
普译 纳米孔测序平台简介

纳米孔基因测序平台



新一代单分子测序技术：纳米孔测序技术



ONT、齐碳、普译、华大序风 Genia、今是、安序源 罗氏SBX测序技术

生物纳米孔—链式测序法 生物纳米孔—标签测序 罗氏SBX测序技术

纳米孔测序技术分类



纳米孔链测序技术优势
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核心技术：纳米孔蛋白

纳米孔蛋白：构成溶液和单链核酸分子在电泳作用下运动的通道，是传感DNA碱基的核心元件

自主知识产权：公司具备完整的蛋白工程改造、鉴定和优化体系，可完成从基因改造到蛋白表征全流程研发。

普译生物承接黄亿华课题组在孔蛋白方面的技术积累，拥有若干种候选纳米孔蛋白，可以根据DNA、RNA、表观遗传等不同的测序要求针对性的优化纳米孔蛋白。

1

N V 1

初代孔蛋白体系

原始序列准确率

97%

2

N V 2

特化孔蛋白体系

最低起始量要求

1 pg

最新孔蛋白体系

原始序列准确率

99%

3

N V 3

孔蛋白持续升级优化……



核心技术：人工膜

人工膜：是一种模拟细胞膜的人工合成膜，具有类似生物磷脂双层膜的结构和功能特性。

技术优势：已建立一种二嵌段共聚物和一种三嵌段共聚物的高稳定人工膜构建流程，实现高比例自动化纳米孔嵌膜。

基于嵌段共聚物的人工膜与磷脂人工膜相比，储存稳定性和电压耐受性大大提高，能够实现3个月的储存寿命和48小时的测序寿命。

亲水区

疏水区

亲水区

亲水区

疏水区

二嵌段共聚物 三嵌段共聚物



核心技术：马达蛋白

控速蛋白：是一种马达蛋白，它能够在核酸链上运动，从而起到了控制电场力下核酸链通过纳米孔的作用。

在特定电压下，控速蛋白在核酸链上的运动速度决定了核酸通过纳米孔的速度，也就是该核酸链测序的速度。

技术优势：研发的若干个系列的控速蛋白持续优化中，从中不断筛选具有更高控速稳定性和碱基分辨力的控速蛋白纳入产品体系。

多种突变体

M1

5’-> 3’

移动速度均一性好

综合性能更好

不同运动方向

N1

3’->5’

多种突变体

M2

5’->3’

信号噪音小

多种突变体

M3

5’-> 3’

速度快、噪音小



核心技术：ASIC芯片

中通量测序芯片PolyseqCell

高通量测序芯片PolyseqXCell

测序芯片：PCB + ASIC + MEMS照片

测序芯片：安装流体池的照片

PolyseqCell基于中通量、低噪声、低成本的硅基半导体测序芯片，

拥有640×4纳米孔，可640通道同时测序，在72小时测序时长下预计

产出20-30Gb的高质量测序数据。使用简便，开箱即用。

PolyseqXCell采用集成度更高、规模更大的设计方案，在芯片内部直

接将pA级电流信号转换为数字信号，大大提高了测序芯片测序通量

和测序仪的集成度。

MEDIUM-THROUGHPUT

HIGH-THROUGHPUT



核心技术：算法软件（测序控制软件）

将端到端的神经网络和深度学习训练用于纳米孔测序的电流信号解码，解码

算法包括：

1、DNA直接测序

2、RNA直接测序

3、表观遗传修饰信息检测

核心操控中枢，统筹原始电流信号采集与预处理，提供稳定的数据接口

与运行环境，软件特点包括：

1、采用了前后端分离的架构

2、兼顾美观、性能和可靠性

3、在测序的同时实时解码

测序仪控制软件基于深度学习的解码算法



长读长优势

单倍体分型

成超长读长，可高覆盖

较大基因变化，成功实

现单倍型定相

1

高/低GC含量

基因组适用性

无需扩增步骤，对高 /

低GC含量基因组适用

性强，减少偏差

2

重复序列

区域组装

可覆盖重复序列及关联

区域，解决位置关系模

糊性，实现重复序列区

域的连续组装

3

遗传变异检测

擅长识别病原体基因组

或宿主疾病相关基因的

结构变异（如大片段插

入、缺失、倒位等）

5

基因组

组装完整性

减少序列缺口，实现精

确的全基因组图谱绘制

和全面的变异识别

4

转录本

异构体检测

同一基因座的多种转录

本异构体，揭示转录本

复杂性

6

*Hamim I, et al. Plant Mol Biol. 2022 Dec;110(6):469-484.



