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 T-sne降维算法展示样本分组

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项
更适用单细胞测序，多样本



 Methyl&RNA的关联分析_1

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS、MeDIP-seq

注意事项
关联的方式很多可通过基因关联也可通过位点关联，
基因关联可与mRNA、lncRNA、mRNA&lncRNA
关联。



 Methyl&RNA的关联分析_2

结果展示

参考文献

适用项目
WGBS、捕获测序

注意事项
捕获测序的CHG、CHH水平的甲基化位点信息不多



 Methyl&RNA的关联分析_3

结果展示

参考文献

适用项目
WGBS、捕获测序

注意事项
甲基化值推荐取启动子区的CG位点甲基化均值，一

般包括TSS200,TSS1000,TSS1500。



 特定基因的甲基化程度与基因表达关联

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项
取基因启动子区（TSS200、TSS1500）位点的甲基

化均值与对应基因的表达量进行关联

CTRC



 组间启动子区甲基化展示

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项
默认取位于TSS200和TSS1500的位点作图



 展示top20显著差异的位点

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项



 TSS区域高低甲基化位点密度曲线图

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项



 差异甲基化区域（DMR）

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项
bumphunter算法寻找真正的差异甲基化
区域



 差异甲基化区域（DMR）

表头 表头注释 结果展示
name 基因名称 GSTTP1

annotation 基因编号、转录本编号
NM_001039498 NM_015371 
NR_003081

description DMR与基因的位置关系 promoter
strand 基因正负链信息 -
geneL 基因长度 6663
chr 染色体信息 chr22
start DMR的起始位置 24348549
end DMR的终止位置 24348715
value 甲基化差异程度（Δβ） -0.083935488
p.value P值 0.013294287

注：表中每一行对应一个DMR（一张图），默认出图按照￨value￨＞0.1，p.value＜0.05，description位
于promoter或5‘UTR区域，避免chr位于X、Y染色体的前5行出图。Tips：若按此条件筛选过滤掉了所有
条目，可根据实际情况适当调整部分参数。



PtBRX-A（130个CG位点）

1：峰高代表甲基化程度

2：每个样本上下两个方向代表正负链

 特定基因CG位点甲基化程度展示

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项



甲基化程度值＞0.3，认为该位点发生了甲基化

甲基化程度值＜0.3，认为该位点未发生甲基化

PtBRX-A（130个CG位点）

 特定基因CG位点是否甲基化展示

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项



 圈图展示差异甲基化在染色体上的分布

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项
无

图 7 数字代表了染色体编号，红色代表了高甲基化的点，蓝色代表低甲基化点。数据采用FDR＜0.01各组样本的均值。(4)



 圈图展示样本CG、CHG、CHH下不同染色体的甲基化程度

结果展示

参考文献

适用项目

MeDIP-seq

注意事项
以峰高展示甲基化的程度



 圈图展示样本CG、CHG、CHH下不同染色体的甲基化程度

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项
以不同颜色展示甲基化的程度



 所有基因甲基化趋势变化展示

结果展示

参考文献

适用项目
850K、 捕获测序、WGBS

注意事项
捕获测序的CHG、CHH水平的甲基化位点信息不多，
每个水平的图也可分开展示。



 信号通路的甲基化趋势变化展示

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项
需客户指定通路



 CGI上下游2K的甲基化走势分析

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项



 miRNA转录起始位点上下游5K的甲基化走
势分析

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项



 特定基因的甲基化程度走走势图

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项



 基于甲基化数据肿瘤亚型分析

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS、MeDIP-seq

注意事项
多见于单细胞测序分析，适用于样本数多的项目



 基于甲基化芯片对的CNV分析

结果展示

参考文献

适用项目
850K、450K

注意事项



 基于甲基化数据的克隆演化

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项
用于分析的位点筛选标准可自定义



 EWAS

结果展示

参考文献

适用项目
850K、捕获测序、WGBS

注意事项
对样本数有要求



 特定基因的覆盖深度统计

结果展示

参考文献

适用项目
ChIP-seq

注意事项
相比于IGV或上传UCSC看，更加科学



 所有基因附近的平均信号分布图和热图

结果展示

参考文献

适用项目

ChIP-seq

注意事项



 peak的峰中心热图

结果展示

参考文献

适用项目
ChIP-seq

注意事项



 Reads在基因上的平均信号分布图

结果展示

参考文献

适用项目
ChIP-seq

注意事项



 不同样本的peaks score统计

结果展示

参考文献

适用项目
ChIP-seq

注意事项



 所有基因TSS上下游depth统计图

结果展示

参考文献

适用项目

ChIP-seq

注意事项



 样本在基因和CpG岛不同功能区域的reads覆盖程度统计

结果展示

参考文献

适用项目
MeDIP-seq

注意事项




