGCGTTGA 42

10[65] 7[73] CCGCGGTGCCTTGTTCCGAATAGCCCGAGATTTGCCCTCACC 42

10[100] 2[115] CCTATCCTGAGAAGTGTAACTATCAAAACGCTCATGGACCAA 42

10[114] 7[108] CTCGTTCCGGTCAATATATGTGAGATTCCTGAAAGAAAAAGC 42

10[121] 2[136] TTTATCAGTGAGGCCACTTGCCTGACATTTTGACGCTCGTAA 42

13[74] 11[87] CTGGTGATGAAGGGTAAGAGCACAGTAC 28

13[95] 7[90] AAACCTTGCTTCTGTAAGTGAGCCAGGTTTAGCGCAGC 38

12[37] 12[49] TAATAATGGGTAAAGGTTTCTTAATACAAAT 31

12[48] 4[42] TCTTACCACCGGGGTGTCACTTATTGGGGTTGCAG 35

12[79] 8[66] TCGCTTTTAGTATCATAGCGTGCCGCAT 28

12[100] 2[108] TAACGATGCTGATTGCCGTCGCTGACAATAAAGAT 35

12[121] 9[129] AAACAAACGCGGGATGAAACAAACTTAATGGAAACAGTGCAA 42

15[46] 10[38] CGGCTTTCCAGTCGGGAGTTTGCGGCGCGCCATGCCGGACAT 42

15[67] 10[59] CTGTTGCGTTGCGCTCAGTGGTTTACGATCCGCGGTGCGACT 42

15[88] 15[87] GATAATACATTTGAGGACAGAAGGAGCGGCTCACAGTTTGTA 42

15[109] 10[101] GAAAACAACTAATAGATAAATCTATTGCGTAGGGAGAAGCAG 42

15[130] 10[122] AATTAAAATATCTTTAGTGAACCTCGTAAAAGCCTGATCGTT 42

17[134] 16[134] CAGCAGCAACCGCGGCGGCCTTTAGT 26

16[167] 17[167] TCCCGTAAAAAAAGCCGCACAAAGAATGCCAACGGCAGCACC 42

16[188] 17[188] GTGTACATCGACATAAAAAAAGTCGGTGGTGCCATCCCACGC 42

16[209] 17[209] GCCGCCAGCAGTTGGGCGGTTAACCAGCTTACGGCTGGAGGT 42

16[221] 17[221] TTCTGCTCATTTGTCCAGCATCAG 24

19[53] 20[45] CAGTTAATCATAAGGGAGCATAGGAGAC 28

19[84] 28[73] TTTAGTTAATAAAGCCTCATCATTTTTGTGCGAACAAGA 39

19[116] 26[108] GGTTCGGAACTCACCCTTCTCACGGAAAAAGCGACGACATCG 42

18[44] 29[52] AATTTAGAGAGTACCTTGCCCGAACTGG 28

18[65] 20[73] TGGTCCTTTTGATAAGACATC 21

21[102] 28[94] ACCTAGCAAAATTAAGCTGACCATCTAC 28

21[144] 29[129] CTTTAGCATTAACATCCGCTATATATAACCTCACCGAACGAC 42

20[44] 24[52] TTCCTTTACCCTGACTAGTCATAAAAGAAGTAATT 35

20[65] 24[73] TTACAGAAGCAAAGCGGAGCGTCCTAATAGTCAGA 35

20[72] 19[83] AAATAGGGGGATGTGCTAGGACTAGAGTAGA 31

20[93] 30[101] GAAGATTAAGCTTCGCTTTAGTTTGAGGGGAAGAC 35

20[107] 24[115] ATTAACCGTTCTAGCTGGAACGGTGCCCCAAAACC 35

20[114] 33[108] GGTGGTTTTCAAGGGCGAGTATCGGGGCGCATCGTAACGCTT 42

20[135] 33[129] GCAGTAAAACTCAGGCTGCACTCCATAGGTCACGTTGGGAGC 42

23[25] 25[31] TAAATCAAAACCCCTCAAATA 21

23[60] 19[52] AGTAGAGGAATAATTGCCTTAGAGCTTAATTATAA 35

23[123] 19[115] ATTAGTAATGCCTGTAACATACAGGCAAGGCAAAT 35

22[41] 18[35] TTGAATCATCAGGTAAATATCGTCAGGAATAATGC 35

22[97] 23[97] CATGTCAATCATAGACTGGATATGTCAAATCACCATCAATAT 42

25[32] 30[38] GCGCAACACTGGAACAACATTATTGTTGGGAAACACCAGCCG 42

25[60] 18[66] CCAAGAACCGACCTTCAAGGAAGTTTGATTCCCAATTCCGGA 42

24[51] 30[60] ACGGAAAGATTCATCAGGCTCATTTTGGGCTAGG 34

24[72] 30[80] TACTTAGGAATACCACACTTATGCTTCAACTAACT 35

24[90] 27[73] TCGCGCAACTAATGAAAATGTCAGCTGGCGAAAATGTTT 39

24[114] 30[122] AATTCAACATTAAATGTTGTAGATGCCTCAGGGAT 35

26[65] 23[59] ACAGAGGGGGAATACTGCGGAATCTTAT 28

26[86] 24[91] CGCTTATGTACCCCGGTAAATAAT 24

26[107] 21[101] GTGCAGAAAAAATCGTAAAACTAGGATATTCCAAAAGGTTGT 42

27[74] 25[59] AATGATTTTAAGAACTGTTGAGATATAACGCCAAAAGGTTTG 42

27[129] 23[122] GATCGCGCAACAAGATTGACAAGAGAATCGATATAA 36

29[39] 18[45] GGCACCGAACAAGTTTCATTCCATGCTG 28

29[53] 33[45] CTGGATATTCTAGTAAAATACCAGTCAGGACACAG 35

29[88] 20[94] GGCAGGCCGGAGACATGGGGAGCATAAAGCTAAATCGGGTGA 42

29[102] 20[115] GTAGCAACGGTAGATACATTTCGCAAAGAATAAAAACATTATGACTGTA 49

29[130] 25[136] GTTATGCCTGAATGCCGGAGAGGGGGAGCAATATA 35

28[72] 29[87] CTTATACGTAATTGCAGGGAGTTAGGCTTTGGCAA 35

28[93] 26[87] AGAAAGGCCGGAAACAGCGGATCATTAATCAATTA 35

28[121] 20[136] GCACAATAACCTGTTTAAATAAATTACTTTTGCGGGAGAAAT 42

30[37] 30[49] GGCGAACGAGGCGCAGACGGTCCCTTCGCAC 31

30[48] 22[42] TCAATCCGAACGAGATTACCCTTTGCAAATATTCA 35

30[59] 20[66] CGCTATTAAACGGGTAAATTTCATGTCAAGAGAAGA 36

30[79] 26[66] TAAATCGGGGTCATTGCTGAGATGCTTG 28

30[100] 20[108] GCACTTTTGCGGGATCGGAGGGTAACGCCAGAAAG 35

30[121] 27[128] AGCCAGCAGCGAGAAACAATCGGCTCTCCGTGGTGAAGGAA 41

33[46] 29[38] GTAAGGCATAGTAAGAGAGAGGCTAAATCAAACCA 35

33[91] 33[90] CCTTCCTGTAGCCACGTGCATCTGCCGTGAATTACTTTCTGG 42

33[109] 29[101] TCAAGGAACGCCATCAATGATAATCGGGCCTTTGG 35

33[130] 28[122] GAGTCAGCTCATTTTTTAAACAGGTGTTGGGCCAGTCAGACA 42

35[134] 34[134] GCCACTACGAAGGGGTCGCTGAGGCT 26

34[167] 35[167] CCACGCATAACCGATATATTCCACCAACCTAAAACGAAAGAG 42

34[188] 35[188] GACAATGACAACAACCATCGCGCAAAAGAATACACTAAAACA 42

34[209] 35[209] CTTGATACCGATAGTTGCGCCCTCATCTTTGACCCCCAGCGA 42

34[221] 35[221] TTTCTTAAACAGTTATACCAAGCG 24

37[53] 38[45] AAGTTATTTAGGCAGAGAATTCTGCCCA 28

37[84] 36[76] ATTTTGTCAAAATCACCAGAAC 22

37[116] 44[108] TTTATGTAAAGGCTTAGGAGCCTTTAATTGTGTGTATCACCG 42

36[44] 44[52] CATAGATAGCCGAACAAAGTTAAGTCCAGACGAAC 35

36[65] 38[73] CGGAGAAGGAAACCGAGAGAG 21

36[75] 49[83] GCAATACACGGAAGAGAAAATCTGACCTATCATA 34

39[102] 48[91] CCGGGAATTAGAGCCAGCACAATCCAATCGCGAGACTATATCAGC 45

39[144] 47[129] TCACATTAAAGGTGAATCAAAAGGACAGTTTCAGCGTATCGT 42

38[44] 42[52] ATACCTGAACAAAGTCAAAAAATGAGTTACAAAGA 35

38[65] 42[73] ACAATTGAGCGCTAATAAACGATTATTATTTGAGG 35

38[72] 37[83] ATAACCCTGTAGCATTCAGAACGCTAAGTTT 31

38[83] 38[94] ATCAAAGGATAGCACCATTACCATTAGCGCCA 32

38[93] 48[101] TCTAGCCCTCTTTCGTCGTAGCCCGGAATAGATCG 35

38[107] 42[115] ATTGAACCGCCTCCCTCGGTTGAGGCCAGAACAGT 35

38[114] 51[108] CCCGATCTAACCCATGTACCGTACGCCGTCGAGAGGGTTCGG 42

38[135] 51[129] CATTCCAGACGGATAGCACCGCCACTCAGTACCAGGCGCATG 42

41[25] 43[31] GAGAATTAACTACAGAGCTTT 21

41[60] 37[52] GTAAGAATTGAGTTACCAATACCCAAAAGAAATAA 35

41[123] 37[115] CCGTTCGGTCGAAACCAGTCACCGACTTGAGATGG 35

40[41] 36[35] CAGCCTTTGAACACATAAGAGAGTAAGCGATTAAG 35

40[97] 41[97] TGGCCTTGATATCAAATAAGATCAATCACCGGAACCAGAGCC 42

43[32] 48[38] CCACCCAGCTCAGATATAGAAGGCATCGTAGGAGCATGCCTG 42

43[60] 36[66] AAATAATGCAGACGACAAAATATAAAACGCAAAGACACATAA 42

43[130] 41[122] GTCCAGCATTGACAGGAAGAG 21
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42[51] 48[59] TTAGTATTCTAAGAACGAAGCAAGTAATCGGCAAC 35