纳米孔测序 - 应用 - 基因组端到端组装结果

高质量端到端基因组组装结果

Reference

NGS

纳米孔



纳米孔测序 - 单倍型基因组结果

父本 母本

单倍型基因组

假染色体

单倍型A

单倍型B

单倍型C

单倍型D



病原——细菌/真菌全基因组测序（WGS）

PolyseqOne测序contig与NGS测序contig比较

使用bandage对短读长（左）以及普译测序平台（右）组装结果

进行可视化评估，普译测序平台可以得到完整闭环的细菌基因组以及质粒基因组

菌1 菌2 菌3 菌4

基因组大小 7 2 2 2 7 8 2 4 5 4 6 3 5 7 2 9 6 1 3 6 5 1 9 6 7 6 9 6

C o n t i g数 5 4 1 1

染色体大小 6 3 2 3 9 0 5 4 5 3 2 1 1 8 2 9 6 1 3 6 5 1 9 6 7 6 9 6

成环染色体数 1 1 1 1

成环质粒数 4 2 0 0

B U S C O完整性 C : 9 9 . 1 % C : 9 9 . 1 % C : 9 9 . 6 % C : 9 9 . 2 %

全基因组测序能够有效地收集到菌株的完整信息，尤其是能够得到完整闭

环基因组的前提下，可以准确的获取到物种分类信息、耐药基因

（AMR）、毒力元件、血清型、质粒以及其他可移动元件等。

微生物基因组可以使用短读长测序数据组装，但这些组装的基因组连续性

受到重复序列等复杂结构的限制。正确定位重复序列在基因组中的位置对

于理解基因组结构对基因功能的影响至关重要。

使用普译测序数据进行基因组组装可以获取

完整闭环微生物基因组和全部基因组信息。



病原——宏基因组测序

宏基因组可用于解析微生物的群落结构、物种组成、系统进化、基因功能

和代谢网络等，其分析的微生物群落中包括不可培养微生物，从而可以检

测同一份样本内已知和未知的病毒、真菌和细菌，目前被广泛应用于环境

监测、疾病诊断、药物开发等众多领域。

传统方法是基于短读长的测序平台，基因组复杂区域无法跨越，最终导致

宏基因组组装结果碎片化。

使用普译测序平台可以获得不受读长限制的测序数据，从而得

到高质量的宏基因组装结果（MAGs），大大提高了宏基因组分

析能力，洞悉前所未见的微生物群落信息。



提取扩增
1.5-4h

建库
2.5-4h

测序分析
1-3h

解读报告
0.5h

核酸提取与扩增 建库 纳米孔测序
分型、耐药、谱系分析

• 核酸提取试剂盒（磁珠法）
• 全基因组捕获试剂（多重PCR法）
• 全基因组捕获试剂（探针捕获法）
• 多重耐药扩增试剂
• 多重病原体检测panel。。。

• 致病病毒全基因组分析系统
• 致病菌全基因组分析系统
• 广谱病原微生物及耐药分析系统
• 新冠全基因组分析软件系统
• 艾滋病病毒全基因组及耐药分析系统
• 定制化生信分析平台

