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符合MIQE的qPCR基因表达解决方案



2

➢ MIQE是什么，有什么用

➢ MIQE指南有哪些内容

➢ Bio-Rad产品如何帮助设计符

合MIQE指南的实验

主要内容
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qPCR实验中的挑战

Quantitative PCR (qPCR) is one of the most common techniques for quantification
 of nucleic acid molecules in biological and environmental samples. Although the 

methodology is perceived to be relatively simple, there are a number of steps 
and reagents that require optimization and validation to ensure reproducible 

data that accurately reflect the biological question(s) being posed.
qPCR is more complex than perceived by many scientists. The 

production of an amplification curve and an associated Cq 
value does not necessarily mean interpretable data.

The MIQE guidelines and associated methodology articles 
published thereafter, underline the ongoing drive to help scientists 

produce reproducible data from qPCR, culminating in a simple, stepwise 
methodology to ensure high-quality, reproducible data from qPCR experiments.

The analysis of qPCR data can be challenging, especially as experiments grow in 
sample number and complex-ity of biological groups. A defined approach to qPCR 

data analysis is necessary to clarify gene expression analysis. 

以qPCR为关键词在 NCBI Pubmed 检索
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您在qPCR实验中遇到过问题和困惑吗 ？

• 引用文献，甚至是高影响因子的文献的方案却不能重复结果?

• 即使是相同的样品却没有重复性?

• 不靠谱或前后矛盾的数据?

• 数据与其他实验证据相比存在差异，难以解释?

• ……
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Questionable Data 存疑的数据

Slope : -1.365

Eff = 440.26%

Slope : -

2.276
Eff = 175.02%
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MIQE指南“应运而生”

9大类85个子项目，涵盖：

1. Experimental Design （实验设计）

2. Sample Information （样本信息 ）

3. Nucleic Acid Extraction （核酸提取）

4. Reverse Transcription （反转录）

5. qPCR Target Information （目的基因信息）

6. qPCR Oligonucleotides

（qPCR 引物，探针）

7. qPCR Protocol （qPCR 程序）

8. qPCR Validation （qPCR验证）

9. Data Analysis （数据分析）

Bustin SA, et.al. Clin Chem. 2009 Apr;55(4):611-22. 
doi: 10.1373/clinchem.2008.112797. 

“E”：必须（essential）

“D”：建议（desirable）

这些参数是文章发表必不可少的信
息，投稿时务必准确完整提供。

虽然不是强制要求，但提供这些参
数能进一步提升文章的质量和实验

的可信度。
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MIQE的诞生

该文章一经发表，便迅速得到了科研界的广泛认可，

现已成为qPCR领域的国际化标准。遵循此标准，

极大地提升了qPCR实验结果的可靠性和可重复性。

成为国际化标准
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符合MIQE指南的RT-qPCR 实验流程

1.实验设计和样本处理

3.RNA 
质量分析2.RNA提取和纯化

6.数据分析 5.qPCR检测

4.反转录合成cDNA

• 反应体系再优化
• 内参基因的选择和验证
• 样本检测布局和策略 (sample vs. gene 

maximization)

• Inter-Run-Calibrator

• 纯度
• 完整性
• gDNA残留、抑制物评估

• 确定实验目的
• 对照组和处理组的样本设置
• 生物学重复的数量
• 对照设置
• 选定靶标基因
• 引物及探针的设计、评估
• Assay的优化、验证
• 潜在的内参基因

• 样本制备方法
• 保存手段和时间
• 解冻和均质化过程
• 总RNA抽提方法

• 原始数据质控
• 扩增效率修正
• 多内参基因校正
• Inter-run-calibration

• 误差传递
• 统计学检验
• 数据可视化

• 引物策略
• RNA: cDNA比率
• 合适的逆转录酶
• 反应条件再优化
• 重复性
• 动态范围

基因表达实验流程
Bulletin 5859

MIQE Checklist 
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01 实验设计
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实验设计原则