42[72] 48[70] TTTTTTTAGCGAACCTCAGTACCGCATTCCACGAGGTGAACGAAA 45

42[90] 45[73] AACAGGACTTGCGGATCCCAACAAACTACAACGATTCCT 39

42[114] 49[125] GCCCTATTATTCTGAAAGATAAGTTCAGGAGCCAAAAGGTTGGGT 45

44[51] 51[45] GCGCAATCAACCGTTTTTATTTTCTTAT 28

44[107] 39[101] TAACATTAAAGCAGGTCAGACGATACCACCGAGCGTTTAAGG 42

45[74] 43[59] TATCACTCATCGAGAACCGAGGCGTGAAGCCTTAAATCAAAT 42

47[39] 36[45] AGTGCATTTTAAAGGTGGCAACATCTGG 28

47[102] 38[115] TTAGCAAATCAATAGAAAATTCATCCATTTGGAAACGTCACCAATATAG 49

47[130] 42[136] CTTCGGCATTCCACCCTCAGAACCCCGCCGCTCTGAATGGTA 42

46[121] 38[136] TATACCAGCGCCAAAGATATCACCTCGATAGCAGCACCTTTT 42

49[84] 38[84] GGTCTGAAAGACAACACAGACTTTCATA 28

49[126] 43[129] TAGAGTGAGAATAGCCAAAAAAAAGGCTGTTTAGTAAGCCCACGCA 46

48[37] 48[49] ATATTAACAACGCCAACATGTATTGATTTGT 31

48[48] 40[42] ATCATCGTAGAAACCCTGTTTATTTGCCAAAATAG 35

48[58] 38[66] GGAAGTTAATTTCATCTCTTTTTCATAAACAACCC 35

48[69] 41[59] CAAAGTACTGTCTTGTTCAGCCAGCCATTTTTGTTTAACGTCGAGG 46

48[90] 42[91] TTGCTTTAGAACGGACCAGTATCTCACAAACAAATCCGTATA 42

48[100] 38[108] GTTCCTTTTTAACCTCCTGCTGATGCGTAACCCTT 35

50[104] 51[104] TGATATAAGTATATTAAACCACCTTAATGCCCCCTGCCTATT 42

51[46] 47[38] CCGGTTGCTATTTTGCAGAGCCTAATCAACAGTAA 35

51[109] 47[101] AACTTGAGTAACAGTGCAAATCCTCACTGAGATAG 35

51[130] 46[122] AAAAGTTTTAACGGGGTTGGAAAGATAGGAAAGTTTTGTAAC 42

53[134] 52[134] AATTTAATGGTTTGAATTTATCAAAA 26

52[167] 53[167] ACGCTGAGAAGAGTCAATAGTGAAATACCGACCGTGTGATAA 42

52[188] 53[188] ATAGCGATAGCTTAGATTAAGATAAGGCGTTAAATAAGAATA 42

52[209] 53[209] TCCCTTAGAATCCTTGAAAACAACACCGGAATCATAATTACT 42

52[221] 53[221] ATTAATTAATTTAGAAAAAGCCTG 24

0[166] 3[156] GTAGCAATACTTCTTTGATTTGAAATGGAT 30 Connector 付近

2[163] 5[156] GCAGATTCACCAGTCACTCGCCATTAA 27

4[163] 3[143] GAACCACCAGCAGAAGATAAAACATAAAACAACGACCAAATC 42

7[137] 12[143] CCCGGTTATCTCGACAACTCGTATAAGTTTGTAATCCTACCT 42

6[163] 10[143] CAACAGTTGAAAGGAATTGAGGAATCAATCAACCATATAGTTACATACC 49

8[166] 7[156] TAATGGAAGGGTTAGAACCTATATCTGGTC 30

10[142] 1[159] TGAAAGAGTCTGTCCATCACGCA 23

10[160] 11[153] TTATTCATTTCAATAAATCGC 21

12[142] 13[156] TTTATCAAGAAAACAAAATT 20

12[163] 9[159] ACAATTTCATTTGAATTGATTGTTTGGATT 30

14[160] 15[153] GTTATTAATTTTAATAAATCC 21

18[166] 21[156] ATCAATTCTACTAATAGTAGTATTTCAACG 30

20[163] 23[156] ATTTTTAGAACCCTCATTTTTGAGAGA 27

22[163] 21[143] TATCAGGTCATTGCCTGAGAGTCTTAGCTATATATTTTAAGC 42

25[137] 30[143] AGCTGTTAAATAACAACCCGTCGGTAATGGGAGCCAGCTAGA 42

24[163] 28[143] TTGTTAAAATTCGCATTAAATTTTAAATATTTCGCCATGACGGCCGGAA 49

26[166] 25[156] GAAACCAGGCAAAGCGCCATTAAATTGTAA 30

28[142] 19[159] CGGTTTCATTTGGGGCGCGAGCT 23

28[160] 29[153] GTGGAGCCGCCACGAGTGCCA 21

30[142] 31[156] CTTGAAACGTACAGCGCCAT 20

30[163] 27[159] CCGGAATTTGTGAGAGATTTCCGGCACCGC 30

32[160] 33[153] CGGCGGATTGACCGATTCTCC 21

36[166] 39[156] AAATATTGACGGAAATTATTGTAGCGACAG 30

38[163] 41[156] CCTTTAGCGTCAGACTGTCAGAGCCAC 27

40[163] 39[143] CCGCCACCAGAACCACCACCAGAGGCCACCCTAGCGCGGTAA 42

42[135] 48[143] ATAGTATTAAGAGGCTGGGTTTTGCCCTCAGAAAA 35

42[163] 46[143] CTTTTGATGATACAGGAGTGTACTTTACCGTTTTTCAGGTTAGTAACTT 49

44[166] 43[156] CCTCAGAGCCACCACCCTCATCCAGTAAGC 30

46[142] 37[159] TCAGCGACATTCAACCGATTGAG 23

46[160] 47[153] GATTTTGCTAAACAAATGAAT 21

48[142] 49[156] TCTAAAGGAACAACTAAAGG 20

48[163] 45[159] ATAATTTTTTCACGTTGAACCGCCACCCTC 30

50[160] 51[153] ATTAGGATTAGCGGAGACTCC 21

7[24] 38[9] GGGGTGGTTTGCCCCAGCAGGCGTTC ACT AAT CTG ATGGAAGCGCATTAGATAGCAATAGCTTTTTT47 Vertex bundle

25[24] 2[9] CCAAAATGCTTTAAACAGTTCAGGCA AAA TTC TCA TTGAAAATCCTGTTTCGTCAAAGGGCGTTTTT 47

43[24] 20[9] GCGTAGAATAACATAAAAACAGGAAT GTC GAT ATC TAGAAAACGAGAATGGCTTCAAAGCGATTTTT47

7[9] 41[24] TTTTTAATCGGCCAACGTGCTGCGGCTTC ACT AAT CTG ATGTATAAAGTACCGCAATGAAACGG 44

25[9] 5[24] TTTTTAGACGACGATAATCATTCAGTGCA AAA TTC TCA TTGAAATCGTTAACGACTCCAAGATG 44

43[9] 23[24] TTTTTTACCAACGCTAAAACAAGAAAAAT GTC GAT ATC TAGACAGATGAACGGAATTCGAACCA 44

 CATCAGATTAGTGAA Vertex bundle 相補鎖

 CAATGAGAATTTTGC

 CTAGATATCGACATT

13[157] 12[164] AATTACATTTA 11 short connectors

31[157] 48[164] GTTTACCAGTA 11

49[157] 30[164] AATTGCGAATC 11

9[160] 10[161] ATACTTCTGAA 11

27[160] 46[161] TTCTGGTGCGG 11

45[160] 28[161] AGAACCGCCAG 11

11[154] 8[167] GCAGAGGCGAA 11

29[154] 44[167] AGCTTTCAGAC 11

47[154] 26[167] TTTCTGTATCG 11

7[157] 2[164] AGTTGGCAATG 11

25[157] 38[164] ACGTTAATATG 11

43[157] 20[164] GTCATACATAA 11

5[157] 4[164] AAATACCGAAC 11

23[157] 40[164] TCTACAAAGAG 11

41[157] 22[164] CACCCTCAGGC 11

3[157] 6[164] TATTTACATAT 11

21[157] 42[164] CAAGGATAAGG 11

39[157] 24[164] AATCAAGTTTT 11

15[154] 0[167] TTTGCCCGATT 11

33[154] 36[167] GTGGGAACAGT 11

51[154] 18[167] TCAAGAGAAGC 11

1[160] 14[161] AATTAACCGAC 11

19[160] 50[161] GAAAAGGTGGG 11

37[160] 32[161] GGAGGGAAGAA 11

9[12] 7[23] TTTTTCAGAATGCGGCGGGCCTCTGTGGCGC 26 Vertex polyT cover

15[16] 6[9] TTTTTTCCGCTCACAATCGTGCCAGCTGCATTAATGTTTTT 31

38[30] 50[16] AAAACAAAAGATAGATAAATTTACGAATCATTACCGCGCCCAATTTTT 43

36[34] 48[14] ACTCCTTCATACATCGAGCCAGCCATATAATTGTGTCGAAATCCGCGACTTTTT 49

49[14] 46[16] TTTTTCTTAATTGAGAATCGTAATAAGAGAATTTTT 26

45[12] 43[23] TTTTTAATAATATCCCATCCTAGTCCTGCGA 26

51[16] 42[9] TTTTTTAGCAAGCAAATACAATTTTATCCTGAATCTTTTTT 31

37[12] 38[31] TTTTTGCAAACGTAGAAAATAATTACGCCCCTTTTTAAGAAACAAG 41

39[9] 36[12] TTTTTATCTTACCGAAGAGTATGTTATTTTT 21

20[31] 32[16] TTTTTGTACAGCGTAACAGACGAGAAGAAAAATCTACGTTAATATTTTT 44

18[34] 30[14] TGTAGCTTGTCTGGTGACCAATTAGCCGGCGGTTGCGGTATGAGCCGGGTTTTT 49

31[14] 28[16] TTTTTCTGCTCCATGTTACCTTTGAAAGAGGTTTTT 26

27[12] 25[23] TTTTTGAATAAGGCTTGCCCTAAGCTGCAAA 26

33[16] 24[9] TTTTTAAACGAACTAACATCATAACCCTCGTTTACCTTTTT 31

19[12] 20[32] TTTTTTGCAACTAAAGTACGGCAACATGGCAAACTCCAACAGGCG 40

1[12] 2[31] TTTTTTATAACGTGCTTTCCTTGCTTTGTCAAGCGAAAGGAGAACG 41

21[9] 18[12] TTTTTACCAGACCGGAATTTTAAATATTTTT 21

2[30] 14[16] TGGGCATCAGTGTGCACGTTTTCATTCCTGTGTGAAATTGTTATTTTT 43

0[34] 12[14] CTATGGTCGTTAGATTACACTCGGCTGGAGCCAACGCTCAACAGTAGGGTTTTT 49

13[14] 10[16] TTTTTTCACTGTTGCCCTGGGTGTGTTCAGCTTTTT 26

3[9] 0[12] TTTTTAAAAACCGTCTAACGAGCACGTTTTT 21
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102 

 

◆Pentagonal Prism 
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開始点 終了点 シークエンス シークエンス数 備考

