技术参数

人全基因组测序参数：
1. 人全基因组测序（WGS，whole genome sequencing）；
2. 样本数：24个；
3. 测序深度为5例30X（90G clean data）；19例 70X（210G clean data）
4. 测序平台/策略：采用illumina Hiseq 测序平台PE150测序策略，双末端测序150bp；
5. DNA样品需进行质量检测，条带清晰，无RNA污染；且所有样品均分别建库，进行全基因组重测序；
6. 测序质量要求： Q30≥85%；
7. 每个文库数据产出不低于目标数据量的98%；
8. 插入片段大小的分布符合正态分布，插入片段长度峰值与样品DNA打断后得到测序片段大小一致；
9. 数据产出，碱基类型分布均匀，且GC无分离；
10. 送样后样品录入至项目高级分析结果出具，时间不超过50天（个性化分析条目需双方沟通，周期另算）；
11. 向采购人提供全部测序及测序数据的处理工作并提供项目结题报告；
12. 提供项目所有clean data或raw data。clean data即raw data经过去接头污染、去低质量序列后的数据；
13. 对文库测序数据进行基本数据分析，包括：
1）数据质控：去除接头污染和低质量数据；
2）与参考序列进行比对、统计测序深度及覆盖度；
3）聚类分析样本间一致性；
4）Somatic SNV/InDel/CNV/SV检测、注释及统计；
5）易感基因筛查；
6）高频突变基因统计及通路富集分析；
7）NMF突变特征／突变频谱分析；
8）已知驱动基因筛选；
9）基因组变异Circos图展示。
14. 对文库测序数据进行高级数据分析，包括：
1）MRT高频突变基因相关性分析；
2）OncodriveCLUST驱动基因预测；
3）突变位点分布情况分析；
4）高频CNV分析；
5）融合基因检测及Circos图展示；
6）肿瘤纯度/倍性分析；
7）杂合性缺失（LOH）分析；
8）瘤内异质性及克隆结构分析；
9）高频突变基因靶向用药预测；
10）耐药突变筛选；
11）非编码区高频突变分析。
15. 为整个项目提供合作个性化分析，暂定一条：基因组结构变异水平克隆进化分析。除此外的个性化分析会双方通过对前期结果的沟通来确定，并根据人时机时评估周期和费用。
16. 在成果交付12个月内，为招标方提供免费项目咨询服务，服务方式和标准由招标方决定。
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