
实现流感的检测与型别鉴定
基于 ATOPlex 技术平台的微生物基因组测序组合产品能实
现流感病毒的检测、型别鉴定与溯源。

提供全套产品组合
借助自动化建库技术和简明的数据解读软件高效整合多环
节流程从而实现从样本输入到报告输出的全套产品组合。

利用华大智造呼吸道微生物基因组测序
组合产品对流感病毒进行鉴定与溯源
本应用简报介绍了使用华大智造MGI系列产品对流感病毒进行文库制备、基因测序、鉴定溯源分析的应用方案和具体
步骤流程。

推荐应用：病原微生物 - 流感病毒
推荐机型：MGISEQ-200RS



背景介绍

流行性感冒是一种由甲型或乙型流感病毒感染引起的急性呼吸道疾病 1。流感病毒感染的症状一般为轻微
的呼吸道症状，伴随发热，喉咙痛，流鼻涕，咳嗽，头痛，肌肉疼痛和疲劳等；严重情况下可导致病毒性或继
发性细菌感染肺炎 2。流感以冬春季多见，而流感病毒容易发生变异，传染性强，人群普遍易感，发病率高，是
全球关注的重要公共卫生问题 3。流感大流行每 10-50 年爆发一次，自二十世纪起，世界范围内共出现过 5
次流感大流行，包括 1918 年的“西班牙流感”、1957 年的“亚洲流感”、1968 年“香港流感”、1977 年“俄罗斯
流感 " 以及 2009 年“H1N1 流感疫情”4。 其中，西班牙流感（H1N1）造成了全球数千万人患病死亡，亚洲流
感（H2N2）和香港流感（H3N2，由 H2N2 演变而来）均造成全球 100 万 -400 万人死亡 4。因此，对流感流行趋
势进行监测，对病毒变异进行追踪，对新型病毒做出预警显得极为重要，而高通量测序技术能完美的解决相
关问题 5。同时，还能为全球流感疫苗株的推荐及抗病毒药物的使用提供数据支撑 6。
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实验方法

样本收集以及 RNA制备

收集在RT-qPCR检测中Ct值<32的23例拭子样本作
为研究对象，利用磁珠法提取试剂盒（硕世生物）进
行RNA提取。

文库制备与测序
23例样本分别取18.5μL RNA，使用MGIEasy 呼吸
道微生物基因组建库试剂盒套装进行文库制备。
制备过程依据试剂盒说明书进行操作，具体步骤
如下：1.RNA反转录成cDNA后进行多重PCR（一步
法）; 2.PCR产物纯化和定量; 3.PCR产物打断、末端
修复、纯化和接头连接; 4.连接产物文库纯化和定
量，如图2。其中，从步骤2 PCR产物纯化到最后接
头产物纯化过程均是在MGISP-100自动化样本制
备系统上完成的。

随后将文库制备成DNB，在MGISEQ-200RS基因测
序仪上进行双端100个碱基的读长测序（PE100）。

研究描述

某地疾病预防控制中心采用华大智造呼吸道微生
物基因组测序组合产品（图 1），对 32（后期展示
23）例流感样本进行了病毒鉴定和溯源，鉴定结果
与 QPCR 结果完全一致，符合预期。华大智造呼吸
道微生物基因组测序组合产品协助该疾控中心初
步建立了流感病毒自主测序和数据分析的能力。
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图1.呼吸道微生物基因组测序组合产品从 RT-PCR扩增、
文库制备、高通量测序到数据分析的全流程

图2.文库制备流程图

图3.数据分析流程图

数据分析
下机数据通过华大智造自主开发的FluTrack软件
进行分析，分析流程如图3所示。

数据质控 Reads比对 基因组组装 病毒分型 溯源

MGISP-100自动化样本制备系统

RT-PCR 纯化 定量 打断 末端修复 纯化 接头连接 纯化 定量

5小时 6.5-7小时 20-30小时 1-2 小时

RT-PCR 文库制备 测序 数据分析
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文库及测序数据质量检测

 对 RT-PCR 产物和连接产物进行定量，结果如表 1
所示。所有样本均满足 RT-PCR 产物浓度≥5 ng/μ
L，连接产物浓度≥0.8 ng/μL 的要求。将连接产物
等摩尔混合后制备成 DNB，DNB 浓度为 30ng/μ
L，满足要求（≥8 ng/μL）。下机数据显示所有样本
测序数据的 Q30 均大于 94%，测序质量优异，能
满足后续分析需求。