1[53] 2[45] CGCCAACCGCAAGAAAAGTTACCTGTCC 28 Pentagonal prism main parts

1[84] 10[73] AGTGAGGAAAACGCTCATGCGCGTACTAGTGTTTTTGGT 39

0[44] 11[52] CGTCCACCACACCCGCCAACAAGAGCAG 28

3[102] 12[91] AATCCATTGCAACAGGACCACCGACGGACTTGCGGTCCCTTAGAA 45

3[144] 11[129] CACTATCGGCCTTGCTGGTAGCAAATTAATTACATTGCATTA 42

2[44] 6[52] ACTAAAATCCCTTATAATGAGAGACGCCAGGCTGC 35

2[65] 7[73] TCCGAATAGCCCGAGATTTGCCCTCACC 28

2[72] 1[83] GTGCCAACGGATTCGCCGTCAGCGTATAATC 31

2[93] 12[101] GAATTTGAATGTACCTTTCTCATCAATATAAATTT 35

2[107] 6[115] CAGAACATCGCCATTAAAAATGAATCTGGTCAATA 35

2[114] 15[108] CGTTCGCGCATCAGATGTGTTTGGATTCCTGATTATCAGTAT 42

2[135] 15[129] TGAATTTCAACGTAGATTAATGGAAAGGAGCGGAATTACGTT 42

5[25] 7[31] GTGGTTCCGATCCACGCAGAG 21

5[60] 1[52] AAAAGTTTGGGCGCTTATTTGACGAGCACGTGGTA 35

5[123] 10[115] ACCGCGTAAGTATTTACCCAGAACAATATTACCATCACCATC 42

4[41] 0[35] CAAGCGGAATCGGCATTAAAGCGCGTAAGCTTTCC 35

4[97] 5[97] ACCTTGCTGAACAACAGCTGAAGTTTAATGCGCGAACTGATA 42

4[135] 14[143] CGCCAGTTGAAGATTAGAATTTTAAAAGTTTCCAC 35

7[32] 12[38] GCGAACCTGTTCCACACAACATACTAGCTGTCGGTCATTGAG 42

7[60] 10[59] TTTACGATCCGCGGTGCTCAG 21

7[74] 12[80] AGTACATTAAGGGTGCCTAATGAGGAGGATCCGCGTCCAAAC 42

7[109] 3[101] ATAAAATCTAAAGCATCGCCCTAAACAATATGCTC 35

6[51] 9[59] CCGAAGCATAAAGTGTATCGAATTCCAG 28

6[90] 14[70] ACTTTAGCTAACTCGAGACGGGGGAGAAACAATCTTGTTCTTCCCGGGT 49

6[114] 12[122] CATATCCTTTGCCCGAATCATCATATTATACGTAA 35

8[65] 5[59] CAGTTCTTTTTCACCGCCTGGCCCATCA 28

9[60] 2[66] CACCGCTCAACACCGTCGGTGATGGGTCTGGCGGTGCCTTGT 42

9[130] 5[122] GAATTTCAGGAAATCAATGAGAGCCAGCAGCAAAT 35

11[39] 0[45] CGGACATCCCTTTTAGACAGGAACATAA 28

11[53] 15[45] CCAAGCGCAGGTTTCTGCGTAATCATGGTCAGAGC 35

11[88] 2[94] TGCTGGCTATTAGTCGGGGGAAATACCTACATTTTGACTTTT 42

11[130] 4[136] TTCCCTGAAAGAACGAACCACCAGGCCA 28

10[58] 2[73] CAGCAGAATCCTGAGAATGGTTGCATGCGCCGCTACAGTTGA 42

10[72] 11[87] GCTCTGATTGCCGTTCCGGCAAACGTAGAACTGAT 35

10[100] 2[115] TGCGTAAAAGAGTCTGTCCGCCAGCGTCTGAAATGGATAATA 42

10[114] 7[108] CTCTCGCTGGGTCGCTATTAATTATCCTGATAATATACATCA 42

10[121] 2[136] GCAGCAAATTAACCGTTGTAATATATTGGCAGATTCACCTTC 42

12[37] 12[49] AATGCTCGTCATTGCCAACGGCAGCAGTAGG 31

12[48] 4[42] GCTTAATACCGGGGTGTCACTTATTGGGGTTGCAG 35

12[79] 8[66] ATAGCGATAGCTTACAAGCGTGCCGCAT 28

12[90] 6[91] TCCTTGAGTGAGCCTTACATCGCCTCAAATATCAAGTATTAG 42

12[100] 2[108] TCCGTTTTTTCGTCTCGATAACGGTACAAAAGGCA 35

12[121] 9[129] ATCCAGCCTCCGTAACAATTTCATATAACCTTGCTTCTTTCT 42

14[69] 7[59] ACCGAGCAAGCCTGTTGCGTTGCGCTCAGTGG 32

15[46] 11[38] CGGCTTTCCAGTCGGGAGTTTGCGGCGCGCCATGC 35

15[98] 15[97] ACAACTCGATGATGGCAATCTCACAGTTTGACAAACAATTCG 42

15[109] 10[101] TAATTGAGGATTTAGAAACCCTCAAGTAACAACCAAGTAACG 42

15[130] 10[122] ATTAGCCGTCAATAGATAGTTGGCTTTAACGGAGGCGACAGA 42

17[130] 16[130] GTGCCATCCCACGCAACAAGGGTAAAGTTAAACG 34

16[167] 17[167] CACAGGCGGCCTTTAGTGATGCAGCTTACGGCTGGAGGTGTC 42

16[188] 17[188] AAAATCCCGTAAAAAAAGCCGCAGCATCAGCGGGGTCATTGC 42

16[205] 17[205] GTGTACATCGACATAAAAGGCGCTTTCGCACTCA 34

19[53] 20[45] GAGCACCAACCTAAAGAAGAGTAATCGA 28

19[84] 28[73] TCGCAAAAAATCGGTTGTATTAATTGCTCCATTAGTACG 39

18[44] 29[52] TTTTTTTGATAAGAGGTTTTTAATTCTT 28

21[102] 30[91] TACCAGAGCATAAAGCTTGGTCAAGTTTCCAACAGCATTCTGCTC 45

21[144] 29[129] ATTACAGGCAAGGCAAAGCTGAAAGAAACGTACAGCTTGCCA 42

20[44] 24[52] GCTAAGCAAAGCGGATTCTCAAATTAGTAAACACT 35

20[65] 25[73] AAAAAAGATTAAGAGGAATAAATATAGC 28

20[72] 19[83] AGACAAGTTGGGTAACGGGTAAAAATACATT 31

