
纳昂达靶向富集方案搭载华大智造自动
化系统及DNBSEQ平台赋能肿瘤相关变
异检测及WES研究
纳昂达LungCancer Panel及NEXome Core Panel适配MGISP-Smart 8和
MGISEQ-2000的实测数据展示

自动化系统可高度适配样本处理与建库全流程

可完美适配DNBSEQ平台

本研究选取了纳昂达公司的肺癌和WES两类Panel以测试其靶向富集建库方案与华大智造自动化系统、DNBSEQ测序

平台的兼容性。相关结果分析表明：华大智造自动化系统以及DNBSEQ测序平台可完美适配纳昂达靶向富集方案，建

库与测序质量高，且与手工结果相当，对相关变异鉴定准确。综合研究表明：华大智造DNBSEQ测序平台可完美适配

纳昂达靶向富集方案产品 。

推荐应用：肿瘤组学(肺癌)以及全外显子组测序(WES)
推荐机型：MGISP-Smart 8RS, MGISP-100RS, MGISP-960RS（自动化平台）
DNBSEQ-G99ARS, MGISEQ-2000RS，DNBSEQ-T7RS（测序平台）

华大智造自主研发的MGISP-Smart 8自动化系统可灵活实
现1~48样本/轮的任意建库通量，还可准确、稳定、高效地完
成从文库制备、杂交捕获、均一化、Pooling至DNB制备的全
流程工作, 并保证文库样本的均一性和准确性。

纳昂达试剂盒性能表现稳定、出色
纳昂达LungCancer Panel和NEXome Core Panel均具有高
效的靶区捕获性能，可分别应用于肺癌相关基因变异检测
和WES研究。

纳昂达靶向富集方案可与华大智造DNBSEQ测序平台完美
适配。

测序数据产出高效且质量高
DNBSEQ测序技术具有高准确性，低重复序列率以及低标签
跳跃等重要特性。



背景介绍

大规模平行测序(massively parallel sequencing，MPS)技术能够同时对数百万或数十亿个DNA分子进行
测序，可有效降低测序成本，提高测序精度及检测速度，现已广泛应用于疾病初步诊断、癌症监测和耐
药机等的研究1,2。然而繁琐的手工操作、高技能的人员要求是MPS文库制备过程中的主要挑战3，自动化
设备可有效解决相关问题4。

华大智造自主研发了MGISP自动化系统以解决客户痛点。该系统涵盖样本前处理、样本制备及通用检测
系统等三大系列产品。其中，MGISP-Smart 8是一款专业级的实验室自动化样本制备系统，其搭载8个独
立可控的移液通道，不仅可以灵活实现1-48样本/轮的建库通量，还覆盖从样本分装、核酸提取、文库构
建、pooling至DNB制备全流程的自动化操作。同时，它还可与酶标仪整合，实现定量移液全自动，极大
程度降低实验人员的手工操作时间。

纳昂达公司是一家致力于为全球客户提供专业化和高质量的靶向富集建库产品与闭环解决方案的服务
商。该公司基于其独有的专利技术，开发出了多种适配于华大智造DNBSEQ测序平台的靶向富集方案产
品。DNBSEQ测序平台以高准确度和灵敏度、超低重复率、低标签跳跃率等优势越来越受到全球客户的
广泛青睐。

本研究测试了纳昂达的LungCancer Panel及NEXome Core Panel两款靶向捕获试剂盒以评估纳昂达靶向
富集方案与华大智造MGISP系统、DNBSEQ测序平台的兼容性。

LungCancer Panel是一款针对肺癌分析的特色panel，其靶向区域为精选的肺癌相关基因，涵盖NCCN指
南中明确与非小细胞肺癌治疗相关的基因。该panel覆盖基因组约218 kb区域，可检测包括碱基替换，插
入/缺失，基因重排，扩增在内的多种变异类型。NEXome Core Panel包含约40万条单独合成、单独质控
的单链DNA探针，靶向34.7 Mb基因组区域(19,613基因)。该产品作为一款核心全外显子Panel，可与不同
的子panel组合搭配，满足不同应用需求。

