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组学层面微生物学
              研究的必要性1



无处不在的微生物：分类

真细菌

古生菌

蓝细菌

三  
菌

三  
体

支原体

衣原体

立克次氏体

原 核 细 胞 类



无处不在的微生物：分类

真菌

原生动物

显微藻类

真
核
微
生
物

非
细
胞
类

病毒

各类亚病毒

真核及病毒类



微生物全基因组测序已成基石研究

新型药物开
发的基础

工业改良与
应用的基础

功能基因组学研究的基础

互作、代谢组学研究的基础

微生物
全基因组测序



国际和国家层面上的重大测序项目

多国：地球微生物计划启动
(earth microbiome project, EMP)

美国国家微生物组计划
（national microbiome initiative, NMI）

人类基因组计划启动
(human genome project, HGP)

美国能源部：微生物基因组计划
(mocrobial genome project, MGP)

欧盟：人类肠道宏基因组计划
（metagenomics of the human intestinal tract, MetaHIT）

多国：十万食源性病原微生
物基因组计划

美国国立卫生研究院：
       人类微生物组计划
（human microbiome project, HMP）

中国国家微生物基因组计划



2 微生物基因组测序
             技术路线与流程



基本概念

三个基础概念：

扫描图测序 精细图测序 完成图测序



细菌基因组扫描图

➢ 组装得到基因组片段
（scaffold）；

➢ scaffold之间顺序不定；
➢ 存在Gap；



细菌基因组精细图

说明：细菌基因组精细图概念是在
测序早起提出的，由于当时技术限
制，扫描图的结果很差，完成图很
难达到，所以就出现了中间产品—
精细图，在当前技术水平下，扫描
图水平已经很高，且完成图的获得
相对容易，很少提及精细图

➢ 组装得到scaffold；
➢ scaffold更长，数目更少；
➢ scaffold顺序不确定
➢ 存在Gap；



细菌基因组完成图

➢ 0 Gap；
➢ 获得全长序列和全部基因

序列；
➢ 单碱基错误率小于十万分

之一。



测序技术路线与流程

A B C D
质控检测 片段化和建库 上机测序 数据分析

纯度
检测

总量
检测

富集
检测

完整性
检测

NanoDrop分析检测核酸浓度，分析OD260/OD280   
（1.8-2.0）以及OD260/OD230的吸光值比例，判定纯
度

利用琼脂糖凝胶电泳检测DNA样品的片段大小和范围

利用Qubit/TBS-380精准检测双链DNA的含量

检测磁珠对特定长度片段的吸附能力



测序技术路线与流程

A B C D
质控检测 片段化和建库 上机测序 数据分析

片段
筛选

末端
修复

根据基因组完整性情况和测序需要，利用 G-tubes 方法将基因组 
DNA 处理成 8-20 kb 的片段应用于PacBio测序；利用Covaris 
M220将基因组DNA处理成400 bp左右的短片段用于Illumina测序。

PacBio测序末端补平，片段两端分别连接环状单链得到一个套马环
结构；Illumina测序末端加A补平。

根据测序需要，筛选特定长度的片段用于上机测序。

基因组
片段化



测序技术路线与流程

A B C D
质控检测 片段化和建库 上机测序 数据分析

PacBio三代测序 Illumina二代测序



测序技术路线与流程

A B C D
质控检测 片段化和建库 上机测序 数据分析

标准分析 高级分析I 高级分析II 个性化分析I 个性化分析II 个性化分析III

原始数据统计与处
理

GI预测分析 同源基因分析 耐药基因注释 SNP、InDel检
测及注释

其他个性定制

基因组组装 CRISPR分析 基于全基因组的进
化树分析

毒力基因注释 SV检测和注释  

基因预测 前噬菌体序列
分析

共线性分析 碳水化合物相关酶数据
库注释

 

重复序列分析 圈图绘制 泛基因组分析 转座单元预测与分析   

tRNA&rRNA预测 假基因预测 ANI分析 分泌蛋白预测分析(信
号肽和跨膜螺旋)

  

