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[技術の利用例] 

Post-Bisulfite Adaptor Tagging（PBAT)とは、
ゲノム全域のDNAメチル化状態を一塩基解
像度で解明する全ゲノムバイサルファイト
シーケンシング(WGBS)を高感度に行うために
我々が開発したライブラリ作製法で、一細胞
解析にも応用されています。通常30ngのゲノ
ムDNAがあればPCRフリーで哺乳類ゲノムを
30Xでカバーできますが、それよりも微量の場
合でも対応致しますのでご相談下さい。 
WGBSは、理想的なメチローム解析法です
が、相当のコストを要します。そこでターゲット
エンリッチメントによって濃縮した領域に対す
る標的ゲノムバイサルファイトシーケンシング
(TGBS)が試みられてきましたが、その感度に
問題がありました。我々が開発したPBATによ
るTGBSは、従来の1/100量(30ng)からの解析
やPCRフリーの解析も可能なので、希少サン
プルの多検体比較に最適です。 

• マウスやヒトの卵子・受精卵・始原生殖細
胞等の極微量試料のWGBS解析 

• 国際ヒトエピゲノムコンソーシアムにおける
正常消化管上皮および子宮・胎盤由来細
胞のWGBS解析 

• iPS細胞由来分化細胞のWGBS解析 
• 遺伝子改変・変異細胞およびマウスのWG/

TGBS解析 
• 腫瘍内多様性のWG/TGBS解析 
• 先天性異常症のTGBS解析 
• etc.  
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