
新格元单细胞ATAC测序技术利用微流控系统，采用含测序接头的Tn5转座酶转座切割细胞染色质中的开放区域，再用

特定的beads捕获切割后的产物，进而构建单细胞ATAC文库。一站式完成新鲜或冻存组织样本的细胞分离标记以及

scATAC-seq文库构建。简化操作过程的同时，能有效地捕获转座产物，以单细胞水平研究染色质开放区域，了解成千

上万个单细胞转录调控过程。

工作流程

细胞裂解提核 细胞核转座 芯片实验

产物连接文库测序数据分析 扩增建库
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数据展示

应用方向

用等比例混合人源细胞系K562(GRCh38)和鼠源细胞系3T3(mm10)作为实验材料，按新格元scATAC-seq步骤完成细胞

核提取、细胞核转座、细胞核分离、产物连接与文库构建，二代测序后用新格元celescope_ATAC数据分析软件进行定量。

从细胞系数据可以看出，新格元scATAC-seq指控数据一致性较高，如Enrichment around TSS、Insert size distribution、

Peaks Targeting等，细胞分群图可以看出单细胞ATAC可以在表观水平刻画细胞类型或状态。
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细胞类型鉴定 转录因子调控 细胞发育和分化 疾病研究 药物筛选
和治疗研究
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通过分析细胞的染色质
可及性特征，可以识别
不同细胞类型的特征性
开 放 区 域 ， 从 而 确 定

细胞的身份

通过分析细胞的染色质
可及性变化，可以确定
转 录 因 子 在 特 定 细 胞
类 型 中 的 作 用 和 调 控

机制

通过比较不同发育阶段
或不同分化状态的细胞
的染色质可及性特征，
可 以 揭 示 细 胞 发 育 和
分化的关键调控因子和

机制

通过比较正常细胞和疾
病细胞的染色质可及性
变化，可以发现与疾病
相关的基因和调控元件

通过分析细胞在药物处
理前后的染色质可及性
变化，可以评估药物对
细胞调控网络的影响，
进 而 指 导 药 物 筛 选 和

治疗研究