20[93] 30[101] CCATTTCCCAAAGGGGGAACGGCCTCAGGAATTAA 35

20[107] 24[115] AGAGCCGGAGAGGGTAGGTCAATCAAGCAAATAAT 35

20[114] 33[108] AGGAAACGACCGCTATTCTCCAGCCCAGTTTGAGGGGACGAG 42

20[135] 33[129] AAATTTCAGAGGCGATCCGCTTCTCGCATCGTAACCGTCTCC 42

23[25] 25[31] CTGACTATTAAGAAAACAAGT 21

23[60] 19[52] CAATATCGCGCATTTTTATGCTGTAGCTCAAGAAC 35

23[123] 28[115] TTTAAGGGTGCCTTTATCAAAATTAAGCAATATATTTTTAAA 42

22[41] 18[35] ACAGTTCTAGTCAGTCAAAGCTTGCTCCTAAATAT 35

22[97] 23[97] TGATAATCAGAAGGAATCGTCAGTCAACCGTTCTAGCTGATA 42

22[135] 32[143] AATACGTTAACAATAGGGGAACAAACGGCGGAGAT 35

25[32] 30[38] TTTCCAGACGAGATTCATCAGTTGTAAAACGGGCTTGAGAGC 42

25[60] 28[59] TTATCAACGTAAGAACCACGA 21

25[74] 30[80] GTCTACGAGGGCAGATACATAACGCATTATACCTTATGGCCA 42

24[51] 27[59] ATCGGAATACCACATTCGGGAAGAAACT 28

24[90] 32[70] GCTTTAAAAGGAATCAATACTGCAAGGCGATTATTTGAATTACCAGTCA 49

24[114] 30[122] TCGCAACCCGTCGGATTGCATCTGCAGCTTTCGCA 35

26[65] 23[59] AAAGACTGGATTCATTGAATCCCCGCAT 28

26[107] 21[101] CAGATTGTATATATGTACCCCGGTAATTAATCAGTCAAGTAA 42

27[60] 20[66] TTACGCCGGGAAAGAATACACGATTGCCACTGGATATTCTTC 42

27[129] 23[122] GCACGGTGCGGATTGTAACGTAAAACTAGCATCTAT 36

29[39] 18[45] TCAGGACAGAATTCCCAATTCTGCCATG 28

29[53] 33[45] GACAACAAAGTAATTTCAAAATCTACGTTAAAGAT 35

29[88] 20[94] GGTTCAATATGATATCCGCCCAAAAACATTATGACCCTATCA 42

29[130] 22[136] AGCGATTCAATGAGAGATCTACAACGGT 28

28[58] 20[73] AGGTAGATTTAGTTTGAGAATATAGCGGATGGCTTAGACGAA 42

28[72] 29[87] TAACGTCACCCTCAGCAGCGAAAGTTAAACGCCAG 35

28[100] 20[115] GAATAACCTGTTTAGCTAAAGCCTTTTTGCGGGAGAAGAGAA 42

28[114] 26[108] GACCAACGGCACAGCGGATCAAACGATCGCAACGC 35

28[121] 20[136] GACCATTTGGGGCGCGAGAATTAGTTCAACGCAAGGATAGGT 42

30[37] 30[49] CGGACTTTGAAAACGAAAGAGGCACGCGGTT 31

30[48] 22[42] GCGGTATGATGGTTCTGCTCAGGGGTAAGCTTTAA 35

30[79] 26[66] GCAGTTGGGCGGTTATCATCATTGACCC 28

30[90] 24[91] ATTTGCCCGATTTTATGTGCTGCAAGCCCCAAAAAGTAGCCA 42

30[100] 20[108] ATTCGGAACGAGGGTAGTTTTTCACGTTGTACCGG 35

30[121] 27[128] GAATACAGAGGCGCCATGTTTACCCACGGAAAAAGAGACCG 41

32[69] 25[59] GGACGTTAACTAATCATAGTAAGAGCAAATGT 32

33[46] 29[38] TTAATAACCCTCGTTTAGCCAGAGTTCAGTGTTCA 35

33[98] 33[97] ATGTGAGCGACGACAGTATGAACTGGCTCCCATCAACATTAA 42

33[109] 28[101] TAACGTCTGGCCTTCCTCAGGAAGCTGGCGAGTCACGATGAG 42

33[130] 28[122] GTGAACGCCATCAAAAATATTTAAGCCTCTTGGCCAGTTGAG 42

35[132] 34[132] TAAAACACTCATCTTAGGCCGCTTTTGCGG 30

34[224] 35[224] TAGTTGCGCCGACAATAAATTGTGTCGAAA 30

37[53] 38[45] CACCGACCGTGTGATCAGACGACACAAG 28

37[84] 46[73] AATAGAAGCACCATTACCAGGAATACCCATTTTGTAAAT 39

36[44] 47[52] CTTAGTTACCAGAAGGAATAAGAGATAA 28

36[65] 38[73] GAAGAAACGCAATAATAAGAA 21

39[102] 48[91] AATCAAAATCACCAGTAAATTCATGTTAATTTGTAAATCGAGGTG 45

39[144] 47[129] ATCTATCACCGTCACCGTCAACCGGTGAGAATAGAAACGTTA 42

38[44] 42[52] AAAGAGGGTAATTGAGCCAGCCTTCAGCCATTTTT 35

38[65] 43[73] AAGTCAGAGAGATAACCTAACGTCTCCA 28

38[72] 37[83] TTGTGCAGACAGCCCTCCTGACCTCACAATC 31

38[93] 48[101] AAAGCGTAACCAAACTAACGTATCACCGTACTTGC 35

38[107] 42[115] TCTAGAGCCGCCACCCTAGACGATCGCAGTCACAG 35

38[114] 51[108] TTTTCGTCTTCACTGAGGTTTAGTTGATATAAGTATAGTCTG 42

38[135] 51[129] GTCAATGAATATAGGAAAACCGCCGATAAGTGCCGTCGGAGG 42

41[25] 43[31] CACCCTGAACCATAAAAATTT 21

41[60] 37[52] ATACCCAATAAACCGAGCTGGCATGATTAAGAAGA 35

41[123] 46[115] ACCCCTTATTCAGCACCCCATTTGGGAATTACCAAAGAAACT 42

◆Pentagonal Prism に使用する Staple Strands のシークエンス情報-1 
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40[41] 36[35] AGAATAAAAAGTCACAATGAACGAACAAATTACGC 35