Nr/Swiss-prot注释  基因簇比较作图分析   

COG/GO/KEGG
注释

  数据上传NCBI数据库  



3 微生物基因组测序结果解读



全基因
组组装

基因预测

基因组注释

代谢系统分析

病原系统分析

基因家族分析

比较基因组分析

原核基因组分析流程

① nr库注释
② KEGG注释
③ COG注释
④ GO注释
⑤ ncRNA注释
⑥ 重复序列分析
⑦ 插入序列分析

① 基因岛分析
② 抗性基因分析
③ 毒力基因分析
④ 互作基因分析
⑤ 病原体生物攻防
因子分析
⑥ 双组分分析
⑦ 群体感应分析

① 共线性分析
② 进化树分析
③ 泛基因组分析
④ GWAS分析
⑤ ANI、TNI分析 
⑥ SNP、InDel分析
⑦ 群体进化分析

测序
数据



No.1--测序数据质控

• 单分子测序原始数据在组装前，每条 read 都经过质量过滤。有两种校正方

式，一是利用PacBio自身的数据进行校正，二是利用Illumina二代测序结果

进行校正。一般情况下，测序深度达到70×以上时，PacBio数据可以较好地

完成自我校正。

• 测序reads 的长度是评估三代测序优劣的重要指标，上图为单分子测序 

Clean 数据 reads 的长度和质量分布统计图。



No.2--基因组组装

利用HGAP、soapdenovo等多种组装软件及算法进行组装，调整参数，选取
最优组装结果。

基因组组装是整个流程中最重要的部分，是后续分析的保障，也是最难的部分。对于
每一个项目，我们会进行多次组装，并对结果进行人工校正，



• 一般情况下，单独利用PacBio三代测

序数据就可以组装出一个完整的细菌

基因组。有些细菌基因组较为复杂，

特别是含有多个内源质粒的基因组，

使用Illumina + PacBio相组合的方式

可以获得更优的组装结果。

No.2--基因组组装

Category Property

No. of all scaffolds 1 

Bases in all scaffolds 4,793,207  bp

G+C content 64.03% 

N rate  0

No. of all contigs  1

Bases in all contigs  4,793,207  bp

No. of large contigs(> 1000 bp)  1



组装结果：

• 位置：assembly文件

夹，.fna序列文件

• 标准的FASTA格式文件

• 完成图组装得到1条

scaffold，扫描图组装得到

多条scaffold

• 建议使用notepad++软件

打开

No.2--基因组组装



No.3--基因预测

Glimmer

GenMarkS

Prodigal

denovo 预
 测

同
源
基
因
比
较

nr库

KEGG库

RNA数据库

获得较为完整的基因集



No.3--基因预测

预测结果：

预测基因的位点信息

预测基因的核酸序列

预测基因的氨基酸序列

gene
orf
orf
orf
orf



No.4--基因注释

• 使用BLAST 2.2.28+软件对预测基因的蛋白序列分别进行 nr数据库功能注释、

KEGG数据库功能注释、Swiss_Prot数据库功能注释、 GO 数据库功能注

释， 汇总上述各个数据库的注释信息，导出在 annotation.table.xls文件中。

annotation.table.xls 文件各列含义说明

Query 
name

Query
length

NR-tophit
description

NR-tophit
similarity

Swissprot
description

Swissprot
similarity GO COG KO/gene KEGG-gene-

name

orf1 432
Chromosomal

Replication 
initial

80% RecName：
dnaA 78% GO：

000016 COG0593 KO2313 dnaA

orf2 367 …… …… …… …… …… …… …… ……

orf3 805 …… …… …… …… …… …… …… ……

orf4 225 …… …… …… …… …… …… …… ……



No.4--基因注释

• nr库注释

• KEGG库注释

• COG库注释

• GO库注释

• tRNA注释

• 重复序列分析

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi



基因注释结果文件：

No.4--基因注释-Nr

Nr注释结果

score HSP-length %-Identity Query-name Q-length Q-begin Q-end Hit-name description

