
第一章  生物信息学数据分析计算平台项目技术要求

	
	包1：江西省妇幼保健院生物信息学数据分析计算平台一套采购项目
	
	

	
	设备名称
	参数要求
	数量
	单位
	备注
	单价（元）
	总价（元）

	服务器
	高性能计算服务器（机架式） 
	1.一线品牌服务器 

2.标准2U机架式服务器，配置安装导轨
3.支持两颗AMD EPYC 7002/7003系列处理器最高支持双颗280W TDP；

4.最大支持32根内存插槽 2TB DDR4 ECC Registered (本次招标配置为2TB内存）

5.支持12个3.5寸/2.5寸热插拔SAS/SATA/SSD硬盘位（1.92TB硬盘2块）

6.可选外插SAS或RAID卡，支持多种RAID模式；

7.★扩展性：默认6个PCIe槽：3xPCIe 4.0 x16全高、1xPCIe 4.0 x8全高、1xPCIe 4.0 x16半高、1xPCIe 4.0 x8 SAS/RAID卡专用；

8.网卡控制器：PCI-E 双口10G光纤网卡 半高; SFP+ 万兆多模光纤模块（Intel/Mellanox通用）（2个网卡4个模块）；

9.电源：双路1600W钛金96%转换效率冗余电源; 

10.管理功能：支持IPMI2.0，对外提供1个100/1000 Mbps RJ45管理网口，集成iKVM，支持远程管理

11.支持显示集成VGA接口，5个USB接口

12.远程管理功能：标配远程管理功能，可实现与操作系统无关的远程对服务器的完全控制；

13.★ROCKS CLUSTER是一个集群管理系统，支持ROCKS系统并能独立完成roll部署
系统支持：通过散点图、雷达图，实时统计BIO生物计算平台任务情况，CPU，内存，IO、任务属性等情况，可通过可视化方法调优生物信息分析流程、BIO监控软件: 提供Job级别流程监控IO响应监控。

14. ★ROCKS系统支持数据上传下载，实时交付统一应用汇聚平台，提供可弹性扩展的服务支撑，实现应用的简易开发、快速安全部署，系统集成高性能计算平台支持软件；

15. 保修：4小时内现场服务，原厂商3年有限保修及上门服务，原厂3年7*24小时电话支持服务、服务内容 （HPC集群维护调试）
16. 认证：CCC、ISO 14001环境管理体系认证、ISO 9001质量管理体系认证
17.配置要求（单套设备配置）：
CPU ：2 个 AMD EPYC 7H12 64C 2.60GHz 256MB 280W

内存：32 个 64GB DDR4-2933 ECC REG RDIMM

存储：2 个 2.5" 1.92T 3D-NAND SSD 6Gb SATA

网络：≥2个千兆以太网接口
      ≥2个万兆光口网口并配置多模模块（4个光口4个模块）

电源：1+1 冗电
	2
	套
	
	30万
	60万

	
	计算高速网络交换机（数量：1台）
	1.交换机延时万兆低于280ns，40G延时低于220ns
2.实现1U空间可放置2台交换机
3.端口支持一分四线缆，1U空间实现最大支持到96个10G端口密度                                                                                                                                               4.交换机支持无损网络，支持任何字节包（如64K）不丢包                                                                                                                     

5.线缆误码率达到1E-15
6.配置要求（单套设备配置）：12口40G开放以太网交换机，速率支持向下兼容，可实现40G端口一分四为4个10G端口，1U半宽，48端口10GbE，（此设备为交换机硬件）
	1
	台
	
	4万
	4万

	
	分布式存储（数量：1套）
	1.产品形态 软件定义存储，提供纯软件与软硬件一体机两种产品形态；
2.存储架构 全对称分布式存储系统，并行文件系统；
3.硬件配置所有存储节点采用相同的硬件配置（CPU、内存、硬盘、网卡等），不接受部分节点高配，部分节点低配的方式；

4.★集群规模 集群最小2节点起步，支持在线动态扩展，最大不小于1024个节点,此次集群配置2节点。每节点裸容量350TB，可用容量700TB；

5.数据分布 支持以条带、副本、哈希分布的方式创建数据卷，并支持采用以上方式组合创建卷；

6.在线扩展 节点实时在线扩容，添加节点后，性能与容量近线性增长，存储服务不中断；

7.容量均衡 增加磁盘或节点后，支持设置手动容量均衡，避免纯自动方式带来的性能降级；

8.容量管理 集群支持统一命名空间，单命名空间最大支持不小于10PB容量；

9.支持用户/组级的配额管理，支持基于空间和文件数的配额管理；

10.存储系统能跨所有节点自动均衡条带化数据，并支持基于整个文件系统，目录或单个文件的条带化；

11.存储协议支持POSIX（提供客户端）、NFS、CIFS（支持SMB3.0）、FTP、iSCSI、HDFS；

12.存储系统要求支持多副本及跨节点RAID技术，要求全局数据灵活多级别冗余设置数据保护，最大可达N+4保护级别或8倍副本镜像保护。可以根据数据重要性对存储系统中的不同目录(存储系统中的任意目录)灵活调节冗余度等功能；

13.配置要求（单套设备配置）：存储节点集群共计700TB裸容量；每个节点内存≥128GB，系统支持全局缓存，提高存储访问效率；16TB SATA硬盘 22块，10G光纤网卡含模块 2个；
	1
	台
	
