
利用 5 种碱基的 HIFI 测序检测  
DNA 甲基化

通过一次建库即可对遗传和表观遗传变异进行全基因组检测和定相
HiFi 测序会产生 4 种 DNA 碱基（A、C、G 和 T） 
的准确长读长 reads，可提供全面的基因组 
表征1,2。

但是，HiFi 测序不仅能够表征基因组，而且
还可以通过在 CpG 位点检测第五种碱基——
5mC 来测量表观基因组。

•	 �检测不同区域的表观遗传模式

•	 �获取全基因组中的甲基化状态

•	 �识别等位基因特异性甲基化
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HiFi reads 中的甲基化检出与人类样本 HG002 的全基因组亚硫酸氢盐测序 (WGBS) 
之间的相关性4,5,6。

适用性

甲基化 物种 5 种碱基的 HiFi 测序
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    尽管是局部视图，但依然有用

4mC 和 6mA 微生物 通过 SMRT® Link 微生物 
基因组分析实现

SMRTbell® 文库 Sequel® IIe 系统 通过 A、C、G、T、+5mC 进行 5 种碱基的 HiFi 测序

使用标准 BAM 标签编码的 5mC3

MM:Z:C+m,4,12,16,4,16,19,44,10
ML:B:C,249,4,247,177,210,228,245,244

Sequel IIe 系统可直接输出长且高精度的 HiFi reads，并在所有 CpG 位点上标
注 5mC 甲基化。无需像亚硫酸氢盐处理那样的特殊文库构建过程。
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5 种碱基的测序可提供哪些信息

FMR1 重复中的位置
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非典型甲基化模式会导致 Prader-Willi 

综合征等罕见疾病，是致病性重复扩增
的重要因素，如 FMR1 位点发生的 CGG 

扩增导致脆性 X 综合征。HiFi 测序具有
高精度、长读长，有甲基化检测功能，
是用于表征此类重复扩增的理想选择。

HiFi 测序能够在一个强直性肌营养不良样本（堪萨斯城儿童慈善医院）中识别并定向 NA07537 中的扩
增 FMR1 重复序列的高甲基化以及与 DMPK 扩增相邻的区域。

罕见病中的非典型甲基化模式
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了解 5 种碱基的测序：  
pacb.com/epigenetics

扩增的 FMR1 等位基因的 
甲基化

DMPK 重复扩增诱导高甲基化

亲本印记

HiFi 测序能够同时对母本和父本单倍型
的 read 进行定相并检测甲基化。这种
方法能够直接揭示印记的模式，其中，
染色体的甲基化状态取决于它遗传自母
亲，还是父亲。

人类 Trio 中 PEG3 的母体印记。HiFi 测序能够对每个样本的单倍型进行定相，而 Trio 能够区分每个
等位基因遗传自母亲，还是父亲。
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不同时间和空间的甲基化

单个样本的 HiFi 测序可检测整个基因组
的甲基化模式（如转录起始位点的低甲
基化）。对多个样本进行测序可识别甲
基化差异。

在分化的人类细胞（如 HG002 类淋巴母细胞）中，大多数 CpG 位点都会发生甲基化1。在 CHM13（一种
分化程度较低的人类细胞系）中，基因组的甲基化水平较低6。
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