• 疾病组/处理组

• 目标基因

• 内参基因

实验流程及技术路线01

• 时间进程研究

• 正常vs患病

• 零处理vs药物处理

对照组设置02

• 足够的生物学重复&技术重复

• 样本检测顺序和方式的组织布局策略

• 需要的RT和qPCR反应数量及体系优化

，

如何设置重复及数量03

• 收取细胞或组织的准确时间

• 样本制备方法和保存方法

• 解冻及匀浆处理方式

• 总RNA提取方法

样本处理方案05

• 引用文献报道的qPCR方案

• 自建试验方案

检测方法如何验证&确认06
• 成长条件（培养基、时间及OD）

• 胚胎发育的时间

• 药物处理数量

• 足够的试剂耗材及供应商

04 实验条件

实验设计
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• 重复Replicates

– 生物学处理和Cq值的测定都需要设置足够的重复

– 重复的数量有赖于总体变异度大小以及期望达到的分辨水平

– 低表达基因的分析需要更多的重复以期区分表达差异并具有统计学意义

• 实验设计时，仔细评估要取得统计学意义所需要设置的生物学重复数量

生物学重复：具有相似特征的不同材料，即相同的背景、相同的处理

技术重复：同一材料的多次重复

Planning and Scoping a qPCR-based gene expression analysis

biological group (BG)：BG1 vs BG2
Time point (T): T0 vs T1
Biological replicate (Bio Reps)
Technical replicate (Tech reps)

重复
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引物/探针设计与验证

In Silico

1. Target Identification
• Accession number

• Splice variant-specific or general assay

2. Assay Properties

Wet lab

3. Primer characterization

• Optimal primer Ta: Gradient PCR 58 ℃-

63℃

• Optimal primer concentration: 

Concentration matrix (100-400nM)

• Optimal primer combination: Lowest Cq, 

absence of primer dimers

• Primer specificity: Melt curve

• PCR efficiency: Standard curve

4. Assay optimization

• Limits of detection: Lowest amount 

detected with (stated) probability

• Limits of quantification: Lowest amount 

quantified with (stated) accepted 

precision and accuracy

Primer
Design

3 sets/targets

Specificity
Primer BLAST

Dimer screen
DINAmelt

Amplicons
2° structure analysis

Mfold

Similarity search
BLAST

SNP screen
Ensembl

Order primers
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• 在公共资源或数据库中或已经发表文献中，或经过实验验证的引物和/或探针。

• GC含量在40~60% ，引物长度在18~30bp，Tm在50~65℃；上下游引物ΔTm ≤ 4 ℃。

• 避免引物和模板间错配，特别是引物3`端的错配。 

• 限制二级结构。

• 避免引物位于模板的二级结构丰富区（茎环结构）。

• 限制连续的G 或C长度超过3个碱基。

• 将C或G置于引物的3`端，但是3`端最后5个碱基中不要超过2个C或G。

• 避免3’端最后碱基为T (可能产生错配）。

• 避免引物间的互补，以避免产生引物二聚体，特别注意引物间3`端互补不能超过2个碱基。

• 在NCBI数据库上比对引物、探针、扩增子序列，确保特异性。

• 同时检查引物退火位置的是否存在SNP位点。

• 产物长度在75~200bp之间，最大不超过250bp。

• 设计退火位置在不同外显子上的引物，如果必要引物可跨外显子/外显子连接点。

• 如果是为了消除gDNA残留的干扰，并不推荐该策略。
更有效的方法是对RNA进行适当的DNase 处理，随后
以NRT 检测法仔细分析是否存在gDNA残留。

设计跨外显子/外显子连接点的引物

Bio-Rad iScript gDNA 
Clear kit
✓ 含gDNA去除

✓ 操作最简单

✓ 速度快

✓ 效率高

引物/探针设计与验证
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02 样本信息
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样本采集和处理

• 组织材料：迅速地处死动物、剥取组织并用液氮急冻

• 培养细胞：清洗平板后，加入含RNA保护剂的lysis buffer，刮下细胞，吸打匀化后提取

• 尽可能使用新鲜的样本，尽快提取RNA

− 长时间冻存的样本或FFPE 样品常导致不稳定的数据，需要校正。

− 如果样品需长期收集或难以立即处理，应将其冻存在适合的条件下（液氮快速冷冻，或冻存于 -80℃条件下）。

− 防止污染，避免反复冻融。
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03 核酸提取
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核酸提取及质控

