[bookmark: _Toc495317669]    初步采购内容及需求
一、检测项目：Astral-DIA蛋白质组学测序、Olink蛋白质组学测序
二、技术要求：
1.Astral-DIA蛋白质组学测序：提取样本中的总蛋白，利用 BCA法测定蛋白浓度，并对其进行质控，质控合格之后，直接进行LC-MSMS 分析，利用高分辨率质谱仪获取蛋白质谱数据，并通过专用软件及生物信息学方法对差异表达蛋白进行定量分析和功能注释。
2.Olink蛋白质组学测序：基于olink技术对人类样本中5416个蛋白生物标志物进行多重检测，最后对下机数据进行分析，并按照参数要求交付结果。
三、具体参数要求：
	项目名称
	具体技术（参数）要求
	采购量（年）

	Astral-DIA
蛋白质组学测序
	详细技术要求
实验技术参数明细：
[bookmark: _GoBack]（1）蛋白还原烷基化、酶解、除盐等全流程前处理，并提供相应的提取质控报告（BCA定量和SDS-PAGE）。
（2）必须采用含非对称轨道无损质量分析器的纳升级液相-高分辨质谱进行LC-HR-DIA分析。
（3）有效液相梯度不应小于16分钟。
（4）需在实验样本间穿插blank和QC质控样本，保证无交叉污染以及定量稳定性。
（5）如采用建库方式DIA，需对将质控样本液相馏分后进行DDA建库（建库原则上不少于6个馏分）。如采用非建库方式DIA（directDIA），数据分析需蛋白序列库比对，完成多肽-蛋白序列组装。
（6）需完成样本间相对定量分析，提供差异蛋白分析（|FC|≥1.5且p.adj<0.05）、功能富集（GO/KEGG）及互作网络。
（7）理论上可供定量蛋白数量：体液类样本>1500 ID, 细胞与组织类样本>4500 ID, 细菌样本>2000 ID。

数据交付技术指标：
（1）提供下机后的原始质谱数据。
（2）提供关于实验条件，仪器类型，实验过程及数据处理过程在内的完整实验报告。
（3）提供LC-IMS-MS总离子流图。
（4）提供含所有样本的所有蛋白定性定量表格。
（5）提供非监督式降维分析（PCA等），监督式降维分析（PLS-DA等），热图和聚类分析（K-mean等）常见组学分析，提供差异蛋白列表与筛选标准，提供信号或代谢通路分析结果，提供GO分析结果。
	预计60例样本，以实际为准。

	Olink蛋白质组学测序
	详细技术要求
交付标准：
（1）下机数据中匹配到每个样本的平均count数≥500；
（2）每个样本的incubation control和amplification control与板中值的偏差＜0.3 NPX；
（3）Negative control的板中值和一个设定值的偏差≤5个标准偏差；

数据分析要求包括：
（1）Olink原始数据NPX表格
（2）Olink桥接样本分析
（3）样本质控-QC样本分布分析
（4）样本质控-QC-IQR分析
（5）热图聚类 all_heatmap分析
（6）PCA聚类分析 all_pca
（7）TSNE聚类分析 all_tsne
（8）蛋白功能注释和表达谱总表  anno_profile
（9）相关性分析  cor_heatmap
（10）两组间差异分析 Venn
（11）两组间差异分析 COND1_diff_regulation
（12）两组间差异分析 diff_expression
（13）两组间差异分析 AUC分析  auc_value
（14）两组间差异分析 heatmap
（15）两组间差异分析 mean_heatmap
（16）两组间差异分析  volcano
（17）两组间差异分析 ROC_top5
（18）两组间差异分析 ROC_logistic
（19）两组间差异分析 Top_boxplot
（20）两组间差异分析 All_Significant_Pro boxplot
（21）两组间差异分析 随机森林 randomforest_MeanDecreaseGini
（22）两组间差异分析 随机森林 andomforest_MeanDecreaseAccuracy
（23）两组间差异分析 蛋白互作PPI分析
（24）差异蛋白DO富集分析
（25）差异蛋白GO富集分析
（26）差异蛋白KEGG富集分析
（27）差异蛋白InterPro富集分析
（28）差异蛋白REACTOME富集分析
（29）差异蛋白相关性分析 cor_protein_heatmap
（30）差异蛋白相关性分析 p_heatmap
（31）差异蛋白相关性分析 max_pro_point
（32）差异蛋白相关性分析 min_pro_point
（33）多组比较 趋势分析  Trend_analysis

	预计60例样本，以实际为准。





