
动植物生物学
用于物种保护、生物多样性和 
生物发现的准确且实用的数据

通过测序了解和保护物种、种群和
生态系统
随着气候模式的变化和生态系统的转变，科学家们正转向现代基因组学技术，以
更好地理解和保护与我们共享这个世界的物种和种群。PacBio® 提供前沿的测序
解决方案，使动植物生物学家能够发现和利用各种生物体（无论大小）的生物信
息。从海洋到天空，以及其间万物，研究人员正在使用能更准确地代表动植物复
杂生物学的基因组数据来推动保护工作，捕获生物多样性，并深入研究所有生物
体的独特生物学。

通 过 对 各 种 生 物 体 进 行 
HiFi 测序，揭示动植物生
物学的复杂性。通过更准
确 的 基 因 组 和 转 录 组 信
息，了解更多关于物种和
种群的信息。



HiFi 测序可获得更出色的长读长和短读长
有了 PacBio HiFi 测序，您无需再在长读长测序和高精度测序之间折衷。

在一条包含 20,000 个碱基的 HiFi read 中只有 8 个碱基的测序错误

HiFi reads 的优势

读长可长达  
25 kb

下机数据准确率 
(99.9%) 

简单的建库流程 低基因组�
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技术解决方案�
即可满足多种�
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昆虫生物学

动植物研究

海洋生物学

推动动植物生物学研究的应用

全基因组测序

即使是微小的昆虫，也能产生具有
定 相 单 倍 型 的 参 考 级 别 质 量 的 基 
因组

结构变异检出

使用错误率低的高灵敏度变异检出，
获得不同种群的实用见解

靶向测序

选择灵活多样，可靶向目标区域以
检测所有变异，即使十分复杂的区
域也是如此

RNA 测序

获取全长转录本序列，以识别新
的基因和转录本，并优化基因组
注释

复杂群体

通过长且高精度的单分子 read 全
面表征宏基因组，无需组装

动植物 
生物学

动植物生物学实践
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对极小的生物进行测序
克服 DNA 起始量障碍，对微小的昆虫进行测序

•	 �标准 HiFi 工作流程 — 一种 HiFi 测序方法，需要 > 300 ng 的 DNA 起始量

•	 �超低 DNA 起始量工作流程 — 一种 HiFi 测序方法，增加了一个扩增步骤， 
需要的 DNA 起始量为 5 ng5

昆虫生物学
开发病虫害预防方法，了解基础生物学，利用群体或单一个体改进害虫控制策略。

昆虫基因组组装连续性（按年列出）4

图片摘自 Long Reads Are Revolutionizing 20 Years of Insect Genome Sequencing

昆虫生物学应用概述1,2,3

对基因组进行测序，捕获昆虫的丰富多
样性

20 多年前，《科学》杂志上发表了首
个昆虫 (Drosophila melanogaster) 基因
组图谱，从那时起，昆虫生物学科学
界已经对全世界昆虫、节肢动物和害
虫的数百个基因组进行了测序。尽管
这些基因组只占地球上百万余种昆虫
的 0.06%，但科学家们正在以前所未有
的速度对更多的昆虫基因组进行测序，
因为长读长测序使科学家能够有效地组
装、定相和捕获从单核苷酸多态性到复
杂结构变异的基因组多样性。

基因组

基因组

了解植物宿主的适应性

RNA 测序

全基因组测序

异构体水平注释

微生物组解析

宏基因组
复杂群体

靶向测序

https://academic.oup.com/gbe/article/13/8/evab138/6307268


从“最困难”的生物体中获取高分子量 DNA

众所周知，从软体动物、珊瑚和其他海洋物种中分离 DNA 非常困难。但是，利用 Circulomics 的 Nanobind 技术，从海洋标
本中获取高质量 DNA 变得比以往任何时候都容易。

海洋生物学
深入了解海洋生态系统，研究进化，揭示关于发育生物学的深层次见解，应对气候变化挑战。

海洋生态系统测序应用9

Circulomics Nanobind 技术概览10

环境
压力源

使用 SMRT® 

测序检测效应

RNA 测序
转录补偿机制

宏基因组测序
改变微生物群落

DNA 测序
群体变异
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温度

对基因组进行测序，保护海洋生物多样性

科学有时看起来像是一次捕鱼探险。但对于那些正在绘制构成地球海洋的 321 万
亿加仑水的深度图的人来说，收集遗传信息的工作尤其困难。全球海洋物种的多
样性超乎想象，并且还有成千上万的物种尚待发现和描述。幸运的是，全面表征
海洋物种遗传学的工作正在有条不紊地进行。许多科学家正在利用 HiFi 测序技术
探索各种海洋物种的基因组和转录组，以及海洋生态系统。这些研究增加了我们
对海洋物种如何适应环境以及如何进化的理解，为我们保护湖泊、河流、海洋中
的生命提供了重要信息。