• PY-NFC001，PolyseqCell测
序芯片

• 数据产出500Mb-3Gb/h

LDT：病原tNGS（多病原/分型/耐药panel）流程

• 肺泡，痰液，拭子
• 全血，血浆
• 脑脊液
• 组织

扩增法加barcode约1.5h
连接法加barcode约1.5h



病原——全长16s扩增子测序

每个已知物种的唯一代表性序列
在16S全长序列中的分布

使用普译测序对ZymoStandard标准品进行16s扩增子测序
结果显示高度一致性

使用普译测序平台，将能够得到高质量的全长16S数据，并最终得

到可靠的高达种水平分类图谱。

全长16S序列 

短读长测序 

普译测序 



纳米孔测序 - 植物应用 - 微生物

根际微生物 叶际微生物



甲基化研究

印记基因 微生物基因组甲基化研究RNA病毒修饰



纳米孔测序应用-HLA测序

UTR UTR1 2 3 4 5 6 7 8

UTR UTR1 2 3 4 5 6 8

UTR UTR1 2 3 4 5 6 7 8

UTR UTR1 2 3 4 5 6 7 8

UTR UTR1 2 3 4 5 6 7 8

UTR UTR1 2 3 4 5 6 7 8

UTR UTR1 2 3 4 5 6

UTR UTR1 2 3 4 5 6

UTR UTR1 2 3 4 5

UTR UTR1 2 3 4

UTR UTR1 2 3 4

HLA-A

HLA-B

HLA-C

HLA-E

HLA-F

HLA-G

DRB1\3\4\5

DQB-1

DPB-1

DPA-1

DQA-1

质
量
控
制

1.Call SNP
2.聚类

3.单倍型组
装

CDS
序列
比对
数据库



纳米孔测序 - 生殖应用 - 大型结构变异\遗传病

PGT-SR需要检测的
耳聋 脆骨症 虹膜发育

不全
舞蹈症 面肩肱



纳米孔测序 - 潜在应用 - BCR\TCR



纳米孔测序仪工作流程

推荐使用

（Qiagen,Circulomics）

提取试剂

核酸提取 文库制备 测序分析 生信分析

血液 唾液 组织

粪便 微生物菌体

动物组织 植物组织

10min → 2hr

基因组DNA

片段筛选

末端修复

P

PA
A

连接接头复合物
T

不同系列建库试剂盒

1min → 72hr

Polyseq测序芯片

Polyseq测序仪

ACAAAGCATGTCA

服务器及PolyseqCtrl软件

Fastq

Fasta

Bam

等多种文件

长读长对比工具

基因突变分析工具

……

病原分析工具



普译生物测序仪

Polyseq One Polyseq Hive Polyseq X2

测序通道数 1 6 2

芯片纳米孔数 2560 2560 15000

数据产出 60 Gb 360 Gb（单张60 Gb） 800 Gb（单张400 Gb）

准确率 > 99%（Q20+） > 99%（Q20+） > 99%（Q20+）

测序读长 80 bp - Mb 80 bp - Mb 80 bp - Mb

测序时间 1 分钟 - 72 小时 1 分钟 - 72 小时 1 分钟 - 72 小时

测序速度 420 nt/s (单孔) 420 nt/s (单孔) 420 nt/s (单孔)



