
siRNA（shRNA）あるいはゲノム編集（CRISPR-
Cas9, TALEN）は遺伝子機能解析の重要な研究
ツールとして、基礎研究や創薬研究の現場で汎用
されています。また、siRNAは核酸医薬品として
も期待されています。

従来まで、siRNAやゲノム編集による細胞増殖促
進・抑制の測定には蛍光/発光法や比色法によるシ
ングルポイント・アッセイが使われてきました。
しかし、これらの方法では、時間依存的な変化を
正確に捉えることが困難でした。

⚫ ウェル間実験誤差のないスムーズな経時変化データを得ることができます。

⚫ 遺伝子発現解析等のための最適な解析タイムポイントを簡単に知ることができます。

⚫ ラベルフリーなので増殖測定後に同じウェルの細胞を遺伝子発現解析等にそのまま
使用していただけます。

⚫ 定量性の高い移動浸潤アッセイを誰でも簡単に行っていただけます。

⚫ 創薬標的検証におけるファンクショナルアッセイに最適です。

本システムのメリット

測定機のラインナップ

xCELLigence システムでは、電気抵抗値を測定することで、細胞増殖を同一ウェル
からラベルフリーで連続的に自動計測します。そのため定量性の高いカイネティック
データを得られるだけでなく重要なタイムポイントを見逃しません。

xCELLigence Application flyer ⑭ siRNAやゲノム編集による遺伝子発現制御

siRNAやゲノム編集による

細胞増殖促進・抑制、移動浸潤への影響を
ラベルフリーで、より定量的に測定
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※ 本製品は試験研究用です。医療や診断目的にはご使用いただけません。

※ 価格、外観、仕様などは、予告なしに変更することがあります。

※ それぞれの商標や登録商標、製品名は各社の所有する名称です。
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データ例

（データ引用：参考文献５）

膵がん細胞株（Panc-1）における
siRNAノックダウンによる細胞増殖抑制
作用を経時的に測定した。

（上）ネガティブコントロールsiRNAを
トランスフェクト

（下）SHH遺伝子をsiRNAでノックダウン

ノーマライズ後の電気抵抗値から72hr時点
でのIC50を算出した。

（データ引用：参考文献４）

PHD1遺伝子ノックダウン（CRISPR / Cas9）によ
る酸化ストレス誘発細胞死の減衰を測定した（マウ
ス海馬細胞株HT-22）。2種類のクローン（2.17と
5.18）のどちらでも7mMグルタミン酸（Glut）に
よる作用を打ち消していることが分かる。


