










6

图 5 . QIAseq® Normalizer Kit 可以从不同输入 DNA 浓度的样本中产生重复性好、标准化的 DNA 文库。为了证明这一点，我们使用 24 

个大肠杆菌 DNA 样本，输入量范围从 10 到 100 ng （变异系数为 64.67% ）。我们使用 QIAseq® FX DNA Library Kit 和 QIAseq® 

Normalizer Kit （工作流程 B ） 处理了这些样本，并在文库制备后分别取出了标准化前和标准化后的等分样本进行检测分析。分析可

知，QIAseq® Normalizer Kit 制备的文库浓度适合测序（平均为 1.8 ng/µl ），且文库浓度的质量不稳定性下降（变异系数从 33.85% 降低

到 13.53% ）。
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均值

变异系数 (%)

输入 (ng/µl)  

 1.6

64.67%

标准化前文库浓度 (ng/µl)

26.5

33.85%

标准化后文库浓度 (ng/µl)

1.8

13.53%
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讨论
在本应用指南中，我们展示了一种自动化、超高效、简单易用的全基因组测序（WGS）文库制备和标准化工作流程。通过将自动化

与 QIAseq® FX DNA Library Kit 和 QIAseq® Normalizer Kit 相结合，与手工相比，自动化的工作流程的总体和实际操作时间大大缩短。

与此同时该工作流程可以制备得到产量高，质量好的文库。
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