
湖州师范学院生科院虾基因组de novo 测序分析项目采购文件
一、采购项目名称及服务要求：

1.项目名称：湖州师范学院生科院虾基因组de novo 测序分析项目

2.采购编号：XZ2019-457

3.采购预算：人民币贰拾玖万柒仟陆佰元整（￥297600元）（本预算为最高限价）

4.采购方式：校内询价
5.采购清单（包括服务内容、服务要求及数量等）：

	序号
	服务内容
	服务要求
	单位
	数量
	备注

	1
	构建10-12kb的三代基因组CCS文库并测序
	文库数量：6个

测序深度：30x（HIFI reads）

测序平台：PacBio Sequel Ⅱ

测序策略：单分子测序

总数据量：≥1200G(SUB reads)或者120G(HIFI reads)
	个
	6
	

	2
	构建500bp/350bp的二代基因组文库（亲本）并测序
	文库数量：8个

测序深度：200x

测序平台：Illumina Hiseq Xten/Novaseq

测序策略：PE150

总数据量：≥800G
	个
	8
	

	3
	构建500bp/350bp的HI-C文库并测序
	文库数量：4个

测序深度：100x

测序平台：Illumina Hiseq Xten/Novaseq

测序策略：PE150

总数据量：≥400G
	个
	4
	

	4
	基因组组装
	基于二代小片段文库数据进行POLISH校正、三代基因组数据及HI-C数据完成1个虾基因组的单倍体型组装（需要根据亲本基因组数据拆分出三代测序使用的虾的两套基因组序列），并且达到染色体水平，Contig N50大于1MB，基因组准确度大于99%。
	项
	1
	

	5
	基因组注释及分析
	结合转录组数据，基于组装结果完成1个虾基因组的基因结构注释，NC注释，以及同源注释；基于虾的测序基因组及已发表基因组进行比较基因组及进化分析
	项
	1
	


6.技术参数要求：

（1）测序下机数据Quality大于0.80；（2）测序下机Polymerase reads平均长度≧10kb，N50≧15kb；（3）对于基因组建库测序项目（非PCR产物）测序下机Subreads平均长度≧9kb，N50≧11kb。
二、投标文件要求

投标人的投标文件中应包含以下内容（投标文件密封，所有证件均须真实、有效，复印件均须加盖公章，缺少以下任意一项内容即作无效标处理）

1.投标报价清单(含税金、服务费、管理费等全部费用。投标报价高于采购预算者视为无效报价。报价以人民币计，并以大写为准)。

2.营业执照副本复印件。

3.投标代表身份证复印件；如非法定代表人投标，另提供法定代表人授权委托书、法定代表人身份证复印件。

4.售后服务承诺书。

5.自采购公告发布之后任意时间的“信用中国”（www.creditchina.gov.cn）、中国政府采购（www.ccgp.gov.cn）、“浙江政府采购网”（www.zjzfcg.gov.cn）供应商信用查询网页截图（提供其中两个网站的截图）。

三、投标文件递交截止时间：2019年11月4日下午14:00；

开标时间：2019年11月4日下午14:00；

开标地点：湖州市二环东路759号湖州师范学院东校区明达楼204会议室； 

联系人：徐老师  电话：0572-2322188。

四、中标办法

根据报价、售后服务承诺等确定拟中标单位（最低价中标）。

五、付款方式：

    双方商定。

六、完成时间：

2020年1月31日前。

七、附件：投标报价清单

湖州师范学院采购管理中心                                     

2019年10月28日

附件：投标报价清单

报  价  单
项目名称：湖州师范学院生科院虾基因组de novo 测序分析项目

项目编号：XZ2019-457

	序号
	分析内容
	项目要求
	单位
	数量
	单价
	合计

	1
	构建10-12kb的三代基因组CCS文库
	测序深度：30x（HIFI reads）

测序平台：PacBio Sequel Ⅱ

测序策略：单分子测序
	个
	6
	
	

	
	测序
	总数据量：≥1200G(SUB reads)或者120G(HIFI reads)
	G
	1200
120
	
	

	2
	构建500bp / 350bp的二代基因组文库（亲本）
	测序深度：200x

测序平台：Illumina Hiseq Xten/Novaseq

测序策略：PE150
	个
	8
	
	

	
	测序
	总数据量：≥800G
	G
	800
	
	

	3
	构建500bp/350bp的HI-C文库
	测序深度：100x

测序平台：Illumina Hiseq Xten/Novaseq

测序策略：PE150
	个
	4
	
	

	
	测序
	总数据量：≥400G
	G
	400
	
	

	4
	基因组组装
	基于二代小片段文库数据进行POLISH校正、三代基因组数据及HI-C数据完成1个虾基因组的单倍体型组装（需要根据亲本基因组数据拆分出三代测序使用的虾的两套基因组序列），并且达到染色体水平，Contig N50大于1MB，基因组准确度大于99%。
	项
	1
	
	

	5
	基因组注释及分析
	结合转录组数据，基于组装结果完成1个虾基因组的基因结构注释，NC注释，以及同源注释；基于虾的测序基因组及已发表基因组进行比较基因组及进化分析。
	项
	1
	
	

	总价：（大写）人民币                      元；（小写）￥               元。


注：序号1“测序”请选择“1200G(SUB reads)”或者“120G(HIFI reads)”报价。

投标单位：                  （盖章）

投标代表：                  （签字）

投标时间：                          

1

