
動植物のバイオロジー：
保全活動や生物多様性への理解、 
生物学上の発見に活かせる高精度かつ有用なデータ

種、集団、生態系を理解し 
保護するためのシークエンシング
気候変動や生態系の変化に伴い、科学者たちは最新のゲノミクス技術を用いた取り組み
を行うことで、人類がこの世界を共有している生物種や集団をよりよく理解し保護しよう
としています。PacBioは、動植物を研究対象としている生物学者が、大小を問わずす
べての生物の生物学的情報を発見し、活用できるようにする最先端のシークエンス解析
ソリューションをご提供しています。海から空にかけて、その間に存在するあらゆる生物
について、研究者は動植物生物学における複雑さをより正確に表現するゲノムデータを
利用して保全活動を推進し、生物多様性を捉え、あらゆる生物それぞれにユニークな生
物学をより深く掘り下げています。

あらゆる生物に対応した
HiFiシークエンシングは、
複雑な動植物生物学に深
い理解をもたらします。ゲ
ノムとトランスクリプトーム
をより正確に知ることは、
種や集団についてさらに多
くの発見につながります。
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ロングリードとショートリードの利点をあわせ持つ 
HiFiシークエンシング

PacBio HiFiシークエンシングを用いれば、もはやリード長の長さと精度の高さの間で妥協する必要はありま
せん。

典型的な 20,000 bpの HiFiリードに含まれる塩基配列の誤り：約 8個のみ

HiFiリードの利点
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PacBioは 
HiFiリードを扱う唯一の 
シークエンシング技術を 
提供しています



昆虫生物学

動植物の研究

海洋生物学

燃料植物や動物の生物学への応用

全ゲノムシークエンシング
小型生物からでもリファレンス品質
のゲノムを得る（フェージングによ
りハプロタイプ取得）

構造変異検出（バリアントコール）
偽発見率の低さと高感度なバリアン
トコールを利用して、集団全体から
有用な知見を得る

ターゲットシークエンシング
様々なターゲット領域キャプチャー
手法で最も複雑な領域のあらゆる
バリアントにアクセス

RNAシークエンシング
転写産物の全長配列を解析するこ
とで新規遺伝子・転写産物を同定、
ゲノムアノテーションを改善

複雑な集団
高精度かつ長い 1分子リード（ア
センブリ不要）でメタゲノムを包括
的に解析

動植物生物学

動植物生物学の活用



最小の生物でもシークエンス解析可能
小型生物の塩基配列決定に対するDNAインプット量の障壁を乗り越える

• 標準 HiFiワークフロー：DNAインプット量が最小 300 ngで済むHiFiシークエンシン
グアプローチ

• Ultra-low DNA inputワークフロー：HiFiシークエンシングアプローチに増幅ステッ
プを追加することで、必要な DNAインプット量は 5 ng 5

昆虫生物学

集団または単一個体を用いた疾病予防法の開発、基礎生物学の理解、害虫駆除の改善。

昆虫生物学への応用の概要 1,2,3
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昆虫の膨大な多様性を描き出すゲノム

20年以上前、Science誌に、昆虫のゲ
ノムアセンブリについて、キイロショウ
ジョウバエ（Drosophila melanogaster）
を用いた研究が初めて発表されて以来、
昆虫生物学に携わる科学者たちは世界
中の昆虫、節足動物、害虫のゲノムを
何百も配列決定してきました。これらの
ゲノムは地球上の数百万種の昆虫の
0.06%に過ぎませんが、ロングリードを
用いたシークエンス解析により、一塩基
多型から複雑な構造変異まで、ゲノムの
多様性について効率的なアセンブリ、
フェージング、キャプチャを行うことがで
きるため、科学者たちはこれまでにない
ほど迅速に昆虫ゲノムの配列決定を行っ
ています。

ゲノム

ゲノム

寄主植物の適応を理解

RNAシークエンシング

全ゲノム
シークエンシング

アイソフォームレベルの
アノテーション

マイクロバイオーム
解析

メタゲノミクス
複雑な集団

ターゲットシークエンシング

昆虫ゲノムアセンブリの年別コンティグ長 4

「Long Reads Are Revolutionizing 20 Years of Insect Genome Sequencing」から画像を引用



「最も困難な」生物から高分子量 DNAを取得する
軟体動物、サンゴ、その他の海洋生物種からDNAを単離することが困難であることは、よく知られています。しかし、Circulomics社
の Nanobindテクノロジーを用いたソリューションによって、海洋生物試料から高品質 DNAを得ることがこれまで以上に容易になって
います。

