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DNA高通量测序进化分析诊断

生成日期: 2025-10-23

深度测序技术之所以称为深度测序（deepsequencing），是因为它是对传统测序技术的一次性改变，它通
过一次性对几十万到几百万条DNA分子进行序列测定（之前只是几十至多几千个碱基），同时，如此的高通量
测序使得对一个物种的转录组和基因组进行细致全方面的分析成为可能。你以为深度测序只是一种“养”在实
验室“深闺”中摸不着、看不透的高精尖技术？错！错！错！深度测序技术的巨大发展，与计算机的发展历程
有着类似之处，它将对人类的科学、经济和社会三个方面产生深远的影响。在探普生物长时间运行过程中，接
触到的对病毒的全基因组进行测序项目有比较丰富的应用场景。DNA高通量测序进化分析诊断

病毒基因组测序的五条标准是：测序的完成程度，决定着基因组的下游应用，包括设计诊断产品、反向遗
传系统以及开发调整对策等。基因组是生物体内的遗传物质，以DNA或RNA的形式编码。病毒基因组包括基因
和一些非编码的DNA或RNA序列，含有病毒复制和传播所必需的信息。因此，确定这些序列可以获得宝贵的信
息，可以应用于各种医学和科研领域。高通量测序技术飞速发展，现在几乎所有的病毒研究方向都涉及了测序，
包括分子流行病学、药物和疫苗开发、病毒的监控与诊断等等。DNA高通量测序进化分析诊断深度测序技术促
进了基因检测的普及。

一直以来，病毒基因组测序都是疾病诊断、流行病学调查和宿主-病原关系研究的重要手段。病毒的全基因
组测序以及对应的生物信息学分析方法是研究病毒进化、毒力因子变异、疫病爆发之间的关系、疫病传播途径、
不同遗传变异的分布模式、疫病发生地理区域的基础。与传统Sanger测序相比，NGS技术的发展使得一个小的
研究小组可以拥有大量病毒株的全基因组序列，测序成本也在逐步降低。由于NGS产生的数据量非常庞大，其
序列拼接难度也随之增加。而且对于低浓度高复杂度的样本，研究者除了PCR外别无他法。而PCR方法往往具
有偏好性，丢失的片段将为序列组装带来非常高的失败率。对于完全未知的样本，无法通过PCR进行富集，要
鉴定其种类需要调用各种方法，逐个尝试，工作量之大，其效率之低，使得一个新的研究方法的出现及其必要。

深度测序技术称为深度测序（deepsequencing），是因为它是对传统测序技术的一次性改变，它通过一次
性对几十万到几百万条DNA分子进行序列测定（之前只是几十至多几千个碱基），同时，如此的高通量测序使
得对一个物种的转录组和基因组进行细致全方面的分析成为可能。你以为深度测序只是一种“养”在实验
室“深闺”中摸不着、看不透的高精尖技术？错！错！错！深度测序技术的巨大发展，与计算机的发展历程有
着类似之处，它将对人类的科学、经济和社会三个方面产生深远的影响。新一代测序中基因从头测序和重测序
有什么区别？

对病毒的全基因组进行测序的价格合理，样品具备什么条件才可以获得比较质量的组装效果？其他公司对
用于测序的样本的要求较高。探普生物对病毒的全基因组进行测序是基于探普的专有流程，样本要求非常低，
不要求粒子纯化，不要求总量到达微克，按探普的专门的收样标准和送样流程进行即可。简言之，经过细胞或
其他方式培养的样本，若载量较高，不需要复杂处理，直接破碎细胞取上清提取核酸都可以获得非常好的组装
效果；而临床标本，需要看情况，对于被侵害严重的个体，释放较高的部位也可以获得很好的效果；其他类型
的样本，就需要测ct值来确定是否可以进行实验，以及评估测序效果。对病毒全基因组进行测序，是利用生物
信息分析手段，得到病毒的全基因组序列。DNA高通量测序进化分析诊断
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病毒全基因组测序产品特点：基于PCR技术和抗原抗体技术的售后验证平台。DNA高通量测序进化分析诊断

为了便于新发或罕见病毒性传染病的筛查检测,利用多重置换扩增技术,以负链RNA病毒—发热伴血小板减
少综合征病毒和正链RNA病毒—登革病毒为模拟样本探索临床样本中RNA病毒基因组非特异性扩增方法。研究
中通过梯度稀释的RNA病毒模拟样本中可能存在的不同丰度的病原体,样本核酸依次加工成单链cDNA,双
链cDNA,T4DNA连接酶处理后的双链cDNA以及添加外源辅助RNA后合成并连接的双链cDNA形式,然后进
行Phi29DNA聚合酶等温扩增,使用荧光定量PCR方法比较各种方法对RNA病毒核酸扩增的影响。DNA高通量测
序进化分析诊断


