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② 抽出した核酸には目的以外の核酸（例：DNA抽出には RNA）が含まれています。

DA-c-10 
マウス精子からのゲノムDNA抽出

プロトコル

QuickGeneのカートリッジへ全量添加

ゲノム DNA回収（回収液量：200 μl）

ボルテックスでよく混合（最大回転数）
軽くスピンダウン（数秒）

ボルテックスでよく混合（最大回転数）*1

軽くスピンダウン（数秒）
室温で 2分間インキュベーション

MDT：178 μl

EDT：20 μl

1M DTT：2 μl（1/100体積を加える）

LDT：180 μl

RNaseA：15 μl

ボルテックスでよく混合：15秒（最大回転数）*1　

軽くスピンダウン（数秒）

70℃インキュベーション：10分
軽くスピンダウン（数秒）

ボルテックスでよく混合：15秒（最大回転数）*1

軽くスピンダウン（数秒）

> 99% エタノール：240 μl

ロータリーシェーカーで一晩、55℃インキュベーションし、精子を完全に溶解する
軽くスピンダウン（数秒）

（ペレットが残っていたらピペッティングあるいは他の方法でペレットを懸濁する）

ペレット

精子（PBS中に懸濁する）

ライセート完成

*1 ボルテックス（最大回転数）で完
全に混合してください。
ボルテックスで混合不十分なら
ば、タッピング、ピペッティング
または転倒混和を使用してくださ
い。

15,000 rpm、 5分、室温

使用装置の プロトコル参照
QuickGene-Mini 80*2

結果

電気泳動図
データなし

ゲノム DNAの収量（μg）

精子数 2.3× 106 1.1× 106 

QuickGene-810 3.99 3.99

フェノール /クロロホルム法 5.48 2.20

QuickGene DNA tissue kit S (DT-S)
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もあります。データに関しては保障しておりません。 
②分離した核酸には目的以外の核酸（例：DNA 抽出にはRNA）が含まれています。

①この本に含まれるプロトコルには実績はありますが確立されていないプロトコルも含まれています。サンプルの種類・保存条件などによっては分離できない場合 
もあります。データに関しては保障しておりません。 
②分離した核酸には目的以外の核酸（例：DNA 分離にはRNA）が含まれています。

*2 本事例は旧機種で取得したデータ
も含まれます。
その他QuickGeneシリーズでもこ
のプロトコルをご参考頂けます。



3-II-iii-17

D
A

-c
-1

0

① この本に含まれるプロトコルには実績はありますが確立されていないプロトコルも含まれています。サンプルの種類・保存条件などによっては抽出できない場合もあり
ます。データに関しては保障しておりません。

② 抽出した核酸には目的以外の核酸（例：DNA抽出には RNA）が含まれています。

タンパク質の混入：A260/280

精子数 2.3× 106 1.1× 106 

QuickGene-810 1.75 1.73

フェノール /クロロホルム法 1.6 1.93

カオトロピック塩の混入：A260/230
データなし

その他
バイサルファイト処理と PCR 

QuickGene-810システムあるいはフェノール /クロロホルム法を用いて抽出されたマウス精子ゲノムDNA 1 μgをバイサルファ
イト処理を施し PCRテンプレートに使用した。
バイサルファイト処理した DNA 250 ngを用いて、H19、Igf2rの DMR（Differentially methylated regions）をターゲットに
PCRを効果的に行った。

 M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 M

1.1  106のマウス精子
からの抽出

2.3  106個のマウス精子
からの抽出

H19 バイサルファイト PCR 電気泳動図

 M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 M

1.1  106個のマウス精子
からの抽出

2.3  106個のマウス精子
からの抽出

Igf2r バイサルファイト PCR 電気泳動図

M：¢ x 174/Hae Ⅲ  マーカー
1-4, 6-9：QuickGene-810
5, 10：フェノール /クロロホルム

COBRA（combined bisulfite restriction assay）による DNAメチル化解析 
3）で得られた、H19 DMR、Igf2r DMRの PCR生成物を、それぞれ制限酵素 HpyCH4IV、Csp45Iにより切断した。

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 M

1.1  106個のマウス精子
からの抽出

2.3  106個のマウス精子　     
からの抽出

H19 COBRA 電気泳動図

 M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 M

1.1  106個のマウス精子
からの抽出

2.3  106個のマウス精子
からの抽出

Igf2r COBRA 電気泳動図

M：¢ x 174/Hae Ⅲ  マーカー
1-4, 6-9：QuickGene-810
5, 10：フェノール /クロロホルム

H19 DMRは、ほとんど完全にメチル化されており、Igf2r DMRは脱メチル化されている。
* バンドは非メチル化バンドを示す。
したがってQuickGene-810で抽出した精子 DNAはフェノール /クロロホルム抽出法と同様に、メチル化部分を保ったまま抽
出できることが確認された。

共通プロトコルサンプル

データなし

*
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