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多重PCR新型冠状病毒分析整体解决方案，是一款软件 + 

硬件组合产品。包含一个对ATOPlex多重PCR测序技术进行

SARS-CoV-2突变检测和数据分析的平台-iGVD，并通过

ZLIMS进行自动化分析控制。

iGVD (iGenomeVirusDetector)是针对ATOPlex SARS-CoV-2病毒多重PCR测序数据分析开发的全面数

据分析平台，支持数据质量控制、数据清洗、基因组比对、引物筛选、SARS-CoV-2鉴定、定量分析、病毒序列组

装、突变检测和系统发育分析等，全面覆盖SARS-CoV-2病毒科研分析需求。

为ATOPlex多重PCR带来极速体验

优势

平台介绍

多重PCR新型冠状病毒分析整体解决方案

搭配MGI新冠病毒ATOPlex

解决方案，一键实现从上机

到分析报告全流程

自动化分析

SARS-CoV-2鉴定、定量分

析、序列组装、突变检测和系

统发育分析

需求全覆盖 交互式报告

提供交互式网页分析报告，

一键生成PDF报告

1小时内完成200个病毒样本的鉴定（SE50，5Mreads）或150个

新冠病毒的组装 (PE100，5M reads)

快速高效

服务器本地部署，确保数据安

全，避免云计算风险

数据0风险

1小时 7小时 7-48小时 25分钟

Sequencing AnalysisExtraction RT 1st PCR 2nd PCR

Purify 1 Purify 2

DNB环化

MGISEQ-2000

MGISEQ-2000

DNBSEQ-T7

提取 反转录+两轮PCR +Pooling +环化+DNB制备 SE50 7h

PE100 24h

鉴定 +组装

MGISP-960

ATOPlex SARS-CoV-2病毒多重PCR测序数据分析利器

——专注于病毒鉴别、突变检测和溯源分析
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基于GISAID数据库序列信息，具有最完整的新冠病毒基因组序

列数据以及相关的临床和流行病学数据，利用该数据库的数据，可以

进一步构建病毒系统发育树，以揭示病原体相关特征，为研究和分析

新冠病毒的进化来源和病理机制提供有效参考。

专为新冠数据分析开发，极简操作，高效分析

权威数据库覆盖，自动生成进化树

一键完成病毒序列鉴定、组装及数据分析

SARS-CoV-2病毒组装及进化分析报告展示：

订货信息

数据质控 数据比对 数据分析

原始数据

过滤后数据

iGVD-一键操作

人工合成序列（artificial DNA作为外

参）、人GAPDH基因（作为内参），

以及目标病毒序列（SARS-CoV-2 ,

reference ：MN908947.3）

病毒鉴定

病毒定量

全长序列组装

突变分析

进化分析

无人值守  25min

手动-生信专家 8+脚本编写30min，25min全程值守

货 号 产 品 名 称

970-000135-00 多重PCR新冠病毒分析软件数据包（100人份）

iGenome® VirusDetector（以下简称iGVD）系统由志诺维思（北京）基因科技有限公司（以下简称志诺维思）开发，志诺维思拥有iGVD系统（包括但不限于代码、
方法、工艺、文档、说明、应用程序等）全部知识产权（与之相关的专利权、商标权、著作权、技术秘密、专有技术等）。本手册与之iGVD相关内容由志诺维思编写和提
供，其除外观设计、图片等相关内容以外的版权属于志诺维思所有，本手册的外观设计、图片及相关内容由深圳华大智造科技股份有限公司（以下简称华大智造）编写和提
供，其相关内容的版权归华大智造所有，未经志诺维思或华大智造书面许可，任何其他个人或组织不得以任何形式将本说明中的相关内容进行复制、拷贝、修订、编辑或翻
译为其他语言。

SARS-CoV-2 Genome Assembly Information

Assembly Information

Mutations of SARS-CoV-2

Ref Length Non-N LengthAssembly Length Non-N Ratio(%) Number of INSsNumber of SNPs Number of DELs Genome

29903 2835229903 94.81 0           2 0

Clade

19A

Lineage

8.28

Ref Ref Base Ref Base supportAlt Base Alt Base supportPos Type MAF(%) AACRegion Gene

sars_cov_2 T22264 SNP C 12 99.754803 CDS S p.N234N

sars_cov_2 T26144 SNP G 2 99.976048 CDS ORF3a p.G251V
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