模板RNA的要求： 

• 纯度高（UV absorbance）： 

− A260/280 =2（1.9-2.2）

− A260: 0.15~1

− A260/230 =2.5（ > 2.0 ）

• 完整性：降解RNA会干扰定量结果，未发生

降解RNA样本28S/18S=2.0

• RNA不纯将导致对下游PCR反应的抑制，Cq将右移，产生数据偏差。

• 若RNA发生降解，将导致不正确的结果。

• RNA的纯度和完整性是不相关的，都需要进行检测以确保高质量的RNA

用于下游实验。

使用高纯度（不含DNA和蛋白质及抑制物）和高度完整（无降解）的

RNA进行实验是整个RT-qPCR实验流程中最关键的环节！
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SPUD: detection of presence of inhibitors

Nolan et al., Anal Biochem, 2006

Nucleic Acids Research, 2011, Vol. 39, No. 9选择Bio-Rad 耐受PCR抑制物的qPCR Supermix

SPUD assay（分析PCR抑制剂）

核酸提取及质控
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04 反转录
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反转录酶

AAAAA-3` mRNA5`-
3` TTTTT-5` cDNA

• RNase H+ 活性控制着RNA: cDNA 比率

• RNase H+ 如何工作？

• 逆转录酶的RNase H+ 活性在cDNA合成过程中只降解mRNA : cDNA杂交链中的mRNA，保留合成的cDNA（无偏RT）

• RNase H- 的逆转录酶可以合成多拷贝的cDNA，但是会导致模板基因表达量的失真

RNase H+

• PGK-1 基因mRNA (~160bp)

• 100ng 和100pg RNA使用iScript  Reverse Transcription 

Supermix for RT-qPCR逆转录

• qPCR分析获得的cDNA

RNase H-

• PGK-1 基因 mRNA (~160bp)

• 100ng 和100pg RNA使用Rnase H-的逆转录酶逆转录

• qPCR分析获得的cDNA
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RT动态范围及重复性

 iScript qRT-PCR Standard Curve Comparison: 

cDNA serial dilution vs. total RNA serial dilution 

Log Starting Quantity 
(femtograms of input RNA) 

Note: 1/10th of cDNA reaction used for PCR 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 

Ct 

5 

10 

15 

20 

25 

30 

35 

40 

cDNA Standard 
Curve Total RNA Standard 
Curve 

                             cDNA    
         

total 
RNA Slope                   

  -3.394 
             -3.382 

Corr. Coef.             0.999  
              0.999 

Intercept               38.91  
              38.09 

PCR efficiency 97.1% 97.6% 

Synthesized cDNA cDNA Serial Dilution

不同浓度RNA逆转录一致性；批次间一致性，样本间RT效率一致性，室间一致性
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05 qPCR实验与优化
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qPCR实验与优化

www.bio-rad.com/genomics/pcrsupport

Hard-Shell® 96-Well PCR Plates, 
#HSP9601
• 高品质纯净聚丙烯树脂
• 卓越的孔间均一性
• 可靠且可重复的结果

PCR封板膜
• 特殊优化的粘合剂
• 在（-40℃-110℃）下仍有效
• 准确和重现性高的结果
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独立激发独立检测

▪ 光源/检测器到每个反应孔的距离一致，无光程差，无需参比荧光染料校正（ROX）

▪ 光源/检测器始终对准每个反应孔，无需错位，无需对位校正（ROI, Mask calibration）

▪ 长寿命LED灯

固态一体化光梭扫描检测技术

仪器耗材
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TM优化
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扩增效率评估

评测每个assay的PCR扩增效率，包括所有的靶标基因和参考基因的扩增效率

– 通过梯度稀释高浓度模板绘制标准曲线

– 标准曲线的斜率Slope (S)与PCR扩增效率相关：

• Efficiency = 10− ൗ1 𝑆 − 1

– 理想的扩增效率（覆盖至少5个数量级的动态范围）

• 90~110 %（使用实际扩增效率参与相对表达量的计算）

• R2>0.98

1/10 1/10 1/10

10^7 copies

10^6 copies

10^9 copies

10^8 copies

1/10 1/10 1/10 1/10

10^3 copies

100 copies

10 copies10^5 copies

10^4 copies

1/10 NTC
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Sso-7d 融合DNA聚合酶技术（美国专利号：6,627,424）

- Sso7d DNA 结合蛋白融合到DNA聚合酶上

- Source of Sso7d – 耐热Sulfolobus solfataricus古菌

 - 7kD, 63 aa., monomeric (3-6 bp/protein molecule)

 - 耐热 (Tm >90°C)

 - 无序列偏好

        

