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	技术参数
	[bookmark: _GoBack]单细胞组学仪器指标
	本项目服务商应具备相关履约能力，包括但不限于：具有性能不低于10x Genomics Chromium iX单细胞标记建库平台；具有性能不低于Illumina Novaseq 6000 高通量测序平台，支持PE150测序模式，且至少85%的碱基质量分值高于Q30，并提供证明材料（如：提供设备采购或租赁或合作证明）
	△
	
	

	
	单细胞组学组织解离及细胞活性要求
	(1) 细胞活性＞80%；
(2) 细胞总量＞1*10e5；
(3) 结团率＜5%；
(4) 细胞浓度范围在700~1200cells/μL 之间。
	★
	
	

	
	单细胞组学文库质量和数据产出要求
	(1) 文库质检合格后，每个转录组文库测序数据量大于150G；
(2) 目标捕获细胞数10000个，浮动范围在20%以内；
(3) 细胞平均reads＞20k；
(4) 细胞基因中位值≥1000；
(5) 测序饱和度20%~75%；
(6) 测序数据基因组比对率≥85。
	★
	
	

	
	单细胞10×平台分析内容
	(1) 测序数据质量评估
(2) 基因定量质控
(3) 基因定量后质控
(4) 去除批次效应
(5) 降维聚类和可视化
(6) Marker 基因鉴定与可视化
(7) 细胞类型鉴定
(8) 差异基因表达分析
(9) 差异基因功能分析
(10) 基因集富集分析
(11) 细胞亚群鉴定
(12) 拟时序分析
(13) 细胞间通讯
(14) 转录因子调控网络
(15) 其他个性化分析
	△
	
	

	
	HD空间转录组参数指标
	（1）检测技术方法：二代测序
（2）检测平台要求：DNBSEQ-T7
	★
	
	

	
	HD空间转录组测序分析内容
	(1) 测序策略：双端测序PE150；
(2) 测序量：FFPE 300Mreads/样本；FF 700Mreads/样本；
(3) 基因比对/定量软件：10x spaceranger；
(4) 定量后质控：采用全局缩放标准化方法( LogNormalize )；
(5) 降维聚类分析
(6) Marker基因筛选
(7) Marker基因热图
(8) Marker基因空间可视化图
(9) Marker基因小提琴图
(10) 细胞类型鉴定
(11) 差异分析
(12) 差异比较火山图
(13) 差异基因聚类热图
(14) GO 功能富集分析（富集圈图、富集气泡图、柱形图绘制、差异富集气泡图）；
(15) KEGG 功能富集分析（富集圈图、富集气泡图、柱形图绘制、差异富集气泡图）；
(16) 蛋白互作网络分析（PPI分析）
(17) GSEA 分析、GSVA分析
(18) Cellchat细胞通讯分析、cellphoneDB细胞通讯分析、Stleran细胞通讯分析；
(19) Scenic分析
(20) Stlearn时序分析
(21) inferCNV分析
	△
	
	

	
	全基因组外显子测序指标
	(1) 完成肿瘤样本的全基因组外显子测序，对原始测序数据进行质量控制获取 clean reads，预处理软件为 fastp。
(2) 测序策略为双端测序PE150，测序量要求10G Raw data/样本。
	
	
	

	
	全基因组外显子测序分析内容
	(1) 测序数据质量控制
(2) 参考基因组比对
(3) 测序覆盖深度分析
(4) SNP & InDel 鉴定、注释及统计
(5) SNP 与 InDel 分布分析
(6) CNV 检测；
(7) SV 检测
(8) Circos
(9) 肿瘤的高级分析
	△
	
	

	
	有参转录组参数指标
	(1) 检测技术方法：二代测序
(2) 检测平台要求：Illumina NovaSeq X Plus、DNBSEQ-T7
	△
	
	

	
	有参转录组测序技术参数
	(1) 测序策略：双端测序PE150
(2) 测序量：15G Raw data/样本；
(3) 原始reads碱基质控软件：fastp (0.20.1)，--length_required 50；
(4) 原始reads质量评估软件：fastqc (v0.11.9)，default；
(5) 基因比对软件：hisat2（2.1.0），--rna-strandness rf --fr；
(6) 基因定量软件：htseq-count（0.11.2），-s reverse；
(7) 生物学重复、配对差异分析软件：DESeq2(1.22.2)，qvalue(pvalue)<0.05, |log2FoldChange|>1；
(8) 非生物学重复差异分析软件：DESeq（1.34.1），qvalue(pvalue)<0.05，|log2FoldChange|>1；
(9) 差异比较火山图；差异基因聚类热图；差异基因表达水平雷达图；
(10) GO 功能富集分析（富集圈图、富集气泡图、柱形图绘制、差异富集气泡图）；
(11) KEGG 功能富集分析（富集圈图、富集气泡图、柱形图绘制、差异富集气泡图）；
(12) 蛋白互作网络分析（PPI分析，视具体物种而定）；
(13) GSEA 分析；
(14) 转录因子及其靶基因预测分析（视具体物种而定）；
(15) 拥有自主研发的分析云平台，供用户后续进行自主分析。
	△
	
