报价一览表
客户名称：云南省寄生虫病防治所   项目名称：边境地区不明原因发热患者病原谱测序与分析采购项目
项目编号：寄采申（2025）215号
	序号
	项目名称
	报价规格参数
	数量
	单位
	报价品牌
	单价
	总价

	1
	宏基因组测序
	1.*对样本总DNA进行宏基因文库扩建；
2.*使用Illumina NovaSeq 等主流测序平台进行PE150双端测序，得到大于10G Clean Data 数据量，数据质量Q30＞85%，≥10G clean data 数据/份，含云平台数据分析；
3.*数据分析内容包括：
1）采用Megahit等组装软件和方法对原始数据进行组装，选择最优的组装结果。2）基因集构建：对组装结果进行基因预测，并构建非冗余基因集。有数据系统管理系统，支持数据灵活创建子集和分析，集成基于Reads集和Genes集数据。支持基于物种、功能、Contig类型等信息创建数据集；支持分组方案和命名方案灵活创建与管理；支持数值型和分类行因子表上传与管理。3）物种注释与基因功能注释：GTDB数据库进行物种注释，在基因预测和构建非冗余基因集的基础上进行功能注释(KEGG 数据库，eggNOG数据库，GO数据库，Swissprot数据库，Pfam数据库，Metacyc数据库，Probio数据库，QS数据库，CARD/ARDB数据库，MGE数据库，TCDB数据
库，PHI数据库，VFDB数据库，CAZy数据库，MCycDB/NCycDB/PCycDB/SCycDB数据库注释)。4）数据分析结果应包含物种注释、物种分布情况（相对丰度、热图等）、样本复杂度分析(Alpha Diversity指数计
算与组间差异分析、稀疏曲线等)、多样本比较分析(Beta Diversity、层次聚类分析、降维分析等)、统计检验（组间差异分析、群落结构差异显著性检验（Anosim和Adonis），组间差异物种分析）、关联分析与模型预测（环境因子关联分析、Network分析、随机森林）和物种与功能一致性分析。5）抗性基因注释:包括抗性基因丰度、基于抗性基因的Anosim分析、组间抗性基因数目差异分析、组间差异抗性基因、组间差异抗性基因的Lefse分析、抗性基因与物种归属关系。6）差异基因富集分析：含验证数据中观察到的差异目标基因是否在特定的功能或通路中显著富集。差异基因火山图/Venn
图、富集分析气泡图/柱状图/网络图及富集圈图。7）ROC分析：包含受试者工作特征曲线（ROC），以真阳性率
（灵敏度）为纵坐标，假阳性率为横坐标绘制的曲线。8）提供数据分析服务：提供在线自主参数设置的云平台分析，可对数据进行在线分析，且分析参数等可在云平台上随时调整。或按用户要求提供数据分析服务。云平台支持数值型、分类型临床因子、理化指标等数据上传，与微生物组数据进行联合分析，分析内容涵盖自相关、方差膨胀因子、方差分解、层次分割、相关性分析、生存分析、中介分析等18项联合分析内容)。9）以上所有分析内容都需要上云平台，并出具云平台上的截图证明。
4.*送样后，测序结果须在25个工作日内返出，并提供原始下机数据。
5.*提供上门收取样本服务，被委托方进行建库、测序与分析。
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	2
	宏转录组测序
	1.*对样本总RNA采用宏转录组方法构建文库，建库时去除原核+动物+植物三种核糖体rRNA；                     2.*基于Illumina  NovaSeq等主流测序平台进行PE150双端测序。得到大于10G clean data数据量，数据质量Q30＞85%,10G clean data数据/份，含云平台数据分析。
3.数据分析内容包括：                                                                              1）采用Megahit等组装软件和方法对原始数据进行组装，选择最优的组装结果。
2）提供宏转录组拼接序列、非冗余蛋白序列集和物种注释结果。
3）基因预测与注释：物种注释，GTDB数据库注释细菌古菌微生物，NCBI数据库注释真核微生物，RVDB数据库注释病毒。对重叠群序列，采用专门用于预测原核微生物和宏转录组基因序列的 Prodigal 软件识别其中的开放阅读框 (ORF),并预测其中的编码区域，从而获得对应的基因序列文件，蛋白序列文件。