 SsoFast EvaGreen Supermix— 使用EvaGreen 饱和染料

 - 饱和染料，更强的荧光信号

- 重复性更佳

- 速度最快< 40 min

- 还可以用于高分辨率熔解曲线分析HRM

- 突变分析

- SNP分析

EvaGreen

SYBR Green

Sso系列性能更优
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根据MIQE要求验证

• 扩增效率

• 灵敏度

• 动态范围

• 特异性

人，小鼠，大鼠等物种的全基因组

使用的iScript Advanced cDNA synthesis kit
+ SsoAdvanced  Supermix进行实验验证

Sso Advanced 系列经过全基因组实验验证符合MIQE
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06 数据分析
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数据分析

对每一对引物制作标准曲线来分析扩增效率。例如通过一系列已知浓度的标准模

板进行qPCR扩增，绘制出标准曲线，计算出引物的扩增效率为95%。

标准曲线01

提供实验组和对照组的Cq值，以便进行结果比较。如实验组的Cq值平均为25，对

照组的Cq值平均为28，通过Cq值差异分析基因表达变化。

实验组和对照组的Cq值02

明确数据计算方法和归一化方法。如采用2^-△△Cq法计算基因相对表达量，并以

内参基因进行归一化处理，使数据更具可比性。数据可视化能将复杂的qPCR实验

数据以直观的图形呈现，帮助我们快速理解数据特征和规律。

数据计算方法和可视化03
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数据分析

CFX Maestro 软件是MIQE第一位推荐的符合数据标准化要
求的软件

https://rdml.org/instruments.html
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Cq值与灵敏度

灵敏度：LOD， limit of detection

重复的、可靠地检测到的最低浓度

×  Cq值越小灵敏度越高？

✓ 只根据CQ很难看出灵敏度，因为染料浓度、阈值

调节都跟CQ有关，关键要看梯度稀释能检测到的

最低稀释样品
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内参基因

• 选择正确的内参基因对于qPCR实验是必不可少的

• 由于生物系统的复杂性，没有任何一个内参基因对于所以的

实验都是适用的。

• 正确的内参基因必须保证在实验系统中恒定表达（通常是组

织特异的）。

• 使用未经验证的单内参基因将导致明显的偏差 (25%的例子中

这种偏差超过3倍，而10%的例子中多达6倍)

• 使用通过验证的多内参基因作为校正子是最适当且普遍适用

的校正方法。
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CFX Maestro的内参筛选功能

Gene a Gene b Log(a/b) Va,b

Sample 1 a1 b1 Log(a1/b1)

Standard deviation 
Va,b

Sample 2 a2 b2 Log(a2/b2)

Sample 3 a3 b3 Log(a3/b3)

…… …… …… ……

Sample n an bn Log(an/bn)

•成对变异（即两个备选内参基因之间）

- Va,b, Va,c, Va,d,……Va,m

•M值即该内参基因所有成对变异V的平均值

- Ma=(Va,b, +Va,c, +Va,d,……+Va,m)/m

•M越小，内参基因表达越稳定

•多数情况下，2-3个内参基因有助于提高数据的可靠性

CFX Maestro 软件自动筛选某研究的最适内参基因

➢ Ideal (Green): 可任意选择，用作本研究的内参基因

➢ Acceptable(Yellow): 选择至少3个或更多内参基因用于该研究.

➢ Unstable(Red): 均不可用作本研究的内参基因
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布板策略

检测基因的数量和检测样品的数量较多时，怎么布板 ？

基因最大化
样本最大化

在同一板中优先

考虑增加检测的

基因数

应尽可能增加同

一板中检测的样

本数量

➢ 在使用相对定量法分析基因表达时，采用样本最大化的布局最合理，也最方便实验人员进行操作。

➢ 如果一个基因的所有样本不能在同一板内进行分析时，应采用1个相同的样品进行板间校正，以消除板间偏差。
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例如有一个基因表达分析实验，包括4个不同基因 (Actb, GAPDH, P53, EGFR)以及30个不同的cDNA样品。

两种样品检测布局策略: Gene maximization and Sample maximization

布板策略
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样本最大化

Actb GAPDH

P53 EGFR

Good DATA

布板策略
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基因最大化

BAD DATA

Without inter-run calibration!

布板策略
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批间校正

什么是批间校正（inter-run calibration）?

• 修正相同基因在不同qPCR检测批次之间的Cq值差异的数据处理过程

 为什需要inter-run calibration?