40[97] 41[97] ACAAACAAATAATTTTTTGTTCAGAGCCACCACCGGAACCGC 42

40[135] 50[143] GGATCCAGTAACGGGGTAGACTCCTCAAGAGCCAG 35

43[32] 48[38] GCCTATCCTGTTATCCGGTATTCTTACCGCGCAATCAAAGCC 42

43[60] 46[59] TTTCCTGTTTACATGTTGAAA 21

43[74] 48[80] AATTTAAATCCCGACTTGCGGGAGCGAGAACGTATTAATAAA 42

42[51] 45[59] GCACGAGGCGTTTTAGCTATTTTCTCCT 28

42[90] 50[70] CCTGCTTTGAAGCCAAGAAACTGTAGCATTCCACAAGAACGGAAGCAAG 49

42[114] 48[122] TGCCATGAAAGTATTAAAGAGGGTACCGCCATAAT 35

44[65] 41[59] GCGATCCCAAAAAAATGAAAATAGGCTA 28

44[107] 39[101] GTCTGGAAAGTGGCCTTGATATTCCTCCCTCTTTCATACACC 42

45[60] 38[66] TATGCGACCTAAATAAGAATACTTATGGTTTCAGCTAAAGTT 42

45[129] 41[122] TCAGCCCATGTTTACCGTGGTTGAGGCAGGTCCAGA 36

47[39] 36[45] GACGTAATAAATAAAAGAAACGCAACTC 28

47[53] 51[45] ACAATCAACACTGTCTTATCGTAGGAATCATAAGA 35

47[88] 38[94] TTATCACCGGAACCACAACTTAGCAAGGCCGGAAACGTATCA 42

47[130] 40[136] GTAATAGCCCGCCACCCTCAGAGCGACA 28

46[58] 36[66] TACCACGGAATAAGTTTAAAA 21

46[72] 47[87] TTAAGGTTGGGTTATATAACTATATCATCTTATAG 35

46[100] 38[115] TTAATGGTTTACCAGCGGAGCCAGGAAACCATCGATAGAGCG 42

46[114] 44[108] TTTAATCGCAATCGGTTTATCAGCTCAGGAGTTTC 35

46[121] 38[136] GAACAAAAGGGCGACATACTTGAGGTAATCAGTAGCGATTCG 42

48[37] 48[49] GGATTTTCGAGCAAATAAGGCGTTGCTCCAT 31

48[48] 40[42] GTTACTTTAATCGGATAGATAAAATAAATACAGAG 35

48[79] 44[66] CAGCTTGATACCGATCCCATTCCAGAAC 28

48[90] 42[91] AATTTCTACCAAGTCAACGCCGAATCCTCATTAAAAATGCCC 42

48[100] 38[108] TTTGCTGATGCAAATCCTCAAATAAGTTTTGGCCA 35

48[121] 45[128] TGTAGACAAAGAAGGAACAACTAACCAAAAGGAGCCTTCCC 41

50[69] 43[59] CCGTTTTGAACCTCAAGATTAGTTGCTAATTA 32

51[46] 47[38] ACGCCCAGCTACAATTTAGTTACAAGTCCTGTCCA 35

51[98] 51[97] CTATTATCCCGGAATAGGTCGCACTCATGTCTATTTCGGAAC 42

51[109] 46[101] AAACCGTATAAACAGTTGCCAGAAACCAGTAGATCTAATATT 42

51[130] 46[122] CTGCAGTGCCTTGAGTATCTGAATACCGTAATCCAGACGCGA 42

53[130] 52[130] AACACCGGAATCATAATACCTTTTTAACCTCCGG 34

52[167] 53[167] AAATCATAGGTCTGAGAGACTTACTAGAAAAAGCCTGTTTAG 42

52[188] 53[188] GAGTCAATAGTGAATTTATCATATCATATGCGTTATACAAAT 42

52[205] 53[205] GATTAAGACGCTGAGAATCTTACCAGTATAAAGC 34

34[167] 35[167] CTGAGGCTTGCAGGGAGTTAATGACCCCCAGCGATTATACCA 42

34[188] 35[188] CATAACCGATATATTCGGTCGAGCGCGAAACAAAGTACAACG 42

34[209] 35[209] TGACAACAACCATCGCCCACGGAGATTTGTATCATCGCCTGA 42

5[25] 7[31] GTGGTTCCGATCCACGCAGAG 21

23[25] 25[31] CTGACTATTAAGAAAACAAGT 21

41[25] 43[31] CACCCTGAACCATAAAAATTT 21

0[166] 3[156] CTGAGTAGAAGAACTCAAACACGACCAGTA 30 Connector 付近

2[163] 5[156] ATTCTGGCCAACAGAGATAAAACAGAG 27

4[163] 3[143] AGTATTAACACCGCCTGCAACAGTCAGAAGATAGAACCCAGT 42

6[163] 8[143] TCTTTAGGAGCACTAACAACTAATAAGGAATGAAA 35

8[142] 1[159] TTGTTACCTGAAACAAATACTTCTTTGATTAGTAATA 37

8[166] 7[156] GCACGTAAAACAGAAATAAATGAGGAAGGT 30

10[160] 11[153] AACAAACATCAAGAAGCAAAA 21

12[163] 9[159] ACATAAATCAATATATGGAACCTACCATAT 30

14[142] 13[156] CAGAGGGTTATGAGTGATTGAATTACCTTTTTTA 34

14[160] 15[153] GCGGAACAAAGAAAGAGTAAC 21

18[166] 21[156] ATTAACATCCAATAAATCATTTTAGAACCC 30

20[163] 23[156] AAATGCAATGCCTGAGTCAGGTCATTG 27

22[163] 21[143] GGAGCAAACAAGAGAATCGATGAAAGGCTATAATGTGTAAAA 42

24[163] 26[143] TGTTAAATCAGCTCATTTTTTAACTATTTTGTGGG 35

26[142] 19[159] AAGGGTGGAGAATCGGCAGGTGGCATCAATTCTACTA 37

26[166] 25[156] CATTCAGGCTGCGCAACTGTTTAAAATTCG 30

28[160] 29[153] ACCTCACCGGAAACCCGCCAC 21

30[163] 27[159] TCTCCGTGGTGAAGGGAGAAACCAGGCAAA 30

32[142] 31[156] GGGGGTGCCGTAGCTCTAGTCCCGGAATTTGTGA 34

32[160] 33[153] GGTCACGTTGGTGTATTGACC 21

36[166] 39[156] ATTATTCATTAAAGGTGAATAAGTTTGCCT 30

38[163] 41[156] CTGTAGCGCGTTTTCATCTCAGAGCCG 27

40[163] 39[143] ACCACCAGAGCCGCCGCCAGCATTCACCACCCGGCATTCAGA 42

42[163] 44[143] GGAGTGTACTGGTAATAAGTTTTAAGCGTCAAAGC 35

44[142] 37[159] CCATTTCTGTCAGCGGAATTGAGGGAGGGAAGGTAAA 37

44[166] 43[156] CCCTCATTTTCAGGGATAGCTACATGGCTT 30

46[160] 47[153] ACTTTCAACAGTTTATGGGAT 21

48[163] 45[159] TTGAAAATCTCCAAAAAGAACCGCCACCCT 30

50[142] 49[156] GCGACCCTCAAAAGGCTAGGAATTGCGAATAATA 34

50[160] 51[153] GGTTTTGCTCAGTAAAGGATT 21

7[9] 41[24] TTTTTAATCGGCCAACGTGCTGCGGCTTCACTAATCTGATGAAAAGGTAAAGTTAGCTATTGAA Vertex bundle

25[9] 5[24] TTTTTCGAGAGGCTTTTTGACGAGAAGCAAAATTCTCATTGAAATCGTTAACGACTCCAAGATG

43[9] 23[24] TTTTTAGCGTCTTTCCATATCCCATCAGTGGCGATATCGCGCATAGGCTGACCGGAATACC

CAT CAG ATT AGT GAA Vertex bundle 相補鎖

CAA TGA GAA TTT TGC

GAT ATC GCC ACT

9[160] 10[161] CAAAATTATGA 11 Connector strands

27[160] 46[161] GCGCCATTCCA 11

45[160] 28[161] CAGAGCCACTA 11

11[154] 8[167] GAAGATGATTT 11

29[154] 44[167] GGGAACGGACA 11

47[154] 26[167] TTTGCTAAAGC 11

7[157] 2[164] TATCTAAAAAC 11

25[157] 38[164] CATTAAATTGA 11

43[157] 20[164] TTGATGATATT 11

1[160] 14[161] ACATCACTTTT 11

19[160] 50[161] ATAGTAGTAGG 11

37[160] 32[161] TATTGACGGTA 11

1[12] 2[31] TTTTTAAACAGGAGGCCGATTAATCAGATCACGGTCACGCTGAACG 41 Vertex polyT cover 

0[34] 12[14] TCGTTAGAAAGGGATTACACTTTTCTTTCGCCATATTTAACAACGCCAATTTTT 49

3[9] 0[12] TTTTTAAAAACCGTCTAGCGGGAGCTTTTTT 21

2[30] 14[16] TGGGCATCAGTGTGCACGTTTTCATTCCTGTGTGAAATTGTTATTTTT 43

9[12] 7[23] TTTTTCAGAATGCGGCGGGCCTCTGTGGCGC 26

13[14] 10[16] TTTTTGTAATGGGTAAAGGGGTGTGTTCAGCTTTTT 26

15[16] 6[9] TTTTTTCCGCTCACAATCGTGCCAGCTGCATTAATGTTTTT 31

19[12] 20[32] TTTTTAGTTTCATTCCATATAAAGTACGGAGAGTACCTTTAAGAA 40

18[34] 30[14] GCAACTAACAGTTGTGAACGGCTGACCAGTCACTGTTGCCCTGCGGCTGTTTTT 49

21[9] 18[12] TTTTTAGGTCAGGATTAGTGTCTGGATTTTT 21

20[31] 32[16] CCAGGCTGACCAATAAGGTAAATTGAACTAACGGAACAACATTATTTTT 44

27[12] 25[23] TTTTTACACCAGAACGAGTAGCTTGCCCGCA 26

31[14] 28[16] TTTTTATAAGGGAACCGAATGTACAGACCAGTTTTT 26

33[16] 24[9] TTTTTTTACAGGTAGAAACGATAAAAACCAAAATAGTTTTT 31

37[12] 38[31] TTTTTTACATACATAAAGGTGTAGCAAAAGTAAGCAGATAGCATAG 41

36[34] 48[14] AGTATGTGCAACATGAGAATAAGAGGCAACGAGGCGCAGACGGTCAATCTTTTT 49

39[9] 36[12] TTTTTCTTTTTAAGAAACGTAGAAAATTTTT 21

38[30] 50[16] CAAAATTCTGAACAAGATAGAAACCCCAATAGCAAGCAAATCATTTTT 43

45[12] 43[23] TTTTTCTAATTTACGAGCATGAAAATAAGAG 26

49[14] 46[16] TTTTTCATGTAATTTAGGCTAAAGTACCGACTTTTT 26

51[16] 42[9] TTTTTGATATAGAAGGCAATCTTACCAACGCTAACGTTTTT 31

5[9] 2[9] TTTTTAAAATCCTGTTTCGTCAAAGGGCGTTTTT 24

7[24] 4[9] GGGGTGGTTTGCCCCAGCAGGCGTTTTT 23

23[9] 20[9] TTTTTAAATCAGGTCTTGCAAACTCCAACTTTTT 24

25[24] 22[9] AAAGGAGAATGACCATAAATCAATTTTT 23

41[9] 38[9] TTTTTGGGAGAATTAACCTTACCGAAGCCTTTTT 24

43[24] 40[9] CCTAACAGGGAAGCGCATTAGACTTTTT 23

◆Pentagonal Prism に使用する Staple Strands のシークエンス情報-2 
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◆Hexagonal Prism 
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開始点 終了点 シークエンス シークエンス数 備考