纳昂达靶向富集方案搭配MGISP自动化系统可完成高质量的文库制备, 搭载DNBSEQ测序平台发现此靶向
富集方案具有高中靶率，目标基因高富集特异性、高覆盖均一性，GC偏好性低以及相关变异鉴定准确等
特点。本研究表明纳昂达靶向富集方案可完美适配华大智造MGISP自动化系统和DNBSEQ测序平台。



样本制备

生信分析

文库制备与测序

在 文 库 制 备 阶 段 ， 每 个 样 本 投 入 5 0 n g ， 使 用
NadPrep® EZ DNA Library Preparation Module v2
以及NadPrep® Universal Adapter (MDI)Module 
Set B1完成杂交前的文库制备过程，酶切时长为
23min，Pre-PCR的循环数为7。随后利用Lung-
Cancer Panel或NEXome Core Panel进行杂交。
对于1-plex的样本，每个样本投入500 ng，投入总
质量为500 ng，Post-PCR的循环数为11，杂交时
长为16 h。对于用于4-plex的样本，每个样本投入
500 ng，投入总质量为2 μg，Post-PCR的循环数为
9，杂交时长为16 h，以上过程均在MGISP-Smart 8
上进行。本研究中LungCancer Panel均采用1-plex
的杂交策略，NEXome Core Panel采用1-plex或

针对LungCancer Panel以及NEXome Core Panel
分别截取0.2G、10G的下机数据进行分析。生信分
析流程如下:1. 使用fastp软件进行测序reads质量
评估，切除接头并过滤低质量数据；2. 随后将过
滤后的reads同参考基因组进行BWA比对，得到比
对bam文件；3. 对bam文件进行统计，统计内容
有比对率，探针GC偏好性分析，中靶情况分析等
基础质控指标；4. 使用Vardict进行捕获数据变异
分析并分别统计实测变异频率和理论值的一致
性。

4-plex的杂交策略。此外，本次测试还平行进行
了手工建库以评估自动化建库方案的可行性。手
工建库和自动化建库实验操作均可参考相关说明
书。

所获双链DNA文库产物通过RCA (Rolling circle ampli-
fication)反应制备成DNB，随后均在MGISEQ-2000
测序仪上完成双端150bp(PE150)测序。

本 研 究 选 取 菁 良 泛 肿 瘤 gDNA 标 准 品 (PN：
GW-OGTM800) 开展实验。

材料和方法

*以上质控过程均为手工操作
*本套方案可以处理1~24样本/run
*新升级的MGISP-Smart 8 可与酶标仪整台，自动化完成 PCR 文库、DNB 样本及提取产物的定量移液步骤，建库全流程自动

NadPrep® 快速 DNA 酶切
文库构建试剂盒 v2

杂交前文库制备（~4 h)样本准备

菁良泛肿瘤
gDNA标准品

杂交捕获(~20-21.5 h) 测序(~12-50 h) 数据分析

纳昂达生信
分析流程或

或

MGISP-Smart 8

MGISEQ-2000
PE150 (FCS) ,~31h
PE150 (FCL),~50h

NEXome Core Panel

LungCancer Panel

DNBSEQ-G99 
(PE150，~12h）

文库质控：~0.5 h 文库质控：~0.5 h
DNB质控：~20 min



结果

华大智造MGISP自动化系统可制备高质量
文库

本研究中，全程利用纳昂达靶向富集建库产品在
MGISP-Smart 8自动化系统上完成文库制备工作。
在相同50 ng的投入量下，利用LungCancer Panel
或NEXome Core Panel搭配MGISP-Smart 8所得
的Pre-PCR产物产量均值>1800 ng，满足>1000 ng
的实验要求(图1A，B)；后续杂交捕获后得到的
post-PCR产物产量亦满足实验需求(图1A，B)，且