• qPCR仪器通量有限，必须多次运行
• 随机误差 （PCR block, lamp, filters, detectors, and so on），
• 数据分析设置 （扩增曲线拟合、基线扣除、阈值线设置），
• 试剂耗材的批间差 （反复冻融，荧光素衰减等 ）

如何修正批间差（with inter-run calibrators, IRCs)?

• 在各运行批次间分别测试1个或多组完全相同的样本。
• 这些相同的样本在不同Plate上的Cq值会不一样

How does it work?

• For example……
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IRC

IRCIRC

IRC

IRC

Good DATA

基因最大化+批间校正

批间校正
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CFX Maestro自动批间校正

CFX Maestro 自动识别并执行批间差校正
（inter-run-calibration）
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相对定量(Δ CT)
• 没有均一化

• 通过相同的加样量完成均一化

均一化基因表达(Δ Δ CT)
• 考虑到样本上样差异

• 通常以参考基因为均一化的标准

• 目标基因的相对量被参考基因的相对数所归一化

RT-qPCR基因表达计算方法

Cq 值比较法

相对标准曲线法
• 该程序避免了PCR扩增效率评估。

• 每个实验板上的每个基因都需要有标准曲线。

• 不需要已知浓度的标准品

相对定量的计算方式



51

2-△△Cq的变式

No normalized, 
equal loading of 
samples

Comparative Cq Method

E Ct 2ΔΔCq

Livak Method1 Pfaffl Method2 Vandesomple 
Method3

• Hypothesis of 
100% PCR 
efficiency, 1 
reference gene

• adjusted PCR 
efficiency, 1 
reference gene

• adjusted PCR 
efficiency, 
multiple 
reference genes

ΔCq,ref

ref

ΔCq,goi

goi

E

E
NRQ =

ΔΔCqNRQ 2=

n ΔCq,ref

ref

n

i

ΔCq,goi

goi

EΠ

E
NRQ =

CFX Maestro Software provides all 
mathematical models.



52

均一化的必要性

• 单一参考基因可能会导致误差较大的均一化结果

− 25%的情况误差3倍，10%的情况误差6.4倍，个别

超过20倍

• 使用多个参考基因有助于获得更为准确的结果

n ΔCq,ref

ref

n

i

ΔCq,goi

goi

EΠ

E
NRQ =

多个参考基因RQ的几何平均数作为
Normalization factor, NF
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CFX Maestro不同图表格式的导出

柱形图：用标准化均值显示均一化相对基因表达水平，
也可对您的数据标注P值以提供统计学差异信息。

火山图：支持快速辨别具有显著表达差异的目标基因。 箱线图：形象地展示数据中值和四分位值信息。

聚类图：显示来自多个反应板的研究数据根据基因表达水
平相似性分组的信息。
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T检验是用于小样本（样本容量小于30）的两个正态总体平均

值差异程度的检验方法。它是用T分布理论来推断差异发生的

概率，从而判定两个平均数的差异是否显著。

T-tests 得出 p-values,对于检验水平α=0.05或0.01
• P>α，不拒绝H0，无统计学差异
• P<α，接受H1，有统计学差异

应用t-检验的条件：

✓ 随机独立取样

✓ 数据满足正态分布

✓ 方差同质性检验通过

T检验

软件特点：
• 自动画图：柱状图、箱线图、点图等
• 自动计算P值
• 自动标记显著样本
• 自动计算置信区间、标准误差、标准方差
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T检验
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CFX Maestro特有功能——方差分析（ANOVA）

方差分析ANOVA：又称为F-检验，用于两个及两个以上样本均数差别的显

著性检验。

• CFX Maestro提供单因素方差分析（one-way ANOVA），用于同一个自

变量的多个总体均数（多个数据集）间的比较（即观察一个因素）

• 方差分析首先是比较各组间总的差异，如总差异有显著性，再进行组间的

两两比较（多重比较检验）

应用ANOVA的条件：

1. 随机样本

2. 来自正态分布

3. 两均数比较时，要求总体方差相当

软件特点：

• 自动计算是否符合正态分布

• 自动计算组间总差异P值、校正P值

• 自动计算组间两两差异P值

• 自动计算相对表达量比值与置信区间

• 自动给出显著性结果 YES/NO

例如：用5种不同的药物处理小鼠（5个处理组），同时设置未处理组

（对照组），观察Gene X在这6组小鼠中的表达量是否有差异。这里

有一个自变量，即处理方式，可使用单因素ANOVA。
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MIQE指南的意义

