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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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