自动化建库方案各质检环节的文库产量均略高于
手工建库。同时，所获得的文库片段大小也与预
期相符(~ 400 bp)，无引物二聚体等非特异性峰，
文库质量较高(图1C, D)。
以上结果表明华大智造MGISP-Smart8自动化系统
搭配纳昂达LungCancer Panel和NEXome Core 
Panel可完成高质量文库制备，且NEXome Core 
Panel无论采用1-plex还是4-plex的杂交策略均能
获得较好的结果(NEXome Core Panel 1~12plex皆
为官方推荐杂交范围)。

图1. 纳昂达靶向富集产品可搭配MGISP-Smart 8完成高质量的文库制备。(A ,B)各质检位点文库产量分析；(C, D)各质检位点片段大小
分析。手工-LC代表利用LungCancer Panel手工建库所得文库，手工-NEX-1/4表示利用NEXome Core Panel，采用1-plex或4-plex杂交
方案建库所得文库，其他名称依次类推。

1707.33

126.67

1882.30

127.81

0.00

500.00

1000.00

1500.00

2000.00

2500.00

Pre-PCR产物 Post-PCR产物

产
量

(n
g)

LungCancer文库

手工-LC 自动化-LC

1613.33

258.00

1830.00

412.50

2073.14

399.40

0.00

500.00

1000.00

1500.00

2000.00

2500.00

Pre-PCR产物 Post-PCR产物

产
量

(n
g)

NEXome文库

手工-NEX-1 自动化-NEX-1 自动化-NEX-4

A B

C

D

手工-LC

自动化-LC

手工-LC

自动化-LC

手工-NEX-1

自动化-NEX-1

自动化-NEX-4

手工-NEX-1

自动化-NEX-1

自动化-NEX-4

Pre-PCR产物 Post-PCR产物

Pre-PCR产物 Post-PCR产物

[bp]15 50 100 150 200 300 400 500 700 1000 1500

120

100

80

60

40

20

0

[FU]

[bp]15 50 100 150 200 300 400 500 700 1000 1500

120

100

80

60

40

20

0

[FU]

[bp]15 50 100 150 200 300 400 500 700 1000 1500

120

100

80

60

40

20

0

[FU]

[bp]15 50 100 150 200 300 400 500 700 1000 1500

120

100

80

60

40

20

0

[FU]

LungCancer文库

NEXome文库



纳昂达靶向富集方案完美适配DNBSEQ测
序平台 

自动化-LC的Q30，Mapping rate和Target rate分
别为94.62%，99.58% 和90.10%；说明LungCancer 
Panel有着较高的中靶率，对目标基因有着较高的
富集特异性；% target > 0.2×mean、% target >0.5 
×mean分别为99.95%以及95.74%，说明此panel

有着较高的靶区覆盖率(图2A)。Fold-80 Base Penalty
为1.36，说明此panel有着较为出色的靶区覆盖均
一性(图2B)，并且当截取数据量为0.2G时，自动
化-LC的平均测序深度达692.23×(图2C)。

以上测序结果均与手工结果相当，说明LungCan-
cer Panel十分适配华大智造MGISP自动化系统和
DNBSEQ测序平台。

图2. LungCancer Panel适配MGISEQ-2000的关键测序参数展示。(A)Mapping rate：比对到参考基因组的reads比例, Target rate: 目标
基因的中靶率,% target > 0.2×/0.5× mean: 大于0.2×/0.5×平均测序深度时的靶区域覆盖度。(B)Fold-80 Base Penalty: 覆盖均一性
(此值越接近1越好)。(C) Average depth：平均测序深度。
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自动化-NEX-1和自动化-NEX-4的Q30均高于90%, 
Duplication rate均低于5%，Mapping rate高达
99%以上，Target rate均大于90%，% target > 
0.2×mean均达到99%以上，% target > 0.5×mean
亦在99%左右。

以上结果均说明NEXome Core Panel亦完美适配
MGISP-Smart 8以及MGISEQ-2000，不论是1plex
还是4plex的杂交方式均能获得较为理想的测序结
果，且以上测序结果均与手工建库结果相当。