2346 465 100% orf1 465 1 465 gi|446887 Chromosomal
Replication initial

orf2 …… …… …… …… …… …… ……  

orf3 …… …… …… …… …… …… ……  

orf4 …… …… …… …… …… …… ……



No.4--基因注释-KEGG

• nr库注释

• KEGG库注释

• COG库注释

• GO库注释

• tRNA注释

• 重复序列分析

http://www.kegg.jp/blastkoala/



No.4--基因注释-KEGG

KEGG pathway分类

• KEGG（Kyoto Encyclopedia of Genes 
and Genomes，京都基因和基因组百
科全书）是目前最完善的代谢通路分
析数据库。

• 基因产物并不是孤立存在而各自发挥
作用的，不同基因产物之间通过有序
的相互协调来一起行使具体的生物学
功能。

• KEGG 数据库中丰富的通路信息将有
助于我们从系统水平去了解基因的生
物学功能，例如代谢途径、遗传信息
传递以及细胞学过程等一些复杂的生
物过程。



No.4--基因注释-KEGG

KEGG注释结果：

每个orf的注释结果

每个通路（Ko）
中注释到的基因

每个基因注释到

的代谢通路图

红色表示本次测序所研究基因能够注释到这些基因产物上



No.4--基因注释-COG

• nr库注释

• KEGG库注释

• COG库注释

• GO库注释

• tRNA注释

• 重复序列分析

• 插入序列分析

ftp://ftp.ncbi.nih.gov/pub/mmdb/cdd

使用更加灵敏的rpsblast工具进行比对分析，获取COG编号



No.4--基因注释-COG

COG功能注释

• COG 是 Clusters of Orthologous Groups of proteins 的缩写。 COG 是在对
已完成基因组测序的物种的蛋白质序列进行相互比较的基础上构建的，一
个 COG 对应于一个古老的保守结构域。进行 COG 数据库比对可以对预
测蛋白进行功能注释、归类以及蛋白进化分析。

• 通过与 string 数据库进行 blastp（BLAST 2.2.28+）比对，可以获得基因
所对应的 COG 注释结果，并根据 COG 注释结果对蛋白进行功能归类。



No.4--基因注释- COG

COG（ Clusters of Orthologous Groups of proteins ）注释结果：

每个orf的cog注释结果详情，比对结果，cog编号，cog分类

Query 
name

Query
length

Start-of-
query

end-of-
query Hit description COG/KOG/N

OG_group
group_desc

ription
group_cate

geries coverage identity

orf1 462 1 462
DNA 

replication 
initiator

COG0593 it binds … [L] 100% 95.20%

orf2 …… …… …… …… …… …… …… …… ……

…… …… …… …… …… …… …… …… …… ……



No.4--基因注释

• nr库注释

• KEGG库注释

• COG库注释

• GO库注释

• tRNA注释

• 重复序列分析

下载InterProScan 单机版软件和panther-data-9.0数据包

http://www.ebi.ac.uk/interpro/search/sequence-
search



No.4--基因注释-GO

GO功能注释

• GO 是基因本体论 Gene Ontology 的缩写。由于不同物种、不同数据库中
的关于基因和基因产物等生物学术语的描述存在差异，当查询某个研究领
域的相关信息时，生物学家需要花费大量的时间和精力去分析生物学术语
之间的联系，而 Gene Ontology 项目的目的就是为了标准化这些生物学术
语，方便交流。

