
微量転写開始点解析技術（CAGE） 

[技術の概要] 

[所属] 理化学研究所 

[名前] 近藤直人 

[E-mail] pdis.genome_analysis@riken.jp 

連絡先 

[技術の利用例] 

Kazuhiro Kajiyama, Mariko Okada-Hatakeyama, Yoshihide Hayashizaki, Hideya Kawaji, Harukazu Suzuki. “Capturing drug re
sponses by quantitative promoter activity profiling.” CPT Pharmacometrics and Systems Pharmacology, 2013, doi: 10.103
8/psp.2013.53 
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• 何が分かるのか：ゲノム上のエンハンサーやプロ
モーターの位置と活性、転写開始点毎の転写産物
発現量を測定できます。このデータからガンや疾患
特異的プロモーターを見つけることが出来ます。ま
た、薬物標的タンパク質の同定など疾患、創薬研究
の様々な分野へ応用出来ます。 

• 原理：total RNAの中から5’末端にCap構造を有する
RNAのみを取り出してシーケンスを読み、得られた
配列をゲノム上に配置することで位置を、配置され
た配列の数から発現量を測ります。この方法をCap 
Analysis of Gene Expressionの頭文字を取って 

  CAGE法といいます。 
• 解説：この方法でタンパク質をコードするmRNA以外

にも、5’末端にCap構造を持つRNAが数多く発見さ
れ非コード(nc)RNAと呼ばれています。今では、 

   mRNAよりncRNAの方が種類が多くなりました。国 
     際ポストゲノムプロジェクトENCODEやFANTOMで 
     採用され成果を 
     挙げています。 
               

 
   CAGE法の概念図 
              

 

 

• CAGE法を使った定量的プロモータ活性測定による
薬物標的研究の例。 

CAGE法とマイクロアレイで薬
剤投与前後の転写産物を解
析。マイクロアレイでは見つけ
ることが出来なかった薬物毎
の情報伝達経路阻害部位を
同定することが出来た。 
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1細胞および微小組織片の遺伝子発現解析 

[技術の概要] 

[所属] 早稲田大学 

[名前] 神原秀記、竹山春子、細川正人 

[E-mail] h.kanbara@kurenai.waseda.jp 
      m.hosokawa@aoni.waseda.jp 

連絡先 

[技術の利用例] 

浮遊細胞、接着細胞、組織片など形態を問
わず幅広い試料に対応 
(これまでの実績：各種がん細胞、免疫細胞、幹細胞
(iPS、造血幹細胞)、ゼブラフィッシュ脳、ホヤ初期
胚、分裂酵母など) 

• 1細胞遺伝子発現解析 
1細胞からのRNA-seqライブラリ作製を支
援。必要に応じデータ解析(各遺伝子の相
対発現量、変動係数、細胞間の遺伝子発
現相関、変動遺伝子の抽出、細胞のグ
ルーピング)も支援する。 
 

• 微小組織片の分取と遺伝子発現解析 
組織切片等から部位選択的に微小領域(直
径100µm)を回収する。そこからRNAを抽出
し、上記の解析を支援する。 

• 96試料自動調製ロボット 
• 微小組織片自動採集装置 
• 1細胞からのRNA-seqライブラリ作製には

Bead-seq法※を利用 
 ※Kambara et al. (2015) Anal. Biochem. 

• 細胞間、組織間、組織内部位間の遺伝子 
    発現の比較（Heterogeneityの解析） 
• 従来法では解析困難な希少細胞の遺伝子

発現解析 
• 各種マーカー遺伝子の探索 
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支援メニュー 

支援に供する設備 
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超微量RNAシーケンス技術の高度化 

[技術の概要] 

[所属] 理化学研究所情報基盤センター 
  バイオインフォマティクス研究開発ユニット 

[名前] 二階堂 愛 

[E-mail] support-bit@riken.jp 

連絡先 

[技術の利用例] 

超微量RNAからのcDNA作製技術 1細胞RNA-seqへの応用 
1細胞相当の 

あらゆるRNA分子を取り漏らさない 
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cDNA合成量を劇的に改善 
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包括的１細胞トランスクリプトーム解析 

[技術の概要] 

[所属] 金沢大学医薬保健研究域医学系 

[名前] 橋本真一 

[E-mail] hashimoto@med.kanazawa-u.ac.jp 

連絡先 

[技術の利用例] 

高度化支援技術では、数千〜数万細胞の包

括的な遺伝子発現を同時に解析する方法を

確立することで、細胞集団の階層性を明らか

にし、真の細胞状態を把握することを目的と

する。 

本技術はバーコード化されたマイクロビーズ

と直径25-35µmのマイクロウエルを用い、１細

胞由来のmRNAをビーズにトラップし、バー

コード化cDNAを合成する技術である。個々の

細胞由来のRNAのバーコード化により〜数万

細胞の遺伝子発現解析が可能となる。 

 

支援に供する設備名など 

小型遠心機、振盪機、顕微鏡 

組織における細胞の多様性の解析 

がんマーカー、分子マーカーの同定 

がん微小環境の解析（浸潤免疫細胞、上皮、

内皮、線維芽細胞等） 

ーそれに伴う新しい分子診断 

 

ES細胞、神経細胞等の細胞発生、分化と疾患
での細胞間相互作用 
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