
全ゲノムシークエンスによる 
de novoアセンブリのベストプラクティス

PacBio® HiFiリードは長いリード長（最大 25 kb）と高い精度（>99.9%）を両立し、最も
複雑なゲノムの場合でも、連続的で完全かつ正確な de novoゲノムアセンブリを迅速か
つ低コストで行うことを可能にします。

Sequel® IIeシステムは、あらゆるゲノムを対象に、 
コスト効率の良い、スケーラブルな 
HiFiシークエンシングを実現します

大きな、または複雑なゲノム

最大規模のゲノムでも高速かつ効率
的なアセンブリで、複雑な倍数体の
ハプロタイプ解析が可能

大規模なヒトゲノム解析

さまざまな試料から得られたヒトゲ
ノムを年間で数百～数千個シーク
エンシングするための柔軟でスケー
ラブルなワークフロー

連続性
N50値の向上

完全性
欠落した塩基・ 

断片化した遺伝子なし

正確性
高精度の塩基配列と 
フェーズ済みアレル

コンピュータ処理
小さなファイルサイズと 

高速解析

セコイアの六倍体ゲノム（27 Gb）を 
約二週間でシークエンシングとアセンブリ

1日でヒトゲノムをアセンブリ

「HiFiを使用していないゲノムは、もはやリファレンスグレードとは言えません。」
ケビン・マッカーナン（Medicinal Genomics）



HiFiシークエンシング・ワークフローにおける推奨
DNAからリファレンス品質のゲノムアセンブリまで

※ リード長、SMRT Cell 8Mあたりのリードおよびデータ、その他のシークエンシング性能は、サンプルの品質や種類、インサートサイズによって異なります。

一つの SMRT Cell 8Mで 2 Gbまでのゲノム※をアセンブリ、またはより大きなゲノム用にスケールアップ。
Sequel IIまたは IIeシステムで年間最大 200サンプル（2 Gb）をシークエンシング。

DNAインプット量に応じた柔軟なオプション

DNAインプット量 ゲノムサイズ限度

標準 HiFiシークエンシング 1 ≥ 5 µg なし

Low DNA inputシークエンシング 6 300 ng 1 Gb*

Ultra-low DNA inputシークエンシング 6

（アンプリコンベース）
5 ng 500 Mb

* DNAインプット量に対応したサイズ

詳細はトミーデジタル株式会社まで 
お問い合わせください。
Phone：03-5240-0843
Email：info_pac@digital-biology.co.jp

de novo アセンブリのための 
全ゲノムシークエンス解析についての 
詳細はこちら：pacb.com/wgs

ライブラリー調製

• SMRTbell® エクスプレス・テンプ
レート調製キット 2.0 1,2を用いて、
非増幅ゲノム DNA（≥ 5 µg）から
約 5時間でライブラリーを調製 3

• サイズセレクションで、より長いイン
サートを濃縮

SMRTシークエンシング

• Sequel IIまたは IIeシステムおよ
び SMRT® Cell 8Mを用いて、ゲ
ノムの複雑さに応じて必要なカバ
レッジ深度でシークエンシング

• ハプロタイプあたり10～ 15倍
のカバレッジを推奨

データ解析

• SMRT® Linkゲノムアセンブリ 4、
または IPA、HiCanu、hifiasmな
どオープンソースのツール 5を用い
たゲノムアセンブリおよびフェー
ジング

• データセット例： 
pacb.com/dataset
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