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背景

优
点

 便宜的商业测序→群落覆盖度高

 建库起始DNA浓度要求低,1ng. 

 高正确率的短reads 

• 组装到的contigs 正确率高

• 各种成熟的生物信息学工具

缺
点

 价格高昂的测序仪→更长的时间等待测序结果

 PCR步骤引入的系统性测序偏差

 短读长的分析劣势

• 难以开展精确的菌种区分

• 严重碎片化的群落组装

优
点

 价格低廉的测序仪→更快的测序到结果时间 & 

更多样的测序场景

 新型测序模式: ReadUntil sequencing

 没有系统性测序偏差

 长片段的分析优势

• 更连续的组装结果

• 更容易区分相近物种

缺
点

 相对昂贵的商业测序服务→群落覆盖度不足

 建库起始DNA 浓度和质量有严格要求

 相对高错误率的长reads

• 没有那么多成熟的生物信息学分析工具

• 组装结果中含有更多插入缺失(Indel)及单

碱基（SNP）错误



illumina SRs 与Nanopore LRs的整合

系统介绍了Illumina SRs 和Nanopore 

LRs的整合分析策略

整理了相关生物信息学工具的算法基础及

应用条件；

总结了Nanopore样品制备的常见方法。

从这篇综述中你能学到什么:

如何整合Nanopore LRs和Illumina SRs进行
宏基因组学微生物群落分析的知识框架
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Illumina SRs 和Nanopore LRs的整合分析策略

基于组装的“Genome-centric” 策略: 得到high-quality MAGs 

 Illumina & Nanopore 混合组装：

通过混合组装获得初始组装结果

工具: MetaSPAdes，Unicycler

 Nanopore 为主的组装：

通过Nanopore LRs 的单独组装获得初始组长结果

工具: Miniasm，Canu， Metafyle

第一步校正:Nanopore LRs的自我校正

工具: Medaka and Racon

第二步校正:illumina SRs 对Indel 和SNP 错误的纠错

工具: Pilon and Polypolish

第三步校正:串码错误（frame-shift）的比对校正

工具: Diamon+MEGAN-LR

计算资源需求大，
分析时间长

群落覆盖度不足, 只能
组装到高丰度菌群



Illumina SRs 和Nanopore LRs的整合分析策略

无需组装的 “Gene-centric” 策略

 核心思路: 直接根据校正过的Nanopore LRs而不是组装的

MAGs来确定和量化群落的功能多样性

 实际整合中的重要性: 

• 由于群落覆盖度不足，很多LRs 不能够被组装

• LRs 本身和组装得到的contig 一样长因而含有同等丰富的

基因组信息，值得被深入挖掘
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iMeta: 整合宏组学重新认识生命和环境科学
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