4）蛋白序列功能注释：对蛋白序列用多种常用数据库进行功能注释，获得各等级的功能类群丰度谱，并进行功能组成分析、多样性分析、差异分析等。提供包括物种分类、功能注释、基因丰度分析等相关分析服务，使用适当的数据库（(KEGG 数据库，eggNOG数据库，GO数据库，Swissprot数据库，NCBI-nr数据库，CAZy数据库注释等)
5）数据分析结果应包含物种注释、物种分布情况（相对丰度、热图等）、样本复杂度分析(Alpha Diversity、稀疏曲线等)、多样本比较分析(Beta Diversity、层次聚类分析、降维分析等)、统计检验（组间差异分析、组间群落结构差异显著性检验（Anosim和Adonis），组间差异物种分析）、关联分析与模型预测（环境因子关联分析、Network分析、随机森林）和物种与功能一致性分析。
6）差异基因富集分析：包含验证数据中观察到的差异目标基因是否在特定的功能或通路中显著富集。差异基因火山图/Venn图、富集分析气泡图/柱状图/网络图及富集圈图。
7）功能差异分析：对各样本所共有和独有的功能类群进行分析。根据各样本在各功能数据库中注释得到的底层功能单元的组成谱，使用 R 软件计算共有、独有类群的数量，并通过 Venn 图直观地呈现各样本所共有和独有的功能类群数量。
8）提供数据分析服务：提供在线自主参数设置的云平台分析，可对数据进行在线分析，且分析参数等可在云平台上随时调整。或按用户要求提供数据分析服务。
9）以上所有分析内容都需要上云平台，并出具云平台上的截图证明。
4.*送样后，测序结果须在25个工作日内返出。
5.*提供上门收取样本服务，被委托方进行建库、测序与分析。
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	3
	扩增子测序
	1.*使用 Illumina Novaseq 等主流高通量测序平台进行 PE250 测序；
2.*单样本测序数据量（raw tags）为 5 万条，单样本交付数据量不少于承诺数据量的 100％，要求原始数据 Q30＞85% 。
3.*对样品进行16S rDNA测序、18S rDNA测序、ITS测序或标区域扩增测序等
4.*数据分析内容包括： 
1）基本质控：对原始数据进行去除接头和低质量 reads 的处理、根据 Barcode 和引物序列将数据拆分为不同样品、去除嵌合体。
2）标准信息分析： 
QIIME2 流程，物种注释（ASV聚类及物种注释概况）、物种分布情况（相对丰度、分类树、热图等）、样本复杂度分析(Alpha Diversity、物种多样性曲 线等)、多样本比较分析(Beta Diversity、矩阵热图、降维分析等)、统计检验（组间差异分析、组间群落结构差异显著性检验（Anosim和Adonis），组间差异物种分析）、关联分析与模型预测（环境因子关联分析、Network 分析、随机森林）功能预测（PICRUST2分析） 。
3）在线分析：提供在线自主参数设置的云平台分析，可对数据进行在线分析，且分析参数等可在云平台上随时调整。可支持基于微生物丰度、出现频率筛选数据；支持基于上传微生物分类信息获取指定数据；支持自定义抽平深度计算多样性指数；支持使用自定义相似度进行代表序列后聚类；支持去除批次效应。
4）理化因子联合分析：包含数字型/分类型因子上传与分析，涵盖自相关与方差膨胀因子分析、RDA/CCA等排序分析、方差分解与层次分割分析、相关性分析、mantel test等内容。
5）纵向分析：包含配对样本的指数、beta距离矩阵差异检验，支持距离矩阵、样本指标等随着时间序列的波动性分析，涵盖成熟度预测、线性混合效应模型、NMIT分析等内容。
6）特色分析模块：包含菌群分型、生态位分析、多模型群落构建分析、MicroPITA分析等，得到微生物群落变化。
7）以上所有分析内容都需要上云平台，并出具云平台上的截图证明。
5.*原始数据和拼接好的数据20个工作日内反馈，分析报告在全部样本测序完成后根据委托方的要求在10个工作日内提供。
6.*提供上门收取样本服务，被委托方进行核酸提取、扩增、建库、测序与分析。
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