MIQE指南详细规定了发表RT - qPCR实验结果所需考虑的所有参数，

涵盖从样本采集到数据分析的各个环节，为实验提供全面规范。

全面规范实验参数

通过统一实验条件描述标准，减少因条件差异导致的结果不可靠性，

极大提升了RT - qPCR实验的可靠性和重复性。

提升实验可靠性

在国际范围内提供统一标准，使不同实验室的实验结果更具可比性，

有力促进了相关领域的学术交流与研究进展。

促进学术交流
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符合MIQE指南的RT-qPCR 解决方案

• 实验设计是基础，RT-qPCR体系优化是关键

• qPCR原始数据的质控是正确分析数据的前提

• 参考基因的选择应该有依据（实验验证）

• 选择正确的相对定量计算方法

如何做出好的qPCR结果？
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符合MIQE要求的qPCR高质量实验数据

动态温度梯度
• 快速简便优化Assay

精准温控
• 保证扩增的稳定性和准确性

专利的光学系统
• 满足多基因的精准检测

内参选择工具
• 内参基因稳定性数据化筛选

多板合并分析与批间差校正
• 快速准确的处理高通量的数据

统计学分析工具
• 整合统计学分析工具（t-test, 单因

素/双因素方差分析）
• 图形导出工具，直接用于发表

硬件优势 软件优势

性能
验证

数据
分析

符合MIQE指南的RT-qPCR 解决方案

仪器+试剂+耗材>MIQE
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07 注意事项
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qPCR实验注意事项

为了最小化实验结果的统计学偏差，先制备混合反应液，所有样本有三个重复。大剂量包装的反应试剂，
使用前进行分装（引物、模板，水），尽量减少试剂的反复冻融。

样品放置：将PCR反应体系加入到0.2ml低缘八联管（15.5mm），盖上管盖；或加入低缘96孔板，用
光学级封膜封好。注意，必须带一次性塑料手套，不要让手指接触到反应管表面。将反应管按顺序放入
仪器的加热孔中。

无论探针法还是染料法，每次试验都要做NTC（No Template Control），以验证有无污染发生。
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正确的开关机顺序有助于延长仪器的使用寿命，减少仪器出故障的频率。

⚫ 开机：待仪器开机完成自检后再进行操作；

⚫ 关机：待仪器运行完程序后，再关机；关机后切断仪器电源。

⚫ 开关盖：CFX仪器上盖部分为全自动控制，在通电状态，严禁任何人为干涉上盖开启或关闭

的行为，此类行为会导致上盖故障，危及仪器使用。

良好的实验室环境有助于延长仪器的使用寿命，减少仪器出故障的频率。

推荐以下几个方面：

⚫ 电源：推荐配备合适的稳压电源。

⚫ 通风：仪器的通风应该没有阻挡。

⚫ 温度：温度应该控制在10-30℃。

⚫ 湿度：20-80%；梅雨季节，推荐实验室配备除湿机。

⚫ 实验空间：易于操作、干净、安全。

仪器操作注意事项
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CFX Opus384-- 光路系统

光源： 5个LED+5个特异激发波长滤光片

检测器：5个PDT+5个特异检测波长滤光片

数据采集的方式：

光梭控制整个光路，紧贴在反应板的顶部
逐孔扫描，无光程差，无需ROX校正。

Channel

Excitation 

(nm)

Detection 

(nm) Calibrated Fluorophores

1 450-490 515-530 FAM , SYBR Green I

2 515-535 560-580 VIC®, HEX , TET , Cal Gold 540

3 560-590 610-650 ROX , TEXAS RED®, Cal Red 610

4 620-650 675-690 CY5, Quasar 670

5 450-490 560-580 Accommodates FRET Chemistry
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耗材选择--Opus & Duet

⚫ 耗材开放，品牌不限

⚫ 光学级96孔板无裙边，全裙边均可使用，更推荐全裙边耗材

⚫ 光学级低缘管（高度15.5mm左右）和高缘管（高度20mm左右）均可使用，

推荐使用低缘管

⚫ 光学级封膜

⚫ 光学级八联管和管盖

⚫ 白管和透明管都可用

半裙边不可用

半裙边不可用
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CFX  Meastro软件安装包 + 软件操作指南图文版 + 视频版

资料下载

微信扫一扫

MIQE指南
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