YNCDC/QR-ZX-2022-028

云南省疾病预防控制中心采购计划表

	采购部门：急传所
	经办人：
	周晓芳                       日期：2026.9.14

	序号
	名称
	规格、技术参数、性能要求
	数量
	计量单位
	预算单价（元）
	预算总金额（元）
	交货地点/备注

	1
	一代测序
	1.提供以sanger双脱氧末端终止法为测序原理的DNA测序服务，包含测序所需引物合成服务。2.测序反应有效碱基数不少于700bp(如果扩增靶区域小于700bp，应完全覆盖扩增靶区域)。3.非样本质量问题，扩增阳性样本测序成功率≥90%，测序色谱图文件峰形清晰地长度不低于目的片段长度的80%。4.反馈的测序结果应包含所测序列的序列图和峰图，按客户要求命名文件，文件名能快速识别样本类别和送样批次。5.非样本浓度问题，测序不成功的样本在不重复送样的情况可优化重测一次。6.供应商负责按用户要求提供分次上门取样服务，并负责低温运输至测序点，不额外向客户收取运输费用。7.供应商须在取样后2个工作日内反馈样本检测结果。8.包含合成测序引物。9.供应商每月1次向用户发送费用使用情况电子清单。
	325
	反应
	8
	2600
	

	2
	细菌全基因组测序
	1.1 测序平台（包括但不限于）：BGISEQ 平台或 Illumina 平台。1.2 测序读长：平均测序读长为 100~150bp ，最长不可超过 200bp。1.3 数据准确度：需 Q30（99.9%）>85% ，Q20（99%）>90%。1.4 碱基类型：碱基类型分布均匀，无 GC 分离。1.5 原始数据：原始数据量（碱基数）≥1G，Q20 高质量数据量（Cleandata） ≥1G。1.6 质量：碱基数据质量值 Q30 比例≥85%，Q20 比例≥90%，单碱基错误率低于十万分之一。1.7 基因组序列拼接，contigs 数目≤100 个。1.8 数据预处理（质量控制）：1）数据评估及质控2）数据质控。1.9 全基因组比对（甲方指定一个参考基因组序列）：1)比对效率统计 2)插入片段长度分析 3)测序深度覆盖度分析。1.10 变异检测及统计：1)SNP/InDel 检测及突变位点所在基因的位置注释2）SNP 变异密度分布；3）Indel 长度分布；4)CNV 分析；5)SV 分析；6)变异位点可视化 Circos 图；7)系统发育树分析（仅限群体进化项目）。1.11 突变位点注释：1）变异位点所在基因的 GO 注释；2）变异位点所在基因的 KEGG 注释。1.12 二代数据框架图基因组拼装效果评价。1.13 毒力及耐药基因注释。1.14 框架图基因组功能基因的通用数据库注释(默认 KEGG,SwissProt,GO；NR,COG,Pfam,PHI,CARD ，VFDB ，ARDB ，tmhmm，Signal,CAZy,SARG,antismash,Effector,tmhmm)。1.16、GC 含量与测序深度（Depth）关联分析统计图。1.17  功能元件预测（CRISPR 序列预测、基因岛预测、前噬菌体分析）。1.18 、基因组圈图。1.19 收到样本后，30 个工作日反馈结果。1.20 提供上门收取菌株服务，被委托方进行核酸提取、扩增、建库、测序。
	30
	株
	240
	7200
	

	3
	宏基因组测序深入分析
	1.使用（包括但不限于） Illumina Novaseq/X plus等主流高通量测序平台进行 PE150 测序。2.用户直接送样品（非致病源样品）。中标方需完成样品提取、测序工作、数据返回工作。3.单样本测序数据量（ raw tags）为 6G ，单样本交付数据量不少于承诺数据量的 90％，要求原始数据 Q30＞85%。4.对原始数据进行去除接头和低质量 reads的处理，根据文库将数据拆分为不同样品并进行质控。5.数据分析：1）采用Megahit、Metagenome 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；3）物种注释与基因功能注释：NR 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SARG2数据库，CAZY数据库，VFDB 数据库，eggNOG 、生物地球化学循环功能分析等)；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 等)、多样本比较分析(Beta Diversity、矩阵热图、降维分析（PCA、PCOA 、NDMS）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），组间差异物种分析（Kruskal-wallis 、ANOVA、Wilcoxon 、metagenomeSeq 、Stamp、Metastats、Lefse）、关联分析与模型预测（环境因子关联分析、Network分析、随机森林）。5）抗性基因注释。包括抗性基因丰度概况、抗性基因类型的分布及丰度聚类分析、基于抗性基因丰度的 Anosim分析、组间抗性基因数目差异分析、组间差异抗性基因的 Metastat 分析、组间差异抗性基因的 Lefse 分析、组间差异抗性基因 Kruskal-wallis 分析、组间差异抗性基因 ANOVA 分析、组间差异抗性基因 Wilcoxon 分析、组间差异抗性基因 metagenomeSeq 分析、组间差异抗性基因 Stamp 分析。6）增加深入分析(例如 bining 分析等）。7）提供在线网站绘图服务，按用户要求提供数据分析服务。8. 收到样本后，30 个工作日内反馈结果。9.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、分析。
	20
	样本
	360
	7200
	