	10万
	10万

	
	UPS电源
	输出功因0.8,额定电压220±20%VAC,额定频率50HZ,外接电池输入192VDC,输出电压220VAC±3%(逆变输出),输出频率46~54Hz(交流输入正常时)，50Hz±1%（交流输入异常时）,正弦波THD＜2%（线性满载）,过载能力105~125% 1分钟后转旁路,含RS232(可转485)，干节点，智能插槽（可扩充SNMP，手机短信等多种监控方式），保护功能：直流输入过压，欠压保护，过载保护，过温保护，短路保护，输出过压，低压保护，工作温度：-10℃ ~ +40℃，海拨高度：海拨高度≤1500M,满足GB3859.2-93要求
	1
	台
	需带电池，断电后供主要设备1个小时左右
	2万
	2万

	
	生信分析软件
	供方免费为需方提供以下分析软件或数据库下载地址，并协助安装部署测试

分析：外显子，人重，病原微生物基因组测序，10XGenomics单细胞转录组分析，全转录组测序，全长转录组测序，全基因组甲基化测序，外泌体测序，蛋白质组，转录组测序分析，非靶向代谢组，靶向代谢组，脂质代谢组，菌群多样性测序，宏基因组测序，宏转录组测序分析。
1. 提供可视化生物信息学数据管理和分析整体解决方案，包括：a）外显子分析、b）人类重测序分析、c）宏基因组分析、d）微生物多样性分析、e）蛋白组分析、f）转录组分析满足如下所示的具体分析功能要求：
2. ★*外显子分析：（并搭建分析流程）
定制化开发分析系统（原始数据处理：原始数据统计， SE 数据质量剪切， PE 数据质量剪切，原始数据比对；比对结果分析：SNP、InDel变异检测和统计；突变分析：SNP突变注释，InDel突变注释，SNP突变氨基酸功能注释，InDel突变氨基酸功能注释）
3. *人类重测序分析：
定制化开发分析系统（原始数据处理：原始数据统计， SE 数据质量剪切， PE 数据质量剪切，原始数据比对；比对结果分析：SNP、InDel变异检测和统计，SV变异检测和统计，CNV变异检测和统计；突变分析：SNP突变注释、InDel突变注释、SV突变注释、CNV突变注释、SNP突变氨基酸功能注释、InDel突变氨基酸功能注释）
4. *环境微生物多样性分析：
定制化开发分析系统（微生物多样性序列处理： MiSeq 和 454 原始数据质控， MiSeq PE 数据拼接，样本 OTU 聚类和丰度信息计算， OTU 代表序列分类学注释；微生物多样性标准分析：多样性指数，稀释性曲线，Shannon-Wiener 曲线， Rank-Abundance 曲线， Specaccum 物种累积曲线， OTU 分布 Venn 图， PCA 分析， PCoA 分析， NMDS 分析，群落结构 Bar 图和 Pie 图，样本聚类树与柱状图组合分析，群落 Heatmap 图；微生物多样性高级分析：OTU Table 抽平， Plsda分析， DCA、 RDA、 CCA 分析，分类学系统组成树， Adonis 多因素方差分析， Metastat 物种丰度差异分析， LEfSE 分析，系统发生进化树构建， (un)Weighted UniFrac 分析， Krona 饼图，样本距离箱式图，样本距离 heatmap 图，Cytoscape网络分析）
5. *宏基因组分析：
定制化开发分析系统（质控和数据统计：数据质量控制，去除宿主污染，数据统计；组装与基因预测：组装，基因预测；非冗余基因集与基因丰度表构建：构建非冗余基因集，基因丰度计算；物种与功能注释：物种分类注释，eggNOG功能注释，KEGG功能注释；物种与功能组成分析：Venn图，柱状图，饼图，Heatmap图，Krona多级物种组成图；样本比较分析：样本间距离分析，PCA，PCOA，多样本聚类树，Nmds，Anosim，Adonis；物种与功能差异分析：Anova方差分析，Wilcoxon秩和检验，Kruskal wallis秩和检验，Lefse差异分析；关联分析：RDA/CCA分析，相关性热图，Cytoscape网络分析）
6. ★*转录组数据分析：（并搭建分析流程）
定制化开发分析系统（原始数据处理：原始数据统计， SE 数据质量剪切， PE 数据质量剪切，原始数据比对，表达量计算；比对结果分析：新转录本预测，可变剪切分析， Indel 分析， SNP 分析，基因覆盖度分析，基因饱和度分析；数值分析：差异表达分析，差异基因维恩图，差异基因热图， PCA分析， PCOA 分析，样品 hclust 聚类树图，相关性系数分析，样本距离分析， FPKM 箱线图， FPKM 分布图，子表达模式分析（时序，发育）；GO、 KEGG 分析：差异基因 GO 注释， GO 有向无环图，GO 富集散点图， GO 富集分析， GO 富集柱状图，差异基因 KEGG注释， KEGG 富集分析， KEGG 富集散点图，Cytoscape网络分析）
7. ★*蛋白组数据分析：（并搭建分析流程）
定制化开发分析系统（数据预处理：缺失值替换，异常值过滤，峰面积归一化，内标归一化，对数转换；差异分析：U 检验分析， t 检验分析，火山图， MA 图；比较分析：PCA 分析， 3D PCA 分析， PCOA 分析，样本 hclust 聚类树状图，样本距离分析，相关性系数分析，热图，箱线图，韦恩图；功能分析；差异蛋白 GO 注释，差异蛋白 GO 富集分析，差异蛋白 GO 有向无环图，差异蛋白 KEGG 注