


[bookmark: OLE_LINK9][bookmark: OLE_LINK13]浙江省肿瘤医院组织宏基因组测序服务市场调研公告

[bookmark: OLE_LINK8][bookmark: OLE_LINK3]浙江省肿瘤医院就组织宏基因组测序服务项目开展市场调研会，现将有关事项公告如下:
一、调研内容
浙江省肿瘤医院组织宏基因组测序服务项目，预算210万元。
二、调研需求与材料要求
1.需求见需求附件。
2.调研会议提供资料：报价清单（4000例样本总价）等。
三、供应商资质要求
1.投标单位须具备合法的独立法人经营资质；
2.投标单位必须提供企业的《营业执照》；
3.所有证照均需齐全，在有效时间内、且无超范围经营现象；
4.个人授权及授权代表身份证复印件。
5. 满足《中华人民共和国政府采购法》第二十二条规定；未被“信用中国”（www.creditchina.gov.cn)、中国政府采购网（www.ccgp.gov.cn）列入失信被执行人、重大税收违法案件当事人名单、政府采购严重违法失信行为记录名单。
四、调研报名截止时间及会议时间
1. 请有意向的供应商于报名截止时间前点击链接报名
https://ddm.zchospital.com/public/form/279012670a4e43759fc61d7d85a3ce67?source=Q0-2025-043
报名时间：2025年4月7日至2025年4月14日（双休日及法定节假日除外，逾期送达的报名资料不再接收）
上午：08:00-11:30，下午：13:30-17:00
联系人：席老师    联系电话：0571-88125138
2.会议时间另行通知，地点：行政楼（10号楼）303会议室，请保持电话畅通。
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组织宏基因组测序服务项目采购需求
	申请课题组
	袁莉课题组

	检测名称
	组织宏基因组测序

	检测内容
及需求描
述
	检测内容：人胃癌组织样本宏基因组测序
招标总金额：210万，预计4000例样本
检测内容：
一  常规宏基因组测序
送检样本为冷链运输的人胃癌组织样本。
对送检样本提取合格后的DNA进行宏基因组建库测序，使用DNBSEQ测序平台，PE100 测序策略，每个样本原始测序数据为100Gb。
基因组生信分析
技术需求：
一、试验方法
1、 对人胃癌组织样本进行DNA抽提、检测DNA浓度、纯度及完整性；
2、 测序文库构建;
3、 文库质检;
4、 文库进行高通量测序;
5、 对下机数据进行初步的数据质控，合格的样本数据继续进行后续分析。
二、分析需求
*1测序数据质量控制；
对原始测序数据进行质量控制获取 Clean Reads，预处理软件为 fastp，过滤标准如下：
(1) 去接头(adaptor)；
(2) 去除低质量 reads；
(3) 从 3' 端及 5' 端以不同方式去除低质量碱基；
(4) 统计原始测序量、有效测序量、Q30、GC 含量，并进行综合评价；
*2.参考基因组比对；
利用bowtie2将Clean Reads与指定的人的参考基因组进行序列比对，获取在参考基因组或基因上的位置信息，以及测序样本特有的序列特征信息，比对结果经samtools转换格式。保留未比对的reads数据用作后续微生物宏基因组分析。
*3.宏基因分析；
1) 物种组成与丰度profile计算
· 通过 Bowtie2 或 BWA 将 reads 比对到参考基因组或数据库（GTDB或mpa）。
· 使用 MetaPhlAn4和Kraken2计算物种丰度。
2) 构建并检验随机森林的胃癌模型
· 使用Wilcoxon检验比较两组样本中物种的丰度、出现频率和秩次，计算p值和q值筛选显著差异物种，生成箱线图展示物种在两组中的分布差异用于生物标志物分析。
· 使用R randomForest包对profile进行模型构建，对模型进行k-fold交叉验证，计算ROC曲线和AUC。通过特征重要性分析识别对分类或回归贡献最大的物种或基因。
3) 样本binning构建MAG集和geneset
· 使用metaspades将reads拼接为scaffolds等级
· 利用scaffolds的k-mer频率、GC含量等组成特征进行分类，使用MetaBAT2或Semibin2进行物种binning
· 使用checkm2对binning的MAGs结果进行质控，选取中高质量MAGs使用prodigal预测蛋白编码序列，并使用mmseqs2构建非冗余基因集。使用galah构建SGB代表序列，使用gtdbtk进行物种注释。
4) 癌内菌落组成跟胃癌的PCA分析
· 使用 Bray-Curtis 或 Jaccard 距离计算样本间的相似性。
· 使用 PCA（主成分分析）或 PCoA（主坐标分析）对样本进行降维可视化。使用PERMANOVA进行统计检验。
5) 癌内菌标志物与共变化网络
· 使用 R ggplot2 包绘制火山图，展示差异物种或功能的显著性（p-value）和变化倍数（log2 fold change）。
· 使用 pheatmap 或 ComplexHeatmap（R包）绘制聚类热图，展示差异物种网络关系。
6) 推断物种间的进化关系跟胃癌发生发展的关系
· 使用StrainPhlAn，pan-genome推断物种间的进化关系，并和胃癌的发生发展做关联分析。

三、项目周期
文库质检合格后，不超过15个工作日给出原始数据。

四、数据存储周期
根据需求长期储存。
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