需求清单
	序号
	服务名称
	规格
	参数
	预估数量

	1
	转录组测序
	例
	一、样本类型：外周全血
二、服务内容：样本的转运、RNA提取、质控、文库构建、上机测序
三、交付形式:所有原始数据、分析结果、可视化图表及分析报告。
四、技术服务详细要求：
1.总RNA提取与质控:使用经认证的去球蛋白RNA提取试剂盒。提供每个样本的RNA质量评估报告，包括但不限于：浓度、纯度（OD260/280）、完整性（RIN值）、电泳图。要求所有样本RIN值 ≥ 7.0。
2.文库构建与测序:
建库方案: 使用poly(A)富集法进行mRNA建库。
测序平台: Illumina NovaSeq 6000或其他同等性能平台。
测序模式:PE150 (双端150bp)
数据量:每样本有效测序数据量 ≥ 50 million raw reads。
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	2
	单细胞测序
	例
	一、样本类型：外周全血
二、服务内容： 样本的转运、单细胞悬液制备、细胞活性检测、单细胞捕获与标签（barcoding）、cDNA逆转录与扩增、文库构建、上机测序。
三、交付形式：所有原始数据、分析结果、可视化图表及分析报告。
四、技术服务详细要求：
单细胞悬液制备与质控：
提供每个样本的单细胞悬液质量评估报告，包括但不限于：细胞总数、活率（台盼蓝或AO/PI染色）、结团率、细胞直径分布图。
要求所有样本细胞活率 ≥ 85%，结团率 ≤ 5%，细胞总数满足下游平台上机需求
文库构建与测序：
建库方案： 采用基于微滴或微孔的3‘端或5’端单细胞转录组建库方案（如10x Genomics Chromium Next GEM Single Cell 3' v3.1或同等性能方案）。
测序平台：10x Genomics平台 / GEXSCOPE平台 + 华大测序
测序模式： PE150（双端150 bp），其中Read 1包含细胞标签（barcode）和唯一分子标识符（UMI），Read 2包含转录本序列。
数据量要求：
每样本有效捕获细胞数 ≥ 5,000个。
测序饱和度建议在40-70%之间。
每细胞中位数基因数（Median genes per cell） ≥ 1,000（针对外周血单个核细胞）。
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	3
	LC-MS/MS代谢组学
	例
	一、样本类型：待测生物样本（如血清、血浆、组织匀浆液等，具体根据项目定）
二、服务内容：样本前处理、同位素内标加入、LC-MS/MS上机检测、峰对齐与归一化、质谱数据库搜库、定性定量分析。
三、交付形式：原始质谱数据文件、数据预处理报告、靶向代谢物定量结果表（含浓度、保留时间、信噪比等）、质控（QC）样本报告及方法学验证数据。
四、技术服务详细要求：
LC-MS/MS靶向代谢组学检测：
检测平台：使用Agilent或Thermo Q-Exactive系列（或同等性能）LC-MS/MS系统。
定量方法：采用同位素内标法定量，要求每个目标代谢物均有对应或合适的内标校正，实现靶向代谢物的精确定量分析。
数据预处理：包含峰对齐、归一化、平滑处理及缺失值填充（如KNN或最小二乘法）。
定性定量：基于标准品建立的质谱数据库进行搜库比对，提供代谢物名称、保留时间、母离子/子离子对（MRM/PRM参数）、线性范围、检出限（LOD）、定量限（LOQ）及准确度/精密度数据。
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	２
	生信分析
	组
	一、原始数据质控：
FastQC质量评估、Adapter去除、低质量 reads 过滤，提供质控总结报告
二、序列比对与定量：
使用STAR/Hisat2等软件比对至最新版本人类参考基因组（如GRCh38）。使用featureCounts或HTSeq-count进行基因计数，提供比对率、唯一比对率等统计结果
三、差异表达分析：使用R包进行ILA组 vs 对照组的差异表达基因（DEGs）分析，提供DEGs列表（包括log2FC, p-value, adj.p-value）、火山图、热图
四、功能富集分析：对显著上/下调的DEGs进行GO功能注释、KEGG通路富集分析、GSEA基因集富集分析，重点关注纤维化、免疫炎症、细胞外基质相关通路。提供富集气泡图、条形图
五、免疫细胞浸润分析：
必须使用CIBERSORTx或类似去卷积工具，量化每个样本中22种免疫细胞亚群的比例
比较组间免疫细胞比例差异，并提供箱线图、堆叠图及相关性分析结果
六、机器学习与标志物筛选：
基于差异表达基因和WGCNA核心基因，使用LASSO回归或随机森林等算法，构建最小基因集诊断模型
提供模型特征基因列表、在训练集上的ROC曲线（AUC值）、模型系数
七、数据交付物要求：
1.原始数据:交付FastQ格式的原始测序数据。
2.过程数据:基因表达矩阵（counts, TPM, FPKM格式）、差异表达分析结果表格、免疫细胞比例表格等。
3.结果报告:一份完整的中文分析报告（PDF格式），详细描述分析方法、步骤、结果及初步生物学解读，并包含所有高质量的可视化图片（PDF及可编辑格式，如.eps或.svg）。
4.代码:提供本次项目所有的分析脚本（如R/Python代码）。
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