1[53] 2[45] CCGAGCGTGGTGCTGAAGTTACCTGTCC 28 Hexagonal Prism main parts

1[84] 10[73] GTACTATTCCATCACGCAAGACGGGGAACCGCTACGTGC 39

0[44] 11[52] AGGAATCGGAACCCTAAAACAAGAGCAG 28

3[102] 12[91] TTTAGTAAAAGAGTCTGGGTTGCTAGCACATGATGCTGAAACATC 45

3[144] 11[129] AACCCAGAATCCTGAGAATCAGAGCTTTTACATCGGTTAAAT 42

2[44] 6[52] ACTAAAATCCCTTATAATGAGAGACGCCAGGCTGC 35

2[65] 7[73] TCCGAATAGCCCGAGATTTGCCCTCACC 28

2[72] 1[83] GTGCCGAATAATGGAAGACGGAACAGGGCGC 31

2[93] 12[101] AATACCTACCATCCTGATCGACAACTCGTATATGA 35

2[107] 6[115] ACATCACACGACCAGTATCTTTAACCAGCAGTTGC 35

2[114] 15[108] AATTGCACGTTGATGGCTTTGCCCGAAGTATTAGACTTTCAA 42

2[135] 15[129] AACGAAATTGATCATATTTAAAAGGATAATACATTTGAGGAA 42

5[25] 14[39] GTGGTTCCGATCCACGCAGAGGCGAACCTGTTCCACACAACATACTAG 48

5[39] 10[31] GGCATTAAAGAGCACTAGAAGAAAGCGAAAGGTCACGCTTAC 42

5[60] 1[52] AAAAGTTTGGAGGGAGCGAACGTGGCGAGAAACAC 35

5[123] 10[115] AAGACGCTCATCACTTGTTATAATCAGTGAGTAACGTGTCGC 42

4[97] 5[97] GCCCTAAAACATAACAGCTGAAGATTATTTACATTGGCAGAT 42

4[135] 14[143] TTTGTGAGGCTGAAAAATATCTAAAATATCTGTCA 35

7[60] 10[59] TTTACGATCCGCGGTGCGAAC 21

7[74] 12[80] AGTACATTAAGGGTGCCTAATGAGGAGGATCCGCGTCCCAAA 42

7[109] 3[101] CCATGCGCGAACTGATATCACCAGTTTTGACCTTC 35

6[51] 9[59] CCGAAGCATAAAGTGTATCGAATTCCAG 28

6[90] 14[70] ATCAAAGCTAACTCGAGACGGGATTATACTTCTCTTGTTCTTCCCGGGT 49

6[114] 12[122] TGATTGAAAGGAATTGAGGATTTAGAACGTTTTAC 35

8[65] 5[59] CAGTTCTTTTTCACCGCCTGGCCCATCA 28

9[60] 2[66] CACTGATAAAGCAACCGCAAGTAGACTTGTACGGTGCCTTGT 42

9[130] 5[122] ATTTCCTGATAACAGAGTGAATGGCTATTAGATAA 35

11[39] 0[45] CGGACATCCCTGCGCGTAACCACCAGGA 28

11[53] 15[45] CCAAGCGCAGGTTTCTGCGTAATCATGGTCAGAGC 35

11[88] 2[94] AGACGTCTGAAATGGGGTTATTAACCGTTGTAGCAATAGCTC 42

11[130] 4[136] AAAAGGAAAAGGACATTCTGGCCAATAT 28

10[58] 2[73] GTCCCGCGCTTAATGCGAGCCGGCCCCCGATTTAGAGCTTGA 42

10[72] 11[87] CGGTGATGAAGGGTAAAGTTAAACCCTCATAGGTT 35

10[100] 2[115] CAGTTGACGAGCACGTAGCCACCGGATTAGTAATAACATGGA 42

10[114] 7[108] TGGAAACGCGAGCAAAAGAAGATGTAAATCCAATTCATCGAA 42

10[121] 2[136] TCGCTTTCCTCGTTAGAAGTGTTTCCTGAGTAGAAGAATTGC 42

12[48] 5[38] TTAAATAACCGGGGTGTCACTTATTGGGGTTGCAGCAAGCGGAATC 46

12[79] 8[66] ATTAATTACATTTAGTGGCGTGCCGCAT 28

12[90] 6[91] AAGAAAAGTGAGCCTTGTTTGGCCGCCATTAAAAAACCCTCA 42

12[100] 2[108] AACATTGCCGTTCCGGCCAGCCTCAATTATTACCT 35

12[121] 9[129] CTGGTCCGTTTTGAGAAACAATAAATTATTCATTTCAAATTA 42

14[38] 12[49] CTGTCGGTCATAGAATAAGCTCGTCATGTCTGGTCAGCATAAGGCG 46

14[69] 7[59] ACCGAGCAAGCCTGTTGCGTTGCGCTCAGTGG 32

15[46] 11[38] CGGCTTTCCAGTCGGGAGTTTGCGGCGCGCCATGC 35

15[98] 15[97] TGGCAAATACAAACAATTCCTCACAGTTTGTATCTGGTCAGT 42

15[109] 10[101] CAGACCTCAAATATCAATACCGAACAATATAATATCAACGGC 42

15[130] 10[122] GGTTCTAAAGCATCACCAAGATAATATCAGAAAAACAGCGTC 42

17[91] 16[91] AATGCCAACGGCAGGCACAGGCGGCCTT 28

17[105] 16[105] CACCGTCGGTGCATCCCAAAAATCCCGTAAAGCC 34

17[126] 16[126] ACGCAACCAGCTTACGGCTGGCGGTTGTGTACATCGACATAA 42

17[147] 16[147] AGGTGTCCAGCGCGGGGCATTTGCCGCCGTTGGG 34

16[181] 17[181] CTTAAATTTCTGCTTCATTGCAGGCGCT 28

19[53] 20[45] GTTCTTTGAGGACTAACGGTGTACTAAG 28

19[84] 28[73] TCTGCGAATTAGCAAAATTTCCTTTTGAAGTTGATGGGT 39

18[44] 29[52] TAGCTCCAACAGGTCAGAAAAGATAGAC 28

21[102] 30[91] AAGAGGCAAGGCAAAGAACGAGTACGAAAGAATATATTCGGAAAA 45

21[144] 29[129] CTTATTCTACTAATAGTGTCAATAGCCGCCACGGGACCAGGG 42

20[44] 24[52] AGGAAATCAAAAATCAGCCAATACCGAGAGGACAT 35

20[65] 25[73] GATCCCTGACTATTATAAATGTTTGTTT 28

20[72] 19[83] CAATGACGCCAGCTGGCGGAACGATCCCAAT 31

20[93] 30[101] AGAGGATGTGCGATCGGATTAACCGTGCATCGCTC 35