Polyseq UniFlow自动化建库测序一体机

- 样本适配灵活：支持1-4个样本同步处理，满

足小批量检测需求

- 操作效率突出：建库流程快速，实现“样本进、

数据出”全流程自动化，无需人工干预关键步骤

- 体系精准微量：采用nL级超微反应体系，检测

精度高，减少试剂损耗

- 人员要求低：无需专业技术人员，新手可快

速上手

- 环境适配性强：对使用环境要求低，无需复

杂配套设施

- 设备便携性优：体积小巧，便于移动部署

- 全封闭设计：采用一次性芯卡，预置所需试

剂，全流程在芯卡内通过微液滴反应完成，无

交叉污染风险

- 操作省心安全：实验间隔无需清洗、消毒，

可不间断连续运行，降低操作风险

- 生物安全等级高：符合P3级生物安全标准，

适用于高风险样本检测

高效一体化 便捷易上手 安全无污染

微流控芯卡Polyseq UniFlow PolyseqCell



普译生物测序仪 - 通量性能双提升



15000个纳米孔，单芯片设计通量400GB

适配PolyseqX2

测序芯片

2560个纳米孔，单芯片设计通量60GB

适配PolyseqOne和Hive

PolyseqCell PolyseqXCell

测序速度≥400nt/s，测序时间1min-72h+

支持芯片多次清洗重复利用，测序成本低

1/30 高灵敏度

革命性底物富集技术，实现pg级超低起始量

通量不减，上样量锐减至原体系 1/30

MB级别超长读长，支持5mC甲基化检测

解码升级，单次测序，多组学数据

文库无化学损伤，长读长覆盖复杂区域



静置过夜16h，芯片孔数不衰减，

8次测试，孔保留率101%

清洗后，8次测试，孔保留率99%。

连续清洗

次数
起始孔数

2h测序后

孔数

测序后~16h室温

放置后孔数

芯片清洗后

孔数

静置衰减

比

清洗后衰

减比

1 1335 1278 1211 1165 95% 96%

2 1177 1047 1074 1079 103% 100%

3 1088 1048 1054 1031 101% 98%

4 1054 1004 1016 1025 101% 101%

连续清洗

次数
起始孔数

2h测序后

孔数

测序后~16h室温

放置后孔数

芯片清洗后

孔数

静置衰减

比

清洗后衰

减比

1 1456 1424 1452 1446 102% 100%

2 1460 1318 1362 1381 103% 101%

3 1388 1331 1325 1318 100% 99%

4 1328 1265 1297 1281 103% 99%

产品基础性能—PolyseqCell芯片过夜清洗



C1.0高灵敏化学体系——pg级超低起始量

NV1

• 小个体植物单倍体基因组

• 低样本量病原宏基因组

• 低样本量cfDNA测序

• 单细胞测序（甲基化）

• 根际叶际宏基因组

• ……

保持相同测序数据产出，核

酸上样量锐减至原体系 1/30



配套建库测序试剂盒

常规建库试剂盒 连接法条码试剂盒

快速建库试剂盒 转座酶法条码试剂盒 清洗试剂盒



支持不同系列建库流程和多样本条码测序

2hr

常规建库测序流程

DNA 末修加A尾 纯化 连接测序接头 纯化 上机测序

10min
DNA DNA片段化 连接测序接头 上机测序

快速建库测序流程

DNA
末端修复及

纯化
连接barcode

及纯化

DNA 快速条形码标记

样本混合
及纯化

连接测序
接头

纯化 上机测序

连接酶法条码建库测序流程

转座酶法条码建库测序流程

条码（Barcode）建库试剂盒

2.5hr

1.5hr



PolyseqBio 测序数据生信分析平台

以 “基础工具 + 应用流程” 为核心架构，内置 50 + 重要分析流程及配套工具。支持用户按需选择流程，高效完成核心处理环节，

简化复杂分析、提升研究深度与广度。

1. 基础数据处理工具 精准高效的核心支撑

• QC 工具：检测筛选合格数据，把控数据源头质量

• mini map2 ：快速精准完成序列比对，提升核心环节效率

• Flye：专攻三代数据组装，保障长读长数据处理效果

• NanoSV：精准检测长数据结构变异，筑牢后续分析基础

2. 应用分析流程 场景化的专项解决方案

• 人类变异检测、新冠病毒分型

• 法医 STR 分析、质粒组装

• 宏基因组分析等个性化应用

1. 高度适配协同高效

深度适配公司测序仪，优化接口与参数设置。

2. 工具完备层层保障

覆盖质控、比对、组装、变异检测、物种分类全流程。

3. 场景聚焦精准适配

预设流程参数，一键式操作降低使用门槛，简化复杂分析流程。

4. 多元覆盖灵活拓展

适配科研、 临床等多元场景需求，支持新增工具或优化现有流程。

平台核心组成 平台核心特点



普译生物产品优势

既可进行短读长测序，也可最长得到序列读长>Mb，在解析基因组复
杂结构变异、重复序列和单倍型等方面表现出色。

无限制读长

相对于传统测序，设备及试剂耗材价格亲民；开机成本低无需凑样，周
转周期短；易与常规筛查和诊断流程整合，应用潜力更大。

经济高效

可直接对目标核酸进行检测，无需PCR扩增，避免引入碱基错配；且可
以检测甲基化修饰，为表观遗传学研究奠定基础。

直接测序

设备便携、无需缴准、操作简便、无需专人维护，非常适合走出实验室
在极端条件和实验条件受限的地区进行实时测序。

现场测序

测序速度>400 nt/s，结合快速建库测序流程，10 min 快速建库，1 min 
获得碱基序列；无需凑样，极大缩短测序时间。

测序快速

全流程国产化，普译生物拥有纳米孔蛋白、硅基芯片、测序仪、分析软
件、解码算法、配套试剂耗材，全部核心专利。

自主产权

实时测序，随时停止，可根据应用灵活调整序列长度、测序时间、测序
通量，如单独控制不同Barcode的序列数据量。

通量灵活

普译测序芯片质控、测序全流程检测无需联网，设备更新及运行维护可
本地进行，可支持设备全程离线使用。

数据安全

为你写一个故事
矩形
请核实



普译生物科技有限公司

THANKS FOR 

LISTENING！

WELCOME TO ASK QUESTIONS
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