附件1
玉林市中医医院蛋白质组和乳酰化修饰组学检测
服务采购项目基本需求

[bookmark: _GoBack]1、蛋白质组检测服务项目要求
1.1 技术参数
1.1.1 对动物组织样本采用高灵敏度、高分辨率的液相色谱-串联质谱联用分析技术开展蛋白质组学检测，每例检测消耗样本量原则上不超过20mg；如采用更高灵敏度平台可适当降低样本消耗量。
1.1.2 对动物组织样本进行蛋白提取、定量及质控检测，对符合实验质量要求的蛋白采用胰蛋白酶进行酶解，酶解过程需有标准质控流程。
1.1.3 技术方法要求：采用基于4D（保留时间、质荷比、离子淌度、信号强度）或更高维度的DIA（数据非依赖采集）定量蛋白质组学技术，配备纳升或微量液相色谱系统，实现高灵敏度、高深度、高重复性的蛋白质组定性与定量分析。
1.1.4 质谱数据检索可采用Spectronaut、DIA-NN、MaxDIA、Proteome Discoverer（含DIA模块）或其他业内公认的主流DIA数据分析软件；数据检索时默认控制错误发现率（FDR）在蛋白（Protein）、肽段（Peptide）、肽段谱图匹配（PSM）三个层面均设置为1%。
1.1.5 对质谱鉴定结果需提供标准生物信息学分析，分析内容至少包括：
①质量控制分析：肽段长度分布、蛋白/肽段定量分布、定量重复性分析（RSD、Pearson相关系数）、定量PCA分析、蛋白/肽段强度值分布等；
②功能注释分析：蛋白功能描述、GO功能分类、蛋白结构域注释、KEGG通路注释、COG/KOG功能分类、亚细胞结构定位、Reactome通路注释、Wikipathways通路注释、Hallmark基因集注释、转录因子注释等；
③功能分类统计：GO二级分类统计、亚细胞结构注释分类统计、COG/KOG分类统计、KEGG功能分类统计；
④功能富集分析：GO富集、KEGG通路富集、蛋白结构域富集、Reactome通路富集、Wikipathways通路富集；
⑤富集聚类分析：GO富集聚类、KEGG通路富集聚类、蛋白结构域富集聚类、Reactome通路富集聚类、Wikipathways通路富集聚类；
⑥网络分析：蛋白互作网络（PPI）构建与可视化。
1.2 质控标准
1.2.1 酶切效率质控：漏切比率＜30%，含半胱氨酸（C）肽段占比＞15%。
1.2.2 各样品总质谱强度值（Intensity）偏差＜20%，确保样品间上样量均一性。
1.2.3 质谱下机数据需满足以下质控要求：
①鉴定到的肽段长度主要分布在7-20个氨基酸范围内，符合胰酶酶解和质谱碎裂方式的一般规律；
②一级质谱质量误差分布需在10 ppm以内，保证质谱质量精度；
③每批次实验需插入HeLa标准品或其他公认标准质控样本进行质控，标准样本间定量皮尔森相关系数（Pearson）大于0.9。
1.3 数据质量：蛋白序列检索采用业内公认的Uniprot/Swiss-Prot等主流公共蛋白质数据库，数据库版本需注明。
1.4 设备要求：投标方需配备4D及以上维度的高分辨质谱平台，包括但不限于timsTOF Pro系列、Orbitrap Exploris系列、Orbitrap Eclipse系列、TripleTOF/ZenoTOF系列或同等性能及更高性能的液相色谱-串联质谱系统；质谱分辨率、扫描速度、灵敏度等关键性能指标需满足4D DIA定量蛋白质组学检测要求，保证鉴定深度和定量准确性。