研磨
组织

第 2 步
裂解 + 沉淀碎片

第 1 步
组织均质化

第 3 步
结合

轻轻混匀离心 + 转移
上清液

组织
均质化

第 4 步
清洗

第 5 步
洗脱

弃掉上清液 + 加入
裂解缓冲液 + 缓冲液 SB

加入 Nanobind +
异丙醇

加入清洗缓冲液 
(CW1, CW2, CW3)

弃掉上清液 + 加
入缓冲液 EB

使用 HMW DNA 
洗脱

清洗 3 遍

•	 �全基因组测序�  
组装高质量基因组，更好地了
解复杂基因型，如生物发光6 

•	 �RNA 测序� �
通过全长转录组测序了解鱼类
如何适应恶劣环境7 

•	 �复杂群体� �
通过解析微生物，理解共生关
系，深入了解水生生态系统8 

•	 �靶向测序� �
对目标基因组区域进行识别、
测序和多重分析，而无需考虑
扩增子大小



巨型基因组：加利福尼亚红杉

加利福尼亚红杉 (Sequoia sempervirens) 是世界上生长最快的针叶树之一，可以存活数百年。它曾遍布北半球，而如今原始
的古老海岸红杉林只剩下 5%。

动植物生物学
寻找隐藏在复杂动植物基因组中的答案，以便更好地理解它们的进化，揭示其复杂特征，并在种群规
模上捕获生物多样性。

动植物基因组学的发展前景

在过去 20 年里，动植物研究人员研究了世界上最复杂的基因组，这些基因组涉
及不同的大小、倍体、重复元件和 GC 含量等等。尽管面临这些挑战，但在高精
度长读长测序的帮助下，动植物基因组学研究正攀升到新高度，与短读长组装的
基因组相比，contig N50 增至 32 倍，并且能够解析复杂的单倍型。随着科学家
们继续对生命之树  (Tree of Life) 进行测序，目前公布的基因组（仅代表地球上真
核生物物种的一小部分）改变了我们对生物多样性的总体认识，并被用来更好地
保护生物多样性。 

陆地植物基因组组装质量和可用性随时间的变化15

图片摘自 Representation and participation across 20 years of plant genome sequencing 

加利福尼亚红杉测序项目概览16
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27 GB
六倍体

大型 +
复杂

技术重要性

PacBio HiFi 测序确保获得高
准确度的复杂基因组

效率重要性

HiFi 测序可以快速经济地产
生高质量的结果

17天22倍1.92MB

动植物生物学动植物生物学

•	 �全基因组测序�  
即便对于极为复杂的大型基因
组，也能构建单倍型分辨率的
从头组装基因组11 

•	 �RNA 测序�  
为个体或以单细胞分辨率生成
异构体水平的转录组12,13

•	 �复杂群体�  
通过高质量的宏基因组获取复
杂群体的全面信息14

•	 �靶向测序�  
对目标基因组区域进行识别、
测序和多重分析，而无需考虑
扩增子大小

https://www.nature.com/articles/s41477-021-01031-8


建库

可调整的多重分析选项， 
大幅提高通量

样本制备

灵活的 DNA 起始量 
要求，低至 5 ng

数据分析

使用 SMRT® Link 或 
开源工具分析您的  

HiFi 数据

SMRT® 测序

一次运行一个 SMRT®  
Cell 8M，或设置为多个 

连续运行，即可自动 
进行测序

这一可扩展的工作流程每年能够对成百上千个基因组进行测序

工作流程
通过易于使用的高通量测序流程，您可以以合理的成本获得所需的测序准确度
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准备好开始 HIFI 测序了吗？

如需了解有关 HiFi 测序 
的更多信息，请访问  
pacb.com/hifi 

联系 PacBio 了解更多信息： 
北美地区：nasales@pacb.com  
南美地区：sasales@pacb.com 
欧洲、中东和非洲地区：emea@pacb.com 
亚太地区：apsales@pacb.com

联系 PacBio 科学家
开启探索之路： 
pacb.com/scientist
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