• GO 注释划分为 3 个层面的内容：

• Cellular component  细胞组分

• Molecular function   分子功能

• Biological process    生物学过程



No.4--基因注释-GO

GO（ Gene Ontology）注释结果：

每个基因的go号

三种分类层次中每

个子分类中包含的

基因



GO注释结果



• nr库注释

• KEGG库注释

• COG库注释

• GO库注释

• tRNA/rRNA注释

• 重复序列分析

http://selab.janelia.org/tRNAscan-SE/

No.4--基因注释-tRNA/rRNA



• 分别利用不同的预测软件对基因组中包含的 rRNA 和 tRNA 进行预测。

No.4--基因注释-tRNA/rRNA

基因组 rRNA 预测统计表



No.4--基因注释-tRNA/rRNA

tRNA注释结果：

所有预测tRNA在基

因组上的位点信息及

类型

tRNA的二级结构



No.4--基因注释

• nr库注释

• KEGG库注释

• COG库注释

• GO库注释

• tRNA注释

• 重复序列分析

http://www.repeatmasker.org/cgi-bin/WEBRepeatMasker

http://tandem.bu.edu/trf/trf.html



No.4--基因注释-重复序列

重复序列分析结果：

SSR 预测结果

串联重复序列预测结果

采用不同的软件分别对不同类型的重复序列进行预测



No.5--高级分析之组分分析

◆耐药基因注释（CARD）

◆毒力基因注释（VFDB）



◆碳水化合物数据库注释（CAZy）

CAZy数据库包含：

糖苷水解酶类（GHs）

糖苷转移酶类（GTs）

多糖裂解酶（PLs）

糖水化合物酯酶类（CEs）

辅助模块酶类（AAs）

六大类家族



No.5--高级分析之组分分析

◆ 前噬菌体分析

整合在宿主基因组上的温和噬菌体，带有前噬菌体的菌称为溶源菌。条件适宜时

可能会打破前噬菌体状态，变为可增殖型而进行自主增殖，并使细胞裂解。

前噬菌体预测汇总表



◆ 前噬菌体分析 http://phast.wishartlab.com/index.html

No.5--高级分析之组分分析

前噬菌体的序列信息

每个前噬菌体序列的注释信息



No.5--高级分析之组分分析

◆ 基因岛GI预测分析

由于环境的选择，不同的基因组之间往往会出现基因的水平转移，这些
外来基因往往会以基因岛的形式存在于基因组中。

基因岛分析结果表



◆基因岛分析

No.5--高级分析之组分分析

每个基因岛中
包括的基因信
息

基因岛的序列信息

基因岛在基因组上的位置分布



No.5--高级分析之组分分析

◆ CRISPR分析

CRISPR 是一串包含多个短而重复的序列的碱基序列，重复序列之间是一

些约 30bp 的"spacer DNA"。在原核生物中，CRISPR 起到免疫系统的作

用，对外来的质粒和噬菌体序列具有抵抗作用。CRISPR 能识别并使入侵

的功能元件沉默。



参考文献：Comparative genome analysis identifies two large deletions in the 
genome of highly-passaged attenuated Streptococcus agalactiae strain YM001 
compared to the parental pathogenic strain HN016

◆ CRISPR分析



No.5--高级分析之组分分析

◆ 分泌蛋白预测分析

信号肽
预测结果

跨膜结构域预测



No.5--高级分析之组分分析

◆ 细菌基因组圈图

注：圈图的最外面一圈为基因组大小的标
识，每一个刻度为 0.1Mb；第二圈和第三圈
为正链、负链上的 CDS，不同的颜色表示 
CDS 不同的 COG 的功能分类；第四圈为 
rRNA 和 tRNA；第五圈为 GC 含量，向外的
红色部分表示该区域 GC 含量高于全基因组
平均 GC 含量，峰值越高表示与平均 GC 含
量差值越大，向内的蓝色部分表示该区域 
GC 含量低于全基因组平均 GC 含量，峰值
越高表示与平均 GC 含量差值越大；最内一
圈为 GC skew 值，具体算法为 G-C/G+C，
在生物意义上该值为正值时正链越更倾向于
转录 CDS，为负值时负链更倾向于转录 
CDS（圈图的形式是灵活多变的，以上只是
最传统的形式）。

基因组圈图可以全面展示基因组的

特征，如基因在正、反义链上的分

布情况、基因的 COG 功能分类情

况、GC 含量、基因组岛、同源基

因等。



No.6—比较基因组分析

• 共线性分析

三种常用软件：
Mummer
ACT
Mauve

Mummer

genome1 genome2 genome3 genome4 genome5

genome1

genome2

genome3

genome4

genome5



No.6—比较基因组分析

• 共线性分析

三种常用软件：
Mummer
ACT
Mauve

ACT



No.6—比较基因组分析

• 共线性分析

三种常用软件：
Mummer
ACT
Mauve

Mauve

参考文献：Comparative genome analysis identifies two large deletions in the 
genome of highly-passaged attenuated Streptococcus agalactiae strain YM001 
compared to the parental pathogenic strain HN016



• 同源基因分析

No.6—比较基因组分析

参考文献：Analysis of pan-genome to identify the core genes and 
essential genes of Brucella spp.



No.6—比较基因组分析

• 泛基因组分析

参考文献：Analysis of pan-genome to identify the core genes and essential 
genes of Brucella spp.