2、乳酰化修饰组学检测服务项目要求
2.1 技术参数
2.1.1 对动物组织样本进行蛋白提取、定量及质控检测，每例检测起始样本量原则上不超过100mg；如采用更高灵敏度富集方法可适当降低样本消耗量。对符合实验质量要求的蛋白采用胰蛋白酶进行酶解。
2.1.2 采用商业化乳酰化修饰特异性富集树脂（如PTM Biolabs乳酰化抗体树脂或其他经验证的等效富集试剂/方法）对乳酰化修饰肽段进行特异性富集，富集流程需有严格质控，保证修饰富集特异性。
2.1.3 技术方法要求：采用高深度修饰组学技术，基于4D及以上维度DIA数据采集模式开展高灵敏度、高分辨率的液相色谱-串联质谱分析，实现乳酰化修饰位点的深度鉴定与准确定量。
2.1.4 质谱数据检索可采用Spectronaut、DIA-NN、MaxDIA、Proteome Discoverer（含DIA模块）或其他业内公认的主流DIA数据分析软件；数据检索时默认控制错误发现率（FDR）在蛋白（Protein）、肽段（Peptide）、肽段谱图匹配（PSM）、修饰位点（Site）四个层面均设置为1%。
2.1.5 对质谱鉴定结果需提供标准生物信息学分析，分析内容至少包括：
①质量控制分析：肽段长度分布、修饰位点个数分布、修饰肽段/位点定量分布、定量重复性分析（RSD、Pearson相关系数）、定量PCA分析、修饰位点强度值分布等；
②功能注释分析：蛋白功能描述、GO功能分类、蛋白结构域注释、KEGG通路注释、COG/KOG功能分类、亚细胞结构定位、Reactome通路注释、Wikipathways通路注释、Hallmark基因集注释、转录因子注释等；
③功能分类统计：GO二级分类统计、亚细胞结构注释分类统计、COG/KOG分类统计、KEGG功能分类统计；
④功能富集分析：GO富集、KEGG通路富集、蛋白结构域富集、Reactome通路富集、Wikipathways通路富集；
⑤富集聚类分析：GO富集聚类、KEGG通路富集聚类、蛋白结构域富集聚类、Reactome通路富集聚类、Wikipathways通路富集聚类；
⑥修饰位点特征分析：修饰位点序列特征Motif分析；
⑦网络分析：蛋白互作网络（PPI）构建与可视化。
2.1.6 个性化生物信息分析支持：根据项目研究需求，可提供分子分型、机器学习特征筛选、分子对接、修饰位点所在结构域靶向药物预测、蛋白靶点可药性分析、网络药理学分析、分子动力学模拟、多组学/多模态集成机器学习等拓展分析支持，具体分析方案可由双方协商确定。
2.2 质控标准
2.2.1 酶切效率质控：漏切比率＜30%，含半胱氨酸（C）肽段占比＞15%。
2.2.2 质谱下机数据需满足以下质控要求：
①鉴定到的肽段长度主要分布在7-20个氨基酸范围内，符合胰酶酶解和质谱碎裂方式的一般规律；
②一级质谱质量误差分布需在10 ppm以内，保证质谱质量精度；
③每批次实验需插入标准质控样本进行质控，标准样本间定量皮尔森相关系数（Pearson）大于0.9；
④乳酰化修饰富集特异性需达到业内公认水平。
2.3 数据质量：蛋白序列检索采用业内公认的Uniprot/Swiss-Prot等主流公共蛋白质数据库，数据库版本需注明。
2.4 设备要求：投标方需配备4D及以上维度的高分辨质谱平台，包括但不限于timsTOF Pro系列、Orbitrap Exploris系列、Orbitrap Eclipse系列、TripleTOF/ZenoTOF系列或同等性能及更高性能的液相色谱-串联质谱系统；质谱分辨率、扫描速度、灵敏度等关键性能指标需满足4D DIA乳酰化修饰组学检测要求，保证修饰位点鉴定深度和定量准确性。

3、数据安全要求
3.1 投标方需与采购方签署保密协议，对样本信息、实验原始数据、分析结果及相关科研信息严格保密，不得向任何第三方泄露。
3.2 投标方需建立完善的数据安全管理制度，配备必要的数据存储与备份措施，防止数据泄露、损坏或丢失。
3.3 项目完成并交付所有成果后，投标方需按采购方要求在约定期限内删除或返还客户原始数据及中间文件（双方另有约定的除外）。

4、售后服务与交付要求
4.1 项目对接：项目执行期间需提供专属技术人员对接，因投标方人员更换导致的项目延误、沟通障碍或额外费用由投标方全额承担。
4.2 服务周期：数据验收合格后，投标方需提供至少2年的免费售后服务，包含不少于2批次的全流程免费补充分析服务。
4.3 图表与审稿支持：根据采购方科研论文投稿杂志的要求，提供满足分辨率和格式要求的出版级图表；根据审稿人意见免费进行相关图表内容调整与补充分析。
4.4 技术响应：投标方需提供及时的技术支持，采购方提出问题后2小时内予以响应；投标方需在全国范围内具备专业销售与技术支持团队，通过上门服务、电话、邮件、在线会议等多种方式免费提供疑难问题解答、数据分析结果解读及相关技术指导。
4.5 质量保证：投标方保证实验数据的可靠性与可重复性，对数据质量及生物学解释提供专业支持；如样品质检合格但确因投标方实验操作或检测质量问题导致检测失败（未达到本需求约定的质控标准），投标方需免费为采购方进行同等数量样本的重复检测，不另行收取费用。
4.6 完整服务流程：投标方需提供全流程服务，包含上门取样、样品接收与登记、样品预处理、样品质检、质谱检测、生物信息学分析、出具正式检测报告等完整环节。
4.7 交付成果要求：
①样品质检报告：包含蛋白定量结果、蛋白电泳质控图、酶解效率评估等；
②质谱原始数据及质控报告：包含原始质谱文件、下机数据质控指标、标准品质控结果等；
③鉴定与定量结果表格：包含蛋白/修饰位点鉴定列表、定量矩阵、差异表达分析结果等；
④生物信息学分析报告：包含全套标准生物信息分析图表、结果解读说明；
⑤个性化分析结果：如有个性化分析需求，交付相应分析结果与说明文档；
⑥实验方法与参数说明：详细说明实验流程、质谱参数、数据分析软件版本及关键参数设置。
4.8 检测周期要求：投标方需在收到合格样本后，蛋白质组学项目在45个自然日内完成检测与初步分析交付，乳酰化修饰组学项目在60个自然日内完成检测与初步分析交付；如遇特殊情况需延长周期，需提前与采购方沟通并获得同意。
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