
基因列表

融合基因常作为肿瘤产生的分子标志物，对临床诊断、药物治疗和预后有着重要的

意义。其可能与各种癌症的发生发展紧密相关，并且还可能是潜在的药物靶点。因此

对融合基因的精准检测，对于肿瘤患者的诊断、用药及预后等临床诊疗过程具有重

要意义。艾吉泰康基于RNA靶向测序技术开发了血液肿瘤141基因融合检测产品

-TargetSeq® Hema Tumor Fusion RNA Panel，旨在精准检测血液肿瘤相关的融合

基因、转录本变异以及表达等信息，为血液肿瘤患者提供更好的辅助诊断、用药及预

后提示。

血液肿瘤融合基因RNA靶向测序Panel
⸺精准助力融合基因检测

目标区域大小 851 kb

技术原理

目标基因

应用范围

TargetSeq® 探针杂交捕获测序技术

141个血液肿瘤相关融合相关基因

RNA水平的融合、变异和基因表达信息

产品优势

对目标区域所有转录本进行设计，

靶向捕获目标区域，实现低成本、

高深度、高灵敏度的检测。

灵敏、精准

依托艾吉泰康® TargetSeq® 探针杂

交捕获 测序技术，试剂盒性能表现

稳定、优异。

高效、均一 灵活定制

可根据客户需求进行探针加密、

增加目标 区域等定制、半定制服

务，满足个性化需求。

RNA捕获测序技术流程(艾吉泰康®可提供全流程配套试剂）

技术路线
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RNA文库构建

IGT ™ Fast Stranded RNA 

Library Prep Kit v2.0

杂交捕获

TargetSeq One® Hyb & 

Wash Kit v2.0 

上机测序

MGI/Illumina
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RNA融合标准品的测试数据稳定优异

图1. TargetSeq® Hema Tumor Fusion RNA Panel对RNA融合标准品的测试数据。投入融合基因RNA标准品BCR(E14)-ABL(E2)-P210 Fusion (科佰，CBP20031R) 和

ETV6-RUNX1 Fusion (科佰，CBP20091R) 各100 ng 构建文库，使用TargetSeq® Hema Tumor Fusion RNA Panel进行杂交捕获后测序。两例RNA融合标准品两次重复的

数据比对率、捕获效率、覆盖度均稳定优异。

图2.RNA靶向测序与RNA-Seq基因表达量比较。将2

例融合基因RNA标准品分别进行100,Gb的RNA-Seq

建库测序，同时使用TargetSeq®,Hema,Tumor Fusion 

RNA Panel进行杂交捕获。 统 计 Read count值并计算 

FPKM，去除表达量为零的基因，进行表达量一致性分析。

RNA靶向测序与高深度的RNA-Seq表达量结果高度一

致。

注：TargetSeq® Hema Tumor Fusion RNA Panel对 RNA 融合标准品的测试数据。投入融合基因 RNA 标准品 BCR(E14)-ABL(E2)-P210 Fusion ( 科佰，CBP20031R，ddPCR参考值 134 copies/ng) 和 

ETV6-RUNX1 Fusion ( 科佰，CBP20091R，ddPCR参考值 88 copies/ng) 100 ng 构建文库，使用 TargetSeq® Hema Tumor Fusion RNA Panel 进行杂交捕获，Illumina NovaSeq 6000,PE150 测序，

3 Gb raw bases，2000× 。两例RNA融合标准品在稀释到256倍时，TargetSeq® Hema Tumor Fusion RNA Panel仍可稳定检出融合。

注：艾吉泰康可提供Panel定制、RNA文库构建、MGI/Illumina接头试剂、杂交捕获试剂、封阻试剂等全流程配套试剂的一站式解决方案。

表1.  RNA融合标准品不同梯度融合基因Spanning Reads和Junction Reads  

数据表现

产品信息

测序方式
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TargetSeq® Hema Tumor Fusion RNA Panel 16 rxn/96 rxn

RNA靶向测序与高深度的RNA-Seq相对表达量结果高度一致

检测融合基因具有更高的灵敏度

Sample-1 Sample-2

Total reads mapping rate(%) Target reads capture rate(%) Coverage rate(%)
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仅供研究使用，不可用于临床诊断。
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BCR-ABL标准品
ICC(A,1)=0.993
95% CI (0.988~0.996)

ETV6-RUNX1标准品
ICC(A,1)=0.993
95% CI (0.987~0.996)