结果

表1.23例样本的样本编号信息、对应的RT-PCR产物浓度、
连接产物浓度以及测序下机数据的Raw_Q30信息

FluTrack 分析结果展示

样本的检测结果与 qPCR 检测结果表现出高度的
一致性，所有样本的型别均为乙型流感的 Victoria
系，结果均符合预期（表 2）。

以 C7 样本为例，如表 3 组装结果显示，该样本的
8 个流感病毒片段的组装完整度＞98%。FluTrack
软件同时还生成了单个样本的每个病毒片段的测
序深度图（如图 3）和进化树溯源分析图（如图 4）。

表2.通过FluTrack软件对测序数据的分析结果展示

样本编号 RT-PCR 产物浓度（ng/μL） 连接产物浓度（ng/μL） Raw_Q30 样本编号
InfluenzaA
鉴定结果

InfluenzaA
数据占比（%）

InfluenzaB
鉴定结果

InfluenzaB
数据占比（%）

流感型别
样本
CT值

一致性
（比较 qPCR)

702    Negative NA Positive 99.91% Victoria 29 一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

一致

28

31

22

20

23

27

27

26.73

20

21

23

29.98

24.75

21.44

20

25.35

26.98

25.43

24.71

24.14

23.11

23.44

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

Victoria

99.97%

99.68%

100.00%

100.00%

99.99%

99.93%

99.93%

99.99%

100.00%

100.00%

100.00%

99.60%

98.43%

100.00%

100.00%

99.99%

99.99%

99.99%

99.98%

100.00%

100.00%

99.96%

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

Positive

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

NA

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

Negative

718

736

91601

91602

91603

91604

91605

91606

91607

  91608

92301

92302

92305

92306

92309

92310

92311

92312

92315

C7

C10

C14

702

718

736

91601

91602

91603

91604

91605

91606

91607

91608

92301

92302

92305

92306

92309

92310

92311

92312

92315

C7

C10

C14

59.2

116

43.2

59

154

147.5

103.5

58

37.8

137

55

121

42.2

33

49.4

118

55

45.2

52

56

53

123

149.5

6.9

4.96

6.78

11.6

3.96

4.4

5.7

5.88

13.8

5.44

13

3.94

8.27

9.44

12.5

6.68

12.1

13

10.8

7.36

12.6

4.87

4.38

95.63%

94.91%

94.85%

94.62%

95.00%

95.14%

94.88%

95.44%

94.47%

94.97%

95.01%

94.75%

94.61%

94.84%

94.62%

94.70%

94.61%

94.61%

94.31%

94.74%

94.86%

94.69%

94.13%
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表3.C7_438 基因组组装结果

 图4.样本C7_438测序深度分布图

图5 .样本C7进化溯源分析图

图 4 中的 8 个图分别代表流感的 8 个片段深度分
布情况，横坐标代表病毒片段的基因位置，纵坐标
代表测序深度（对深度取 lg）, 从图可知 8 个片段
均获得较好的覆盖度

如图 5 展示的是样本 C7 的进化溯源分析。图中
蓝色箭头标记的是 C7_438 样本，通过枝叶长度
系数判断，其与 MN754310#B/District_Of_Co-
lumbia/19/2019 毒株的进化关系最为相近。
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总结

基于华大智造自主研发的试剂、自动化样本制备
系统、高通量测序平台，以及自主开发 FluTrack 软
件的流感组合产品能够对甲型和乙型流感病毒进
行全基因组扩增捕获、测序、比对、分型和溯源等。
这是一款用于流感病毒鉴定和溯源的理想工具，
能够快速、便捷、准确地实现您的研究目标。
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基因测序仪MGISEQ-200RS



推荐订购信息

基因测序仪 MGISEQ-200RS

MGI FluTrack 软件

MGISP-100RS 自动化样本制备系统

PFI 微生物快速识别与组装溯源平台

MGIEasy 呼吸道微生物基因组建库试剂盒套装

MGIEasy 双 barcode 环化试剂盒

仪器

软件

建库试剂

测序试剂

900-000350-00

970-000225-00

900-000398-00

900-000070-00

940-000549-00

1000020570

MGISEQ-200RS 高通量快速测序试剂套装（FCS PE100） 1000019846

CPAS 条形码引物 3 试剂盒 V2.0 1000020834

产品类型 产品名称 产品货号

仅供研究使用

版本：2022年10月版

深圳华大智造科技股份有限公司

深圳市盐田区北山工业区综合楼11栋

4000-688-114

www.mgi-tech.com

MGI-service@mgi-tech.com

版权声明：本手册版权属于深圳华大智造科技股份有限公司所有,未经本公司书面许可,任何其他个人或组织不得以任何形式将本手册中的各项内容
进行复制拷贝、编辑或翻译为其他语言。本手册中所有商标或标识均属于深圳华大智造科技股份有限公司及其提供者所有。