20[107] 24[115] TAACATCAATATGATATAAACAAGGTTGATAAATC 35

20[114] 33[108] GCCAGTTGGGCTGCGCATTGAGGGTCACGTTGGTGTAGGGCC 42

20[135] 33[129] CTCTCCCAGTAAGCGCCCGGCCTCGATTGACCGTAATGCATC 42

23[25] 32[39] AAAACGAGAAAAATATTCGACGATCGAGGCAAATAAAACGAACTATTA 48

23[39] 28[31] CATAAGCCCGAAGCAAAAGCTTAATTGCTGATGCAACTCATA 42

23[60] 19[52] TTATGCATCAGATTAGATCATTTTTGCGGATGGAA 35

23[123] 28[115] CCGTTAAATGCCAAAAATTAACATCCAATAAATTAGATCGGG 42

22[97] 23[97] GTAATCGTAAAATAATAGTAAGTAGAAAGGCCGGAGACAGTC 42

22[135] 32[143] GCCAAAAACAATTCGCAATTAAATGTGAGCGAACG 35

25[60] 28[59] TGCAAGAGTAGCGCATAACAG 21

25[74] 30[80] TGCCCACATTATTCATCAGTTGAGAATCATTCTTGAGACAGA 42

24[51] 27[59] AACAACATTATTACAGGGCGATTTCAGA 28

24[90] 32[70] CGCCATTAGGAATACAGAGGGCTCTTCGCTATTACAATTGGGGTGAATT 49

24[114] 30[122] AGCCTGTAGCCAGCTTTGGATAGGGACGACGTTTC 35

26[65] 23[59] ATCAAAAGAAAGACTGGATAGCGTGTCT 28

26[107] 21[101] TTGTACCCCGAGAATCGATGAACGAAATCACTGTGTAGCATA 42

27[60] 20[66] ACGGCACTCATGAGGAAGTTTACAAACGGCTGGCTGGCAGCG 42

27[129] 23[122] GTATATTCGCCAAGCCCCTGAGAGTCTGGAGCTCAA 36

29[39] 18[45] AACGGTCAATAAAGTACGGTGTCTGGCT 28

29[53] 33[45] CAGATCTTGAGAAACACTAAGAACTGGCTCAACGG 35

29[88] 20[94] GGGTTCAAAAGGGTGCAGCAAGCAATAAAGCCTCAGAGGTAA 42

29[130] 22[136] TTTATATATTTTCTAGCTGATAAACATT 28

28[58] 20[73] AGGTCATTCCATATAACTAAGAGGGAGTACCTTTAATTGAAG 42

28[72] 29[87] AGCACCATCGCCCACGCATAACCGCAGCATCGAAA 35

28[100] 20[115] CAGGATTTAGTTTGACCATCATACCTAAATCGGTTGTACAAT 42

28[114] 26[108] ATCTGCAGGGGTGGTGAAGGGATATGCCAGTACTG 35

28[121] 20[136] TTGACATTTCGCAAATGAGTAGCACATTATGACCCTGTAACC 42

30[48] 23[38] GGGCGCGCTGACGACAAGAACAAAATAGTGCGGAATCGTCATTGAC 46

30[79] 26[66] AACAGCGGATCAAATTCAGTAGTACTTC 28

30[90] 24[91] AGAGACGTGGTTTATGCGGGCGGCTAGCATGTCAAATAGGAA 42

30[100] 20[108] TCACGGTCGCTGAGGCTGTCACCCGCGATTATGAG 35

30[121] 27[128] TCCAGTTAAAGGACGGATAACCTCTGTGAGAGATAGACACA 41

32[38] 30[49] TACCGCTTGCCGTTGCGGGAGGCGCAGAAGACTTTTTCAATCCGCC 46

32[69] 25[59] ACCTTATTAGAAAGCAACTAATGCAGATCTTT 32

33[46] 29[38] AACGCCAAAAGGAATTAAAAAACCCGGATATGATG 35

33[98] 33[97] CGCGTCTATGGGCGCATCGTTCAACTTTATTCAAAAATAATT 42

33[109] 28[101] TTCTCATTTTTTAACCATCATATGGGAAGGGCTGCAAGTCAG 42

33[130] 28[122] AACTTAAATTTTTGTTAATCAGAAATTCAGGTAACGCCGCTT 42

35[131] 34[131] CCATTAAACGGGTAAATGCGCCGACAATGACA 32

35[147] 34[147] ATACGTAATGCCACTACGAAGAAACAGCTTGATACCGATAGT 42

35[168] 35[209] GCACCAACCTAAAACGAAAAAGAATACACTAAAAC 35

34[209] 34[168] AATTGTATCGGTTTATCTTTCGAGGTGAATTTCTT 35

34[230] 35[230] AAGGCTCCAAAAGGAGCCTTTACTCATCTTTGACCCCCAGCG 42

34[246] 35[246] GAAAATCTCCAAAAAAATTATACCAAGCGCGA 32

37[53] 38[45] AGATATATAACTATATATAACAACGAAT 28

37[84] 46[73] CAGTATGGAAGGTAAATATATAGCAATAGACTCCTAACC 39

36[44] 47[52] GAATGAGTTAAGCCCAAGACGGGAGCCA 28

36[65] 38[73] TCTAGCAAGAAACAATGTAAA 21

39[102] 48[91] TGACCGATTGAGGGAGGTTAGCAAGGTCTGATGAAAACAAAGGAA 45

39[144] 47[129] GCCCATATGGTTTACCAAAAAGAAAGCGTAACGATCAGAGTT 42

38[44] 42[52] TAATCAAAAATGAAAATAGAGCCTTAGTTGCTAGA 35

38[65] 43[73] AAGTTTACAGAGAGAATAACGCTACTAC 28

38[72] 37[83] AACAGACCCTCATTTTCCCTTTTTTATTACG 31

38[93] 48[101] GAAGCAAGCCTCAGAACAATCCTCAAGAGAAAACA 35

38[107] 42[115] AATATCGGCATTTTCGGCTCAGAAAGCCGCCTCTC 35

38[114] 51[108] GCAGTACCGTCCACCCTGATTAGCACATGAAAGTATTAGAGT 42

38[135] 51[129] CCATCACCAGTACTCAGTACCAGGTTCGGAACCTATTATAAC 42

◆Hexagonal Prism に使用する Staple Strands のシークエンス情報-1 
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41[25] 50[39] CGATTTTTTGAAAATAATTTGAAGTAAGAACCAAGTACCGCACTCGCT 48