	4
	引物合成
	规格：2OD。2 个工作日内反馈结果
	3000
	碱基
	0.5
	1500
	

	5
	载体构建
	1.能够合成（自然界）已存在的序列、经密码子优化后的序列、基因文库、复杂序列、大片段序列、基因突变序列或研究所需的其他序列。2.能够完成包含复杂序列如高GC模板、发夹结构、重复序列等的基因合成。3.能够设计并构建ShRNA载体，设计三个靶点至少有一个能保证70%以上干扰效率。4.能够设计并合成并构建circRNA，并保证成80%以上的成环率。5.无缝隙克隆等多种技术并用，可不受序列及酶切位点限制，任意组装克隆。6.提供及时可靠的结果，实验成功率高，并能提供如：慢病毒包装、细胞稳转株构建，基因编辑等下游实验的技术支持以及实验服务支持。
	1000
	bp
	1
	1000
	

	6
	细菌完成图测序
	1.1测序平台（包括但不限于）：BGISEQ+PacBio平台、Illumina平台、 Nanopore平台等。1.2测序读长：平均测序读长为100~150bp,最长不可超过200bp；PacBio/Nanopore平台测序读长不低于8kb，平均读长10-15kb。1.3数据准确度：需Q30(99.9%)>85%，Q20(99%) >90%。1.4碱基类型：碱基类型分布均匀，无GC分离。1.5原始数据：BGISEQ原始数据量(碱基数)≥1G,Q20高质量数据量(Cleandata)≥1G;PacBio 或Nanopore平台≥100X。1.6质量：碱基数据质量值Q30比例≥85%,Q20 比例≥90%,单碱基错误率低于十万分之一。1.7数据预处理(质量控制)：1)数据评估及质控2)数据质控统计(GC-depth分析)、非一致序列 (k-mer分析)、NT库比对(存在非一致序列)。1.8基因组序列拼接：1)基因组序列拼装；2)基因组拼装效果评价；3)质粒比对；4)基因组序列比对。1.9功能元件分析：1)蛋白编码基因预测；2)非编码RNA预测；3) CRISPRs预测；4)重复序列预测。1.10亚系统分析：1)致病毒力因子分析；2)抗生素抗性(CARD)分析；3)原噬菌体预测；4)基因岛预测；5)碳水化合物活性酶(CAZy)分析。1.11蛋白编码基因的亚细胞定位分析：1)信号肽预测；2)跨膜螺旋预测；3)分泌蛋白预测；4)III型分泌系统效应蛋白预测(革兰氏阴 性菌)；5)次级代谢产物基因簇分析。1.12蛋白编码基因功能注释：1)通用基因功能注释：(默认KEGG,SwissProt,GO；NR,eggNOG,TCDB,Pfam,PHI,TrEMBL、Cazy、TCDB 数据库注释)。1.13基因组圈图绘制。 1.14比较基因组分析(需要参考序列)：1)结构变异(共线性分析)、2)共有基因和特有基因、3)基因家族(2≤reference数目n<20)、4)基于单拷贝基因的系统发育树重构(系统进化树) (2≤reference数目n<20)、5)基于16s rDNA的系统发育树重构、6)ANI分析(判断是否新菌)、7)次级代谢产物基因簇分析。1.15细菌完成图变异分析(SNP、InDel、CNV、SV)：1)变异结果可视化的Circos图。1.16提供上门收取菌株服务，被委托方进行核酸 提取、扩增、建库、测序、分析。
	5
	个
	1000
	5000
	

	7
	扩增子测序
	1.使用（包括但不限于）I1lumina Novaseq主流高通量测序平台进行PE250测序等。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.根据送样要求，可对样品进行16S rDNA测序、 18S rDNA测序、ITS测序或标区域扩增测序等。4.用户直接送样品(非致病源样品)。中标方需完成样品提取、测序工作、数据返回工作。5.分析要求：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(BetaDiversity、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：提供在线作图网站，可安排售后数据进行重分析(不低于3次)。4）数据反馈时间：原始数据和拼接好的数据10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、分析。
	100
	个
	60
	6000
	

