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研究成果の概要（和文）：ヒト免疫応答システムにおいて抗原特異的T細胞レパトワがどのように基準にもとづ
いて構成されているかを明らかにするために、次世代シークエンサー（NGS）とシングルセルソーティング技術
を用いて、サイトメガロウイルス（CMV）既感染者の末梢血に存在するCMV特異的TCRの網羅的・定量的解析と特
異性・機能解析を行った。CMV特異的T細胞レパトワは各クロノタイプの定量性とそれらが保有するTCRの抗原ペ
プチドとの結合力、個人間の共有性には正の相関性があり、特にstem cell memory T細胞サブセットにおいて、
複数の個人間での共有性の高いTCRを保有するクロノタイプが多く存在することが確認された。

研究成果の概要（英文）：To expand our knowledge of the ontogeny of the T-cell receptor (TCR) 
repertoire of antigen-specific T-cell subsets, we combined next-generation deep sequencing and 
single-cell multiplex clonotype analysis to evaluate the frequency of paired TCRs, their functions 
and whether clonotypic TCRs are shared among different individuals. Using a cytomegalovirus (CMV)
-derived immunogenic peptide, we found that the more dominant pp65-specific TCR clonotypes in the 
blood of healthy donors have higher binding affinities for the CMV peptide and arise from clonotypes
 that are highly shared among individuals. Interestingly, these shared TCR clonotypes were abundant 
in the stem memory T-cell subset, and TCR diversity of the stem memory T-cell repertoire was 
significantly lower than in the central memory and effector memory T-cell repertoires. These results
 suggest that the stem memory T-cell subset may serve as a reservoir of highly shared and highly 
functional memory T-cells.

研究分野：免疫学

キーワード： ウイルス・腫瘍免疫　T細胞受容体　次世代シークエンサー　シングルセルソーティング技術
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