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组合产品特征

MGI 呼吸道微生物基因组测序组合产品以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

以及数据处理系统为基础，涵盖从RNA到结果输出的全流程，部分实验流程与全部数据处理流程可实现自动

化运行。本组合产品可对甲型或乙型流感阳性的RNA样本进行快速、准确、全面的高通量测序，从而为甲型流

感和乙型流感病毒基因组序列的组装、识别、溯源等结果提供重要参考。

具体而言，文库制备环节，在完成RNA反转录多重PCR扩增后，可在MGISP-100RS自动化样本制备系统上实现

基于Fast PCR-FREE建库技术的文库制备（8或16通量）；测序与数据处理环节，使用MGISEQ-200RS测序仪进行

PE100的快速测序策略，并通过MGI FluTrack实现数据的自动化分析。

本组合产品的产品形式与特征？

MGIEasy 呼吸道微生物基因组扩增试剂盒：

（1）甲乙流病毒引物混合为一管，扩增前无需区分样本中的流感病毒种类；

（2）扩增时，采用一步法RT-PCR可在一管中实现病毒8个片段全基因组的扩增；

（3）相较于其他多重PCR反应，本试剂盒增加了外参相对定量技术，通过掺入已知量的外参可相对定量样本中

的病毒浓度。

MGIEasy Fast PCR-Free酶切文库制备试剂盒：

（1）采用高质量的打断、末端修复一步法酶，可简化实验流程；

（2）结合双双端独立标签技术，能够大大降低样本交叉污染的风险。

本组合产品中的扩增与建库试剂盒有哪些特点？

MGI FluTrack的甲型流感病毒数据库包含16种HA亚型(H1-H16)和9种NA亚型(N1-N9)，软件可以识别数据库存

在的甲型流感病毒亚型组合，例如人群中传播的代表亚型：A(H1N1), A(H3N2)等；对于乙型流感病毒，软件会根

据其全基因组识别出样本的所属系别：B/Yamagata 或 B/Victoria。

本组合产品可以识别甲型流感和乙型流感病毒的哪些亚型？
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不可以。本组合产品仅适用于对甲型流感和乙型流感病毒进行全基因组扩增、文库构建、测序与数据处理，从

而获取包括甲型流感和乙型流感病毒的识别、组装、溯源分析等结果。

本组合产品是否可以用于除甲型流感和乙型流感病毒外的微生物鉴定和溯源？

本组合产品涵盖从RNA到测序结果输出的全流程，总计需要31~44 h。

本组合产品完成全流程实验与数据处理需要多久时间？

表1  组合产品全流程时间

步骤 运行时间

建库（RNA       DNB）

测序与数据处理

总计

8 RXN：~11.5 h；16 RXN：~12.5 h；

FCS，MGISEQ200RS 配置1，31~34 h；
           MGISEQ200RS 配置2，~22 h

FCS, MGISEQ200RS 配置1，43.5~46.5 h；
           MGISEQ200RS 配置2，32.5~34.5 h
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不需要。本产品采用MGIEasy呼吸道微生物基因组扩增试剂盒，其多重引物能够特异性识别和扩增甲型流感和

乙型流感病毒因组序列，无需再额外去除宿主DNA和rRNA。

建库过程中是否需要特异性去除宿主DNA或rRNA？

表2  实验操作分区

本组合产品适用于多种类型样本提取的总RNA，包括培养毒株、咽拭子等，用于甲型流感和乙型流感病毒的全基

因组捕获、分型和组装等应用。

MGI 呼吸道微生物基因组测序组合产品适用的建库样本类型有哪些？

本实验全程建议使用带滤芯吸头。在实验操作过程中如果使用无滤芯吸头，极可能通过移液器造成气溶胶污染，

从而导致样本间的交叉污染。

实验需要什么特殊耗材？

除实验中建议使用带滤芯吸头外，实验操作也需要进行严格的分区操作，至少分为扩增前、后区域。各区域移液

器、吸头、磁力架、实验服等不能混用。

如何避免气溶胶污染？

文库构建

扩增前区实验区域 扩增后区

RT-PCR扩增试剂配制和加样

RT-PCR产物纯化试剂配制

Fast PCR-FREE文库制备试剂配制

/

RT-PCR扩增反应

多重产物纯化、定量与均一化

Fast PCR-Free文库制备、定量、均一化与混合

环化与DNB试剂配制与制备

实验操作
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MGISP-100RS 内部整合的 PCR 仪，带有可控温度的热盖，并在热盖上安装了 PCR 密封垫。在压力的作用下，胶垫和

