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Bacmethy

一个用户友好的分析
细菌甲基化的工具



亮点

Bacmethy工具提供了一个一站式的分析和可视化流程，有效地表征细菌DNA甲
基化修饰的特性并预测其调控模式 

Bacmethy配备了本地运行以及在线分析服务，方便缺乏编程技能
的研究人员。 

研究人员通过Bacmethy可以揭示DNA甲基化如何调节细菌的细胞及生理功能的
底层分子机制。 
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Bacmethy网页版使用方法
①

②
③

④

➢ 上传甲基化修饰检测
结果文件
（ motifs.csv 和
motifs.gff ），以及
全基因组完整序列文
件（fasta）

➢ 选择目标甲基化类型，
并输出样本名

点击“submit”进入任务提交页面

点击“Advanced opthions” 添加转录因子
结合预测分析及调整其他参数

点击“StartSearch”提交任务运行https://bacmethy.med.sustech.edu.cn 



不同甲基化修饰水平的分布特征
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图 2. 甲基化修饰水平和测序质量的分布。

（A）细菌菌株中每个motif的甲基化修饰水平分布，其
中每个圆圈的标题包括菌株名称和识别motif，计数指示
具有不同fraction的motif数量：0 - 60%（红色），60 -
75%（灰色），75 - 90%（蓝色），90 - 100%（绿色）。

（B）甲基化、低甲基化和非甲基化基序在各菌株中的质
量分布散点图（对于P. aeruginosa TBCF和E. coli K12
有6个甲基转移酶识别的motif）。x轴显示reads覆盖度，
y轴显示identification QV。甲基化fraction由点颜色表
示，蓝色表示高甲基化修饰，红色表示低甲基化修饰。
QV，质量值。
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甲基化位点在调控区的分布特征

图 3.在不同菌株中每个MTase识别基序

的调控区域定位的甲基化位点数量

纵坐标轴显示甲基化（蓝色）、非甲基化
（红色）或低甲基化（绿色）位点的计数。
横坐标轴表示修饰位点围ATG起始密码子
的位置。 
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图 4. 铜绿假单胞菌菌株中甲基化基因的功能富集结果
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总结

❑ 在本研究中，我们开发了Bacmethy，这是一个新颖且便捷的工具，用
于研究细菌DNA甲基化模式及其转录调控效应。

❑ Bacmethy工具有助于识别DNA甲基化调控的潜在新靶标，从而加深我
们对细菌表观遗传网络的理解，并推进我们对细胞和生理功能调控的知
识。

❑ Bacmethy代码可免费获取，且Docker镜像可下载。Bacmethy已作为用
户友好的网络服务器界面在https://bacmethy.med.sustech.edu.cn 提供
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