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CAGE (кэп-анализ экспрессии генов) - протокол секвенирования, предназначенный для
прочтения коротких участков последовательности мРНК, начиная с кэпа[3]. Технология
CAGE позволяет довольно точно определять старты транскрипции, а также уровень экс-
прессии генов. Однако при анализе картированных чтений CAGE для клеток крови чело-
века (проект FANTOM 4) с помощью программы StereoGene обнаружено, что значитель-
ное число чтений расположено близко к концам генов, причем большая часть совпадает с
концами генов с точностью до нуклеотида [5]. Представляет интерес как механизм кэпи-
рования данных областей генома, так и функция полученных кэпированных мРНК.

Непонятно, почему происходит кэпирование данных участков, которые не являются
стартами транскрипции. Согласно наиболее распространенной модели терминации тран-
скрипции у эукариот, модели торпеды, после разрезания транскрипта и полиаденилиро-
вания полученного 3’-конца, РНК-полимераза II продолжает синтез мРНК. При этом вы-
свободившийся при разрезании некэпированный 5’-конец узнается высокопроцессивной
рибонуклеазой Xrn2 и разрушается ею [6]. Возможной альтернативой является кэпирова-
ние 5’-конца нового транскрипта. Например, рекэпирование показано для некоторых неко-
дирующих РНК, не проходящих до конца путь нонсенс-опосредованного распада мРНК
(NMD) [4].

Цель работы - выявить функцию кэпируемых РНК, синтезируемых с участков генома
вблизи концов генов. Первичный анализ показал, что распределение числа ридов, покры-
вающих кластеры CAGE на концах генов, не отличается от соответствующего распреде-
ления для всех CAGE кластеров. Это свидетельствует в пользу того, что наблюдаемый
эффект не является результатом экспериментальной ошибки . Мы также показали, что в
то время как уровень экспрессии кластера CAGE в начале гена является мерой уровня
экспрессии гена [2], для кластеров CAGE в конце гена отсутствует зависимость уров-
ня экспрессии от уровня экспрессии соответствующих генов. Анализ перепредставленных
GO-аннотаций с помощью сервиса David [1] выявил, что большинство генов связаны с
альтернативным сплайсингом (p-value 2.2E-35).
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