41[39] 46[31] ACGCTGAACACAAGAATAAGTAAGCAGATAGACGCAATAAAG 42

41[60] 37[52] GCCCGCATTATAATAAGTACCGAAGCCCTTTCAAA 35

41[123] 46[115] AGCCATCGATCGACTTGAGACAAAAGGGCGATACATAAAGTG 42

40[97] 41[97] GCCACCACCCTCAATCTTACCAATTAGCGTCAGACTGTAGCG 42

40[135] 50[143] CCCGAGGTTGAAGCCAGGTCAGTGCCTTGAGTGCC 35

43[60] 46[59] TTGAGCCAGTTGTAATTGTTG 21

43[74] 48[80] AATCAATAGCTCATCGTAGGAATCCCCATCCAAGTCCTTAAT 42

42[51] 45[59] AGGACAAGCAAGCCGTTGTAGAAAGCCT 28

42[90] 50[70] CATACTACCGCGCCTTTATCCCTCAGAGCCACCGCAATAGATTAATTTA 49

42[114] 48[122] TGACTGGTAATAAGTTTTTCTGAAGGGGTTTAGCG 35

44[65] 41[59] TCGCACCCAGACGAGCGTCTTTCCAGCA 28

44[107] 39[101] ACCCCACCAGCCGCCACCCTCAGACGTTTTCCAGTAGCAAGG 42

45[60] 38[66] GTTAAAGTACTGCAAATCCAATAAGGCTTAGTAGGCAGAGGG 42

45[129] 41[122] TCAGGAGGTTTTTGACAGTCAGAGCCGCCACCTCAT 36

47[39] 36[45] ATTCCAGTATAATAACGGAATACCTTAA 28

47[53] 51[45] ACAAATAAGAAGAACGCCCAATCAATAATCGATCG 35

47[88] 38[94] ATATCAAGTTTGCCTCAAATGACGGAAATTATTCATTAGACA 42

47[130] 40[136] TCGATGAAACCCCCTTATTAGCGTGCCT 28

46[58] 36[66] GGTACTGGCATGATTAAGCTA 21

46[72] 47[87] TCCTTAATTTTCCCTTAGAATCCTGAGACTAAGGG 35

46[100] 38[115] ATAACGTAGAAAATACACATTCAAATTATCACCGTCACAGCA 42

46[114] 44[108] AATGATTAAGTGAGAATAGAAAGGGGATTAGCAGA 35

46[121] 38[136] AATAGGTGGCAACATATGCGCCAAAGCCATTTGGGAATGTCA 42

48[48] 41[38] ATTTGTACTAATGCGAATATATCAAGATAATTTGCCAGTTACTTTA 46

48[79] 44[66] AATTTTTTCACGTTAACTATCAACATTT 28

48[90] 42[91] TTGCGAAGAACAAGCGCCACCTGAGAGCCGCCACCTAAGCGT 42

48[100] 38[108] ACTATAGCGATAGCTTATTATCAAAACCCATCCGT 35

48[121] 45[128] GAGACGCTGAGATAAAGTTTTGTCCTTTCAACAGTTTCTGC 41

50[38] 48[49] GTCTTGTTCAGTCATCGCACAAATTCTTGTAAATGCTGAAACGGAG 46

50[69] 43[59] CGAGCATTTTATTTAAGCAAATCAGATATATT 32

51[46] 47[38] AGACTTATCCGGTATTCCCTTAAAAAGTACCCCAT 35

51[98] 51[97] GATACAGAGAGGCTGAGACAAATAATATATATGGCTTTTGAT 42

51[109] 46[101] GTAATTTACCGTTCCAGAGAACCAGCCACCCCAATAGGAATC 42

51[130] 46[122] GGGAATGGAAAGCGCAGGCCAGCAAGTACCGAACACTGAGTC 42

53[91] 52[91] TCGCAAGACAAAGATAAATCGTCGCTAT 28

53[105] 52[105] ACGCGAGAAAATTCAAAGAGTGAATAACCTTCTG 34

53[126] 52[126] TATATTTTAGTTAATTTCATCAGTACATAAATCAATATATGT 42

53[147] 52[147] TTCTGACCTAAAATGGTATTACCTTTTTGGAAAC 34

52[181] 53[181] ACAATTTCATTTGATTGAAATACCGACC 28

0[166] 3[156] TTTTAGACAGGAACGGTACGTATCGGCCTT 30 Connector付近

2[163] 5[156] CCAGAACAATATTACCGTAGAACCCTT 27

4[163] 3[143] GCGTAAGAATACGTGGCACAGACAACAGAGACCAGCCACTCA 42

6[163] 8[143] GCCACGCTGAGAGCCAGCAGCAAAGGTCAGTAATT 35

8[142] 1[159] ATCCGTAGATACAGTACCGGGAGCTAAACAGGAGGCC 37

8[166] 7[156] GAAACCACCAGAAGGAGCGGATTAACACCG 30

10[160] 11[153] ATGAATATACAGTATTTCAGG 21

12[163] 9[159] AGTTACAAAATCGCGCAAACATTATCATTT 30

14[142] 13[156] ATATTTGAGTGAGGCGACGGATTCGCCTGATTGC 34

14[160] 15[153] AATAGATTAGAGCCTTAGGAG 21

18[166] 21[156] GAGCTGAAAAGGTGGCATCATTGCGGGAGA 30

20[163] 23[156] CAACGCAAGGATAAAAACGGAGAGGGT 27

22[163] 21[143] AGAGATCTACAAAGGCTATCAGGTTTAATGCTTTTTAGAATA 42

24[163] 26[143] TGTAAACGTTAATATTTTGTTAAAGGAAGATCCAG 35

26[142] 19[159] GCACACGACGAGGTGGAACCTGTTTAGCTATATTTTC 37

26[166] 25[156] ACCGCTTCTGGTGCCGGAAATGTATAAGCA 30

28[160] 29[153] TGCCAAGCTTTCAGTTGTAAA 21

30[163] 27[159] GCCATGTTTACCAGTCCTCGCACTCCAGCC 30

32[142] 31[156] GCGAGGAAGACGGAATTACCGGAAACAATCGGCG 34

32[160] 33[153] TCTCCGTGGGAACAAGTAACA 21

36[166] 39[156] GTCACAATCAATAGAAAATTAGCAAAATCA 30

38[163] 41[156] ATTACCATTAGCAAGGCCTTTTCATAA 27

40[163] 39[143] GGAACCAGAGCCACCACCGGAACCTTGCCATCGGAAACTAGA 42

42[163] 44[143] TCACAAACAAATAAATCCTCATTAAGGCAGGATCA 35

44[142] 37[159] CCGTACAAACCATAGTTACGCAAAGACACCACGGAAT 37

44[166] 43[156] GTATAGCCCGGAATAGGTGTTCAGACGATT 30

46[160] 47[153] CCACAGACAGCCCTTACAACG 21

48[163] 45[159] TCTGTATGGGATTTTGCGTGCCGTCGAGAG 30

50[142] 49[156] TATCGGATAATAAACAAGTCTTTCCAGACGTTAG 34

50[160] 51[153] CAGTTAATGCCCCCTAACAGT 21

7[24] 38[9] GGGGTGGTTTGCCCCAGCAGGCGACAGTTAAAATTCTCATTGCAATCCAAATAAAGAGGGTAATTGTTTTT 47 Vetex bundle

25[24] 2[9] CAGACATTGAATCCCCCTCAAATAATAGTAGTCTAATCTATGAAAATCCTGTTTCGTCAAAGGGCGTTTTT 47

43[24] 20[9] AGGTACAGCCATATTATTTATCC CACTAATCTTATGTAGCTTTAAACAGTTCGCGTTTTAATTTTTT 47

7[9] 41[24] TTTTTAATCGGCCAACGTGCTGCGGCCACA AGTT AAAGAT TCGTC ATTGAAGGGCTTAATTGCAAAGTCGAAA 44

25[9] 5[24] TTTTTATAACCCTCGTTAACGTAACAGTAA TAGT  AGTCTA CATCT ATGGCAAATCGTTAACGACTCCAAGATG 44

43[9] 23[24] TTTTTCTCCCGACTTGCTAATTCTGTTAA TCT TAT GTACCAACTTTGAAATCAAATATCAG 44

CAA TGA GAA TTT TAA CTG T 19 Vetrtex部分相補鎖

CAT AGA TTA GAC TAC TAT T 19

TAC ATA AGA TTA GTG 15

TCAAT GACGA ATCTTT AACT TGTG 24

GCCAT AGATG TAGACT ACTA TTAC 24

TAC ATA AGA TTA 12

13[157] 12[164] TTTGAATACCA 11 Connector strands

31[157] 48[164] AAACGTACATT 11

49[157] 30[164] TAAATGAATGC 11

9[160] 10[161] TGCGGAACAAG 11

27[160] 46[161] AGCTTTCCGTT 11

45[160] 28[161] GGTTGATATAG 11

11[154] 8[167] TTTAACGTCAA 11

29[154] 44[167] ACGACGGCCAA 11

47[154] 26[167] CCTGTAGCAGC 11

1[12] 2[31] TTTTTGCTGGCAAGTGTAGCGGAGCGGGTCAAGGTGCCGTAAAACG 41 Vertex polyT cover

3[9] 0[12] TTTTTAAAAACCGTCTACGCTAGGGCTTTTT 21

2[30] 14[16] TGGGCATCAGTGTGCACGTTTTCATTCCTGTGTGAAATTGTTATTTTT 43

9[12] 7[23] TTTTTCAGAATGCGGCGGGCCTCTGTGGCGC 26

10[30] 12[9] ACTTTTCTTTACACCGGAATCATAATTACTAGAAAATTTTT 36

13[9] 10[16] TTTTTGGCTGGTAATGGGTAAAGGGGTGTGTTCAGCTTTTT 31

15[16] 6[9] TTTTTTCCGCTCACAATCGTGCCAGCTGCATTAATGTTTTT 31

19[12] 20[32] TTTTTCAACATGTTTTAAATAATATAATGCGAACCAGACCGGAAA 40

21[9] 18[12] TTTTTTCGAGCTTCAAAGCTGTAGCTTTTTT 21

20[31] 32[16] GACTGAGGACATCATTACGAATAAGAGTCAGGACGTTGGGAAGATTTTT 44

27[12] 25[23] TTTTTAAGCTGCTCATTCAGTCCAAATCTAC 26

28[30] 30[9] AGGCCGGAACTATGAGCCGGGTCACTGTTGCCCTGCTTTTT 36

31[9] 28[16] TTTTTCCTGCTCCATGTTACTTAGGAACCGAACTGATTTTT 31

33[16] 24[9] TTTTTAAAATCTACGTTTAGTAAGAGCAACACTATCTTTTT 31

37[12] 38[31] TTTTTGAAGGAAACCGAGGAACCGAACAAGAGAGATAACCCACCCT 41

39[9] 36[12] TTTTTAGCGCTAATATCAAGTTACCATTTTT 21

38[30] 50[16] GAAAGAATCGGACAAAAAACAACATTCCTTATCATTCCAAGAATTTTT 43

45[12] 43[23] TTTTTCCAGACGACGACAATAGGTAAAGGGG 26

46[30] 48[9] CCAGCGTTATCTGATAAATTGTGTCGAAATCCGCGATTTTT 36

49[9] 46[16] TTTTTAGCCTGTTTAGTATCATATACGCTCAACAGTTTTTT 31

51[16] 42[9] TTTTTCGGGTATTAAACGCGAGGCGTTTTAGCGAACTTTTT 31

◆Hexagonal Prism に使用する Staple Strands のシークエンス情報-2 
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