项目摘要（详见招标文件）

声明：

    以下所述内容仅是本项目要求的摘要节选，其作用仅限于提供给那些有兴趣的供应商参考并决定是否参与投标，此内容不应被理解为招标文件中对项目的全部要求。
技术要求

★1.微生物DNA提取、采用illumina测序平台，测序策略PE150，数据质量平均Q30>85%，每个样本提供不低于10Gb的测序数据。
★2.质控序列的拼接和基因预测，过滤掉长度小于 500 bp 以下的 contig 序列后，每个样本N50>1000 bp


3.非冗余基因集的构建，要求相似性阈值： 90%，覆盖度阈值： 90%

4.基因丰度的统计及差异基因的筛选，要求将 Fold Change≥4 且 FDR<0.001 作为筛选标准
▲5.基因多样性分析，要求根据 gene 在各样本下的丰度值， 计算其 pearson 相关系数， 根据该相关系数对基因进行聚类（相关系数>0.9），得到MGS 分析结果
▲6. KEGG功能注释及丰度统计，要求包含KOs、Enzymes、Modules和Pathways
▲7.eggNOG功能注释及丰度统计，要求top50采用热图展示

▲8.物种注释及丰度统计、kraken 注释分析，取 identity≥95、coverage≥70、 evalue <1e-10， blastn 排首位者作为当前基因的 species 注释结果

▲9.物种多样性分析，要求绘制各水平下平均丰度排名前 10 的物种箱线图

10.LEfSe差异物种及功能的筛选，取LDA>2


11.Wilcoxon秩和检验筛选差异物种、KOs、Enzymes、Modules、Pathways和COGs，要求差异物种用火山图进行展示

12.差异KOs的KEGG pathway富集分析，要求不同层级相对功能丰度柱形图（top10）


13.差异COGs的GO功能富集分析，要求采用超几何分布检验


14.基于物种、 KOs、Enzymes、Modules、Pathways和COGs 的heatmap图展
15.基于物种和基因的CA分析、PCA分析、PcoA分析、nMDS分析、venn图展

16.组间差异分析，要求采用wilcoxon 检验，绘制差异最显著的 10 个 OTU 箱线图

17.宏基因组与代谢组学关联分析，需包含RDA和CCA分析，取平均丰度前 50 的 OTU， 与代谢组学差异代谢物做spearman 相关性系数， 并绘制其热图。