No.6—比较基因组分析

• 基因簇分析

参考文献：Comparative genome analysis of Pseudomonas knackmussii B13, the first 
bacterium known to degrade chloroaromatic compounds



No.6—比较基因组分析

• 进化树分析

三种方式：

基于单基因或多基因建树

基于全基因组中单拷贝基因建树

基于全基因组SNP建树

参考文献：Comparative genome analysis of Pseudomonas knackmussii B13, 
the first bacterium known to degrade
chloroaromatic compounds



No.6—比较基因组分析

• 进化树分析

三种方式：

基于单基因或多基因建树

基于全基因组中单拷贝基因建树

基于全基因组SNP建树



No.6—比较基因组分析

• 进化树分析

三种方式：

基于单基因或多基因建树

基于全基因组中单拷贝基因建树

基于全基因组SNP建树

参考文献：Evolutionary dynamics of methicillin-resistant 
Staphylococcus aureus within a healthcare system



No.6—比较基因组分析

• 进化树分析

三种方式：

基于单基因或多基因建树

基于全基因组中单拷贝基因建树

基于全基因组SNP建树



No.6—比较基因组分析

• 多基因组比较分析
基于基因组或基因簇在氨基酸水平上、核苷酸水平上的整体比较分析

参考文献：Comparative genomic analysis of clinical and environmental strains provides 
insight into the pathogenicity and evolution of Vibrio parahaemolyticus