	

	
	DIA定量蛋白质组学（Astral-24min）参数指标
	(1) 色谱-质谱仪器：色谱仪：Vanquish neo液相系统（ThermoFisher）质谱仪器：Thermo Astral
(2) 检测时长：24min
(3) 检测方式：DIA质谱采集模式蛋白质组技术
(4) 质量误差：10ppm
(5) 数据库要求：公共库采用SwissProt database _9606_Homo sapiens_reviewed。同时，需要具备独立自建库，自建库基于重标多肽建立的本地数据库，其库容量不少于70000条多肽，蛋白数量不少于7000种蛋白
(6) 质控要求：（1）包含每个96孔板1个标准Hela质控。（2）包含真实样品混合后分为等份的QC质控（MixQC），随行处理和上机，每个96孔板3个QC质控。（3）包含真实样本肽段混合后分为等份进行肽段质控（PepQC），每隔30例样本插入1例。（4）每个样本中加入11条外源多肽用于质控单个样本的稳定性的iRT质控
(7) 质控标准：要求QC样本的CV中位数小于20%，QC样本两两相关性不小于0.95，iRT保留时间CV中位数小于10%。SPQC标准Hela质控样本蛋白鉴定数量不低于7500个。
	△
	
	

	
	DIA磷酸化蛋白质组参数指标
	(1) 质谱仪器：Thermo Orbitrap Astral高分辨质谱，具备DIA质谱采集能力
(2) 检测方式：DIA质谱采集模式的DIA磷酸化修饰蛋白质组技术，对磷酸化修饰位点进行全谱定性定量分析
(3) 检测时长：24min
(4) 流动相及分离：A液为0.1%甲酸水溶液，B液为0.1%甲酸/80%乙腈/20%水溶液，多步梯度洗脱
(5) 质谱采集参数：Orbitrap分辨率240000，MS1扫描范围380-980 m/z，AGC target 500%；MS/MS扫描范围150-2000 m/z，隔离窗口2 m/z，HCD碰撞能25%，cycle time 0.6s
(6) 磷酸化富集：采用磷酸化肽段富集
(7) 内标质控：每个样品按iRT标准肽段:待测样品=1:20加入iRT内标（11条外源合成肽段，Biognosys），用于色谱系统校正及定量质控
(8) 数据解析：DIA原始数据采用Spectronaut软件（Spectronaut Pulsar，Biognosys）搜库定性定量；数据库采用UniProt对应物种reviewed数据库
(9) 搜库参数：酶Trypsin/P，最大漏切位点2；固定修饰Carbamidomethyl(C)；可变修饰Oxidation(M)、Acetyl(Protein N-term)、Phospho(STY)；Precursor/Protein Qvalue cutoff均≤0.01，定量层级MS2
(10) 质控要求：随行QC质控、iRT内标质控、保留时间质控、质量精度质控等
	△
	
	

	
	LC-MS/MS全谱代谢组（双柱-Plus）参数指标
	(1) 采用DDA的扫描模式对样本进行代谢组检测；
(2) 采用双柱模式进行检测，其中反相体系检测单个样本的分离时长不少于15min，亲水体系检测单个样本的分离时长不少于7min，反相体系和亲水体系采用正负离子分开采集的模式，单个样本的总检测时长不少于44min；
(3) 代谢物的鉴定参考国际定性标准，其中Level1与标准品库物质进行匹配，level1和Level2的检测物质数量不少于800个；
(4) QC样本（实测样本提取后混样）中所有内标（不少于10个同位素内标）的信号值RSD（相对标准偏差）的中位数不超过15%；；
(5) QC样本（实测样本提取后混样）中，98%两两比较QC的R2≥0.97（R2基于未做缺失值填充的数据进行计算）。
(6) 分析内容包括但不限于：质控数据分析、差异代谢物分析（（差异代谢物定性定量表、火山图、聚类热图、箱型图、Lolipopmap图、相关性图、KEGG富集分析、Reactome富集分析、GSEA分析））。
	
	
	

	商务参数
	投标人基本情况
	1. 有效的《企业法人营业执照》或《事业单位法人证书》。
2. 法定代表人授权书。
3. 《无重大违法记录声明》。
4. 近3年 类似项目业绩合同（至少3份）
	★
	
	

	
	项目团队配置
	拟投入本项目的人员：
拟投入人员中，具有生物学等相关专业背景的
	★
	
	

	[bookmark: _Hlk106454033]市场价格
	1. 阐述价格测算方式，报价构成应透明，体现 “普通碱基费 + 纯化费 + 修饰费” 的合理组合。
2. 提供 分项报价表 及 含税总报价。
3. 承诺在合同期内 价格锁定，不因市场价格波动而单方面提价。
	
	

	其他参数
	售后服务
	高级分析部分可根据数据特征进行1-2轮迭代优化，服务商需提供免费的技术支持及个性化分析方案调整
	☆
	
	

	
	
	
	
	
	