PCR 板之间形成完全密封的效果。经过验证，其密封效果等同热封膜，可以在实验过程中有效防止样本间的交叉污

染。每次设备使用完后，请遵循《MGISP-100RS 和 MGISP-960 设备清洁说明书》完成【后期清洁】流程。

MGISP-100RS整合的自动PCR仪能有效防止交叉污染吗？

流感RNA样本建库包括RT-PCR扩增、RT-PCR扩增产物纯化、Fast PCR-FREE文库构建、文库环化与DNB制备，其

中RT-PCR扩增产物纯化（8或16样本通量）、Fast PCR-FREE文库构建（8或16样本通量）能够实现MGISP-100RS自

动化操作。

呼吸道微生物基因组测序组合产品实验环节哪些步骤能够使用MGISP-100RS？

表3  组合产品实验各环节

步骤

RT-PCR扩增

RT-PCR扩增产物纯化

Fast PCR-FREE文库构建

文库环化与DNB制备

手工

自动化

自动化

手工

~5 h 

8RXN通量：~30 min； 16RXN通量：40 min

8RXN通量：1 h 55 min； 16RXN通量：2 h 25 min

~3 h

操作 运行时间

使用 MGIEasy Fast PCR-FREE 酶切文库制备试剂套装（16RXN，货号：940-000019-00）在 MGISP-100RS 上进行文库

构建，可进行 2 次 8RXN 通量建库，但每次建库前需先进行手工分装试剂，再进行自动化反应；或无需手工分装，直

接使用原管试剂进行 1 次 16RXN 通量建库。

若使用 MGIEasy Fast PCR-FREE 酶切文库制备试剂套装（96 RXN，货号：940-000021-00）在 MGISP-100RS 上进行文

库构建，都需要按照相关说明要求对试剂先进行手工分装。

使用MGISP-100RS过程中，建库试剂如何分配？
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文库质控指标为文库的浓度。

文库构建过程中涉及到哪些质控指标？

DNB浓度异常应该如何处理？

表4  文库质控标准

图1  该组合产品正常情况下的文库片段分布

质控指标 质控范围 测量方法

≥5 ng/μL

≥0.8 ng/μL

≥10 ng

≥8 ng/μL

Qubit dsDNA定量检测

Qubit dsDNA定量检测

Qubit ssDNA定量检测

Qubit ssDNA定量检测

RT-PCR扩增产物纯化后浓度

Fast PCR-FREE文库浓度

环化纯化产物

DNB浓度

当 DNB 浓度低于 8 ng/ μL 时：

（1）检查 所用试剂盒是否过期；

（2）检查 是否按说明书要求进行规范操作；

（3）检查 Fast PCR-FREE 文库的浓度和片段分布是否正常，图 1 为 Fast PCR-FREE 文库正常的片段分布。
        图中文库片段大小比实际偏大，因为 PCR-FREE 接头为非完全的双链结构，所以电泳迁移的速率更慢。

（4）若文库正常重新制备 DNB 时，适当增加 环化纯化产物投入量。

当 DNB 浓度高于 40 ng/ μL 时：

需要用 DNB 加载缓冲液 I 稀释至 20 ng/µL 后使用。 
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如试剂盒已经融化（包括 dNTPs），且不能按时使用，最多可再冻融一次；

如试剂盒已经融化（包括 dNTPs），且不能按时使用，可放在 4℃内暂存，并于 24 h 内使用，使用前需要重新混
匀试剂槽；

如 dNTPs 和酶已经加入试剂槽中，即试剂槽已经准备完毕，若不能及时使用，可放在 4℃内暂存，并于 24 h
内使用，使用前需要重新混匀试剂槽；

如 dNTPs 和酶已经加入试剂槽中，即试剂槽已经准备完毕，且已经在仪器上下针，若不能及时使用，务必使用
锡箔纸密封，放在 4℃内暂存，并于 24 h 内使用，使用前轻轻混匀试剂槽，混匀时务必小心试剂不可从下针孔
位中溢出，以免各孔位试剂之间污染影响测序质量。

测序试剂已解冻，但不能按时使用该怎么办？

高通量测序
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不能。MGI FluTrack 软件是一款专门用于甲型流感和乙型流感病毒基因组分析的生信工具，其功能包括流感的识别、溯

源分析。

MGI FluTrack软件除了用于分析甲型流感和乙型流感病毒外，能否用于分析其他来源样本？

MGISEQ-200RS 高通量快速测序试剂套装（FCS PE100）产出的测序数据，如果包含 16 份样本，一般分析需要约 1.6 h。

使用MGI FluTrack软件分析测序数据一般需要多久时间？

如果 MGI FluTrack 自动化分析测序数据失败，一般情况下如果测序成功，则可在 MGI FluTrack 上启动手动

分析流程。请先确认测序数据的 Fastq 文件是否已完整传输到 MGI FluTrack 相应的服务器中（在服务器桌面

上打开【rawdata】文件夹进行查找，文件夹名称为测序芯片号）。

如果确认测序数据已完整传输至服务器，可具体参考《MGI FluTrack 软件说明书》“使用场景二：分析服务器

（ZLIMS Lite 系统手动分析）”的步骤二至步骤五，从而启动数据的手动分析流程。

如果测序数据没有传输至服务器或传输不完整，可先从测序仪中手动导入测序 Fastq 文件至服务器（具体参

考《MGI FluTrack 软件说明书》 “使用场景二：分析服务器（ZLIMS Lite 系统手动分析）”的步骤一），再在服务

器上启动数据的手动分析流程。

如果MGI FluTrack自动化分析测序数据失败应该如何处理？

参考基因组全部来源于NCBI公共数据库。

数据处理使用的参考基因组序列信息？

数据处理
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