海洋生物

海洋生態系の奥深くに飛び込み、進化について研究し、発生生物学への洞察を深め、気候変動の問題に対処
する。

海洋生態系へのシークエンシングの応用 9

Circulomics Nanobindテクノロジーの概要 10

環境ストレス
因子

SMRT® シークエンシングに
よって影響を検出

RNAシークエンシング
転写による補完的メカニズム

メタゲノムシークエンシング
微生物群集の変化

DNAシークエンシング
集団に発生する変異

PH

温度

海洋の生物多様性を守るためのゲノム

科学は時に、あれこれと探りを入れるようなものに見えるかもしれません。しかし321
兆ガロンという地球上の海のすべてを対象領域として、その深い部分まで調査する人々
にとって、遺伝情報を収集する取り組みはとりわけ困難なものです。世界の海洋生物種
の多様性は計り知れず、まだ発見・記載されていない種が何千とあります。幸いなことに、
海洋生物種の遺伝的特徴を包括的に解明する作業は順調に進んでいます。多くの科学
者がHiFiシークエンシングを用いて、多種多様な海洋生物種のゲノム、トランスクリプトー
ム、そして海洋生態系を調査しています。これらの研究により、海洋生物種がどのよう
に適応し進化しているのかについての理解が深まり、湖や川、海の生命を守るための努
力に光が当てられています。

細かく刻んだ
組織

ステップ 2
溶解＋ペレットデブリ

ステップ 1
組織をホモジナイズ

ステップ 3
結合

穏やかに混合遠心分離＋上清を移す

組織の
ホモジナイゼーション

ステップ 4
洗浄

ステップ 5
溶出

上清を捨て、
Lysis buffer＋Buffer SBを添加

Nanobindと
イソプロパノールを

添加

洗浄バッファー
（CW1、CW2、CW3）を

添加

上清を捨て、
Buffer EBを添加

高分子量 DNAを
溶出

3回洗浄

• 全ゲノムシークエンシング：高
品質なゲノムアセンブリを行い、
生物発光のような複雑な遺伝子
型についてより深く理解する 6

• RNAシークエンシング：トラン
スクリプトームの全長配列解析
で魚類の過酷な環境への適応を
理解する 7

• 複雑な集団：微生物の生態を解
き明かし、共生について理解す
ることで、水圏生態系の理解を
進める 8

• ターゲットシークエンシング：
アンプリコンサイズを変えずに、
目的のゲノム領域を同定、シーク
エンシング、マルチプレックス化



巨大で複雑なゲノム：カリフォルニア・レッドウッド（セコイア）
レッドウッドは、世界で最も成長が早く、数百年も生き続ける針葉樹の一つです。かつては北半球全域に分布していましたが、現在では
海岸沿いに原生林のわずか 5%が残っているだけです。

動植物生物学

植物や動物のゲノムの複雑さに隠された答えを見つけて、それらの進化をより深く理解し、複雑な形質を解き明
かし、生物多様性を集団規模で捉える。

動植物ゲノミクスで広がる可能性

過去 20年間、動植物の研究者たちは、サイズ、倍数性、反復配列、GC含量などさま
ざまな点で、世界で最も複雑なゲノムに挑んできました。そうした課題にもかかわらず、
動植物ゲノミクスは、高精度のロングリードを用いたシークエンシングにより、ショートリー
ドを用いたアセンブリと比較してコンティグのN50が 32倍増加し、複雑なハプロタイプ
を解明できるようになり、新たな高みに到達しています。科学者たちが「生命の樹」をシー
クエンシングし続ける中、現在公開されているゲノムは地球上の真核生物種のごく一部
にすぎませんが、生物多様性に関する私たちの知識は一変し、生物多様性の保全に役
立てられています。

陸上植物に関するゲノムアセンブリの品質と利用可能性の経時変化 15

「Representation and participation across 20 years of plant genome sequencing」から画像を引用

カリフォルニアレッドウッド・シークエンシングプロジェクトの概要 16
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• 全ゲノムシークエンシング：最
大かつ最も複雑なゲノムに対し
ても、de novoアセンブリを構
築してハプロタイプを解明 11

• RNAシークエンシング：個体の、
または単一細胞におけるアイソ
フォームレベルのトランスクリプ
トームを生成 12,13

• 複雑な集団：高品質なメタゲノム
で複雑な集団の全体像を把握 14

• ターゲットシークエンシング：
アンプリコンサイズを変えずに、
目的のゲノム領域を同定、シー
クエンシング、マルチプレックス



ワークフロー

容易かつハイスループットなシークエンシングで、必要な精度がお手頃なコストで得られます。

データ解析

SMRT® Linkまたは 
オープンソースの 
ツールを使って 

HiFiデータを解析

SMRT® シークエンシング

SMRT® Cell 8Mを 
一度に一つ、または 

複数連続して用いることで、 
設定するだけで 

手間いらずのシークエンシング

ライブラリー調製

調節可能な 
マルチプレックス・オプションで 

スループットを最大化

このスケーラブルなワークフローは 
年間数百～数千ゲノムのシークエンシングを可能にします

サンプル調製

DNAインプット量は 
最低 3 ngまで 
柔軟に対応可能



READY TO GET STARTED WITH HIFI SEQUENCING?

Learn more about HiFi sequencing  
pacb.com/hifi
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