图3. NEXome Core Panel适配MGISEQ-2000的关键测序参数。
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图4. LungCancer Panel和NEXome Core Panel的GC偏好性分析。

纳昂达靶向捕获panel的GC偏好性分析

对LungCancer Panel以及NEXome Core Panel进
行 G C 偏 好 性 分 析 发 现 ： 自 动 化 建 库 方 案 下 ，

LungCancer Panel对GC含量较高的区域也能较好
地捕获，NEXome Core Panel在不同GC含量下的
覆盖度良好，且结果亦与手工建库方案相当(图4                             
A，B)。
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图6. 利用NEXome Core Panel采用不同杂交策略建库搭配DNBSEQ平台所获数据中等位基因频率与标准品等位基因频率的一致性分析。

图5. 肺癌文库的变异检测结果及突变一致性分析。

纳昂达靶向捕获panel搭配DNBSEQ平台
对相关变异鉴定准确 

对LungCancer Panel搭配MGISP-Smart 8并利用
MGISEQ-2000测序得到的结果进行进一步的变异
检测分析发现，肿瘤中的SNV和InDel变异均能
100%检出，并且实测突变频率与理论值较为一致

(R2=0.922)(图5A，B)。同样，不同的杂交策略下 ( 
1 - p l e x 和4 - p l e x ) ，NEXome Core Panel搭配
MGISP-Smart 8 & MGISEQ-2000亦能较好地检出
相关等位基因，实测等位基因频率亦与理论值较
为一致(R2分别为0.9612和0.9620，图6B)，且与手
工建库的变异一致性分析结果相当(R2=0.9625，图
6A)。
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总结

通过对纳昂达LungCancer Panel和NEXome Core 
Panel两款靶向捕获建库产品的综合性评估表明：
纳昂达靶向捕获方案搭配搭载华大智造MGISP自
动化系统，可以快速完成高通量测序湿实验环
节；所得文库搭配华大智造DNBSEQ测序平台，
可以输出高质量的测序数据。

MGISP-Smart 8自动化系统不仅可以实现1~48样本/
轮的灵活建库通量，而且还可以自动化实现pool-
ing、均一化及定量体系配制操作，在自动化效率
提高的同时，极大地确保了结果的准确性，节约
了人工成本。同时，MGISEQ-2000通量灵活，每
次运行支持1~2张载片同时上机，支持多种测序读
长，PE150-FCL仅需50 h，是大中型测序实验室的
首选机型之一。
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LungCancer Panel对GC含量较高的区域也能较好
地捕获，NEXome Core Panel在不同GC含量下的
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A，B)。

MGISEQ-2000 基因测序仪

MGISP-Smart 8 自动化样本制备系统

DNBSEQ-G99 基因测序仪
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DNBSEQ-G99RS 基因测序仪

MGISEQ-2000RS基因测序仪

MGISP-Smart 8RS自动化样本制备系统

NadPrep® EZ DNA Library Preparation Module v2(96 rxn)

NadPrep® Universal Adapter (MDI)Module Set B1 (for MGI, 96 rxn) 

NEXome Core Panel(16 rxn)

LungCancer Panel v1.0(16 rxn)

NadPrep® Hybrid Capture Reagents(96 rxn)

NadPrep® NanoBlockers (for MGI, DI, 96 rxn)

NadPrep® M-Amplification Primer Mix (for MGI，DI, 96 rxn)

DNBSEQ-G99RS 高通量测序试剂套装（G99 FCL PE150）

MGISEQ-2000RS 高通量测序试剂套装(FCS PE150)

MGISEQ-2000RS 高通量测序试剂套装(FCL PE150)

cPAS条形码引物3试剂盒

900-000561-00

900-000035-00

900-000504-00

1002602*

1003721*

1001852*

1001922*

1005101*

1006208*

1004204*

940-001269-00

1000011718

1000012555

1000020834

仪器

建库试剂

测序试剂

*相关产品可登录纳昂达官网http://www.njnad.com/进行查阅订购。