3 微生物基因组研究方案设计



病原微生物组学分析

病原微生物基因组分析

人源、动物、植物病原菌

耐药基因分析

毒力基因分析

基因岛分析

效应物分析

致病系统
分析



非病原微生物组学分析

环境微生物基因组分析

工业菌、古生菌、藻类等

转运系统分析

代谢系统分析

CRISPR分析

抗逆系统
分析

产量、环境
适应性



① 比较基因组之----功能研究

         a. 表型异同的菌株之间比较分析，挖掘表型异同的基因组根源；

                  b. 强环境耐受株/环境变量敏感株、高产株/低产株……

② 比较基因组之----进化分类、功能研究

         a. 一株/几株菌测序，与已报道的同种/属的比较分析，同源基因、共线性、

                        进化树、泛基因组、基因簇比较揭示进化分类、功能机制；

                  b. 基因组测序文章研究中最常见、数量最多的类型；

比较基因组分析研究思路



比较基因组分析研究思路

同源基因分析、
泛基因组分析

物种进化树分析、
基因进化树分析

共线性分析、
基因水平转移分析

ANI/TNI/
AAI分析

SNP/Indel、SV分析
进化速率分析（ dN/dS ）



病原类微生物基因组分析

 耐药基因挖掘 

 致病相关基因挖掘：胞外多糖、胞外蛋白酶、脂

多糖、效应物（毒力基因+无毒基因）、分泌系统

、调控系统（群体感应、双组分调控系统、环二

鸟苷酸(c-di-GMP)分析）

 基因岛分析

 关键系统、基因簇的比较分析、进化分析

 与宿主互作的相关基因研究（转录组为主）



对耐药基因的研究思路

发
现
水
平
转
移
的

已
知
耐
药
基
因

鉴
定
新
的

耐
药
基
因



非病原微生物组学分析

环境微生物基因组分析

工业菌、古生菌、藻类等

转运系统分析

代谢系统分析

CRISPR分析

抗逆系统
分析

产量、环境
适应性



基于测序的环境微生物研究方向

• 重金属富集与降解相关基因分析

• 某些次级代谢产物合成相关基因分析

• 耐药相关基因分析

• 毒素合成相关基因分析

• 降解某种化合物的相关基因分析

• 环境适用性相关基因分析

• 高底物耐受性、高产相关基因

合
成
生
物
学
的
基
础



基于测序技术的工业微生物研究思路

高产能菌株
的筛选

高
产

菌
株

的

调
控

研
究

新
物

质
合

成
基

因
筛

选



基于测序技术的工业微生物研究思路

1、完成图测序获取全部基因信息和基

因组结构信息、代谢通路信息；

2、根据表型反推代谢通路，锁定候选

基因；

3、与其他已测菌株做差异基因比较分

析，锁定候选基因。

自然筛选所得菌株

01 高产能菌株的筛选

诱变筛选所得菌株 1、扫描图测序或者重测序；

2、研究微进化，寻找结构变异（SNP、
InDel、SV等）及其分布，与差异基

因关联分析锁定候选基因和关键调控

位点；



基于测序技术的工业微生物研究思路

1、锁定与表型相关的多条代谢通路；

2、寻找各代谢基因、调控基因在代谢

通路中的地位，推测可能采用的通路；

3、通过基因敲除、q-PCR、转录组等验

证研究。

代谢通路分析

02高产菌株的调控研究

调控基因分析 1、通过文献报道、通路搜索获得调控

相关候选基因集；

2、分析调控基因的结构域、启动子和

调控方式；

3、如有必要对调控基因进行突变或高

表达。



基于测序技术的工业微生物研究思路

1、通过分析代谢通路锁定前体合成候

选基因；

2、通过基因敲除等功能实验切断其中

某些途径以提高产物合成。

前体合成相关基因

03新物质合成基因筛选

基因簇比较分析 1、与近缘物种进行基因簇比较分析获

得彼此之间的差异；

2、分析基因簇两侧的正向和反向重复

序列；

3、有助于解析基因簇的进化。



基于测序技术的工业微生物研究思路

基因岛分析

04其他分析

前噬菌体预测

CRISPR预测

高浓度底物耐受性
相关基因分析

基因或基因簇水平
转移分析分析



研究内容：

    借助高通量测序技术和生物信息分析手段在组学层面对分离获得的一

株菌进行深入的数据挖掘，寻找与温度、特定化合物代谢相关的基因或

基因簇，同时在组学层面上了解该菌株与其他已测序菌株之间的异同点

。

案例

本研究可以在基因组特征序段层面、代谢系统层面、表观遗传
学层面、比较基因组学层面等进行深入的数据挖掘和分析。

研究方案：



方案设计



 021-31050576

Majorbio

mdna@majorbio.com

2406642459

美吉生物官方微信平台



讲座资料获取方式：
1.发送 您的姓名+单位名称+联系电话 ☞mdna@majorbio.com即可获

取讲座PPT
2.免费注册云平台账号（www.i-sanger.com），点击首页美吉大讲堂，

免费观看讲座视频，http://www.i-sanger.com/video/index.html



微生物基因组测序与分析数据挖掘精品培训班（偏产品班）    11月21日-24日 

生信培训班开课啦！



生信培训班开课啦！
微生物基因组测序与分析生信培训班（偏生信班）           11月27日-12月1日



美吉与高通量测序4



2009年
美吉生物成立

2010年
广州分公司成立

2011年
北京分公司成立 2012年

与上海超级计算机中心
建立合作关系

2013年
桑格信息技术公司成立

2014年
医学检验所成立
美吉逾华公司成立
美吉研究院成立

2015年
司法鉴定所成立
斯坦曼公司成立

2016年
医学检验公司开
设全国分公司

关于美吉



科技服务

生物
云计算

美吉
生物集团

医学诊断
司法诊断

生物医疗
质谱

生物医药

研究院



基因组测序

动植物基因组测
序
细菌基因组测序
真菌基因组测序
线粒体基因组
叶绿体基因组
病毒基因组
质粒测序

转录调控
测序

真核生物转录组
原核生物转录组
小RNA测序
长链非编码
RNA
CirRNA测序
链特异性转录组
CeRNA测序
全转录组测序
全长转录组测序
甲基化

群体重测
序

简化基因组
遗传图谱
GWAS
BSA
全基因组重测
序

微生态产
品

16S测序
18S测序
ITS测序
功能基因测序
宏基因组测序
宏转录组测序
宏蛋白组测序

蛋白组学测
序

动植物基因组de 
novo测序
动植物基因组重
测序
转录组测序
基因表达谱分析
Small RNA 深度
测序
简化基因组-
RAD测序
全基因组甲基化
测序

人方向

外显子组测序

目标区域测序

全基因组测序

常规测序及
其他

Sanger测序服务
分型检测服务
微生物菌株鉴定
服务
TA克隆
基因定点突变服
务
全基因合成服务
实时荧光定量
PCR技术服务

蛋白
组 ......

代谢
组

基因组转录
组

关于美吉
高通量业务 —— 一站式服务



迄今为止，我们的合作单位

已达1900余家，合作的课题

组已超过6800个……

我们已助力各位客户发表了

600+篇SCI论文，总影响因

子超过1700……

88

• 上半部分是M(majorbio)象征美吉，下半部分是W（we）象征我们，寓意我们众志成城、齐
心协力撑起一个伟大的美吉。

• 绿色代表生命，蓝色代表科技，寓意我们从事的是基因科技与人类健康事业。



地址/Addr:上海市浦东新区国际医学园区康新公路3399号3号楼       

电话/Tel：021-51875086              服务热线：400 660 1216

网址/Web：www.majorbio.com        传真/Fax：021-51875086-8002