	8
	全转录组测序
	1.  使用Ilumina Novaseq/DNBSEQ主流高通量测序平台进行测序。2.单样本测序数据量(rawdata)为16GRawdata+10M reads，单样本交付数据量不少于承诺数据量的90%,要求原始数据Q30>85%。3.用户直接送样品(非致病源样品)。中标方需完成样品提取、测序工作、数据返分析工作。4.分析要求：1）基本质控：对原始数据进行去除接头和低质量 reads的处理；2）标准信息分析：2.1）LncRNA分析：(1)测序质量值分布统计；(2)测序碱基质量控制；(3)测序数据产出统计；(4)与参考基因组比对分析；(5)RNA-Seq整体质量评估：Insert长度检验；测序随机性分析；测序饱和度分析；(6)转录本拼接；(7)已知LncRNA比对分析与统计；(8)候选LncRNA基本筛选；(9)候选LncRNA编码潜能筛选(CPC分析，CNCI分析，pfam蛋白结构域分析，CPAT分析)；(10)新预测LncRNA统计；(11)LncRNA位点分布与长度分析；(12)LncRNA表达定量分析；(13)LncRNA差异表达分析；(14)样品间LncRNA相关性分析(含生物学重复样品) ；(15)基于物理位置的靶基因预测；(16)基于序列互补的靶基因预测；(17)差异LncRNA靶基因G0和KEGG富集分析；(18)LncRNA样品特异性表达分析(5组以上)；(19)可变剪接鉴定；(20)基因结构优化分析；(21)mRNA基因表达定量；(22)重复相关性检测(有生物学重复)；(23)差异表达基因筛选(两个或以上样品)；(24)差异表达基因聚类分析(两个或以上样品)；(25)差异表达基因的功能注释(两个或以上样 品)；(26)差异表达基因的GO和KEGG富集分析(两个 或以上样品)；(27)差异表达基因蛋白互作网络；(28)LncRNA和mRNA结构特征比较分析(转录本长度，Exon个数，ORF长度)；(29)基因共表达网络分析及基于共表达网络的靶基因预测(5组以上样本)。2.2）MiRNA分析：(1)测序质量值分布统计；(2)测序碱基质量控制；(3)测序数据产出统计；(4)样品间公共及特有序列分析(两个或两个样品以上)；(5)与参考序列进行比对，正链、负链比对 数目统计；(6)与相关生物数据库(miRBASE,RepBASE,Rfam,SILVA,GtRNAdb等)及参考基因组(或转录组)比对，分类注释Small RNA；(7)已知miRNA鉴定；(8)miRNA长度分布分析；(9)smallRNA基因组分布分析(针对有ref 物种)及位置信息；(10)miRNA碱基偏好性分析；(11)miRNA碱基编辑分析；(12)miRNA家族分析；(13)miRNA定量分析；(14)样本间相关性比较；(15)miRNA差异表达分析：差异表达筛选；差异表 达miRNA统计；(16)差异表达miRNA聚类分析；(17)miRNA靶基因预测；(18)差异表达miRNA靶基因注释(NR、Swiss-prot、 Pfam、EggNOG、GO、KEGG)；差异miRNA靶基因GO、KEGG富集分析。2.3）联合分析：(1)全局展示所有RNA的数目、表达量以及基于染色体的相对表达量；(2)差异RNA的数目、表达量的全局展示；(3)共表达分析(样品数目不少于5个)；(4)ceRNA网络分析；(5)关键基因通路整合分析；(6)差异RNA靶向关系联合分析(差异LncRNA相关靶向RNA分析、差异circRNA的Hostgene及相关靶向RNA分析、差异miRNA相关靶向RNA分析、差异gene相关靶向RNA分析、基于ceRNA 网络的差异LncRNA-miRNA-mRNA关系对分析、基 于ceRNA网络的差circRNA-miRNA-mRNA关系对分析)。5.数据反馈时间：原始数据数据40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、分析。
	5
	个
	1800
	9000
	

	9
	原核转录组测序
	1.  通过去核糖体RNA方法进行文库构建后，使用Illumina Novaseg /DNBSEQ主流高通量测序平台进行测序。2.单样本测序数据量(rawdata)为3 GRawdata 单样本交付数据量不少于承诺数据量的90%,要求原始数Q30>85%。3.用户直接送样品(非致病源样品)。中标方需完成样品提取、测序工作、数据返分析工作。 4.分析要求：1）基本质控：对原始数据进行去除接头和低质量 reads的处理。2）标准信息分析：2.1)数据产出以及数据质控；2.2)与参考基因组比对；2.3)转录组质量评估(比对率/饱和度/覆盖度分析)；2.4)序列分析：（1） GO功能注释；（2） KEGG功能注释；（3）COG功能注释；（4） SNP/INDEL分析；2.5)表达量分析：(1)样本相关性分析；(2)基因表达差异分析；(3)差异基因富集分析(GO/KEGG)；(4)差异基因表达模式聚类；(5)差异基因韦恩图。5.数据反馈时间：原始数据数据30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、分析。
	10
	个
	800
	8000
	

	10
	透射电镜：TEM检测
	规格：电子枪-W, LaB6。加速电压-20 - 120 kV (100 V步进可调)。分辨率(晶格)-0.20 nm（Off-axis, 100 kV）。最大放大倍率-x600,000。最大倾斜角度-±70°
	5
	样本
	800
	4000
	

	11
	扫描电镜：SEM检测
	规格：分辨率在 20nm - 4nm 之间；放大倍数 (Magnification)：20倍 至 200,000倍；加速电压： 200V - 30kV (或 0.2kV - 30kV)；主要信号：二次电子 (SE，反映形貌)、背散射电子 (BSE，反映原子序数/成分)、特征X射线 (用于能谱分析 EDS/WDS)。
	5
	样本
	700
	3500
	


    （备注：此表由采购申请部门填写，必须作为经费请示附件。）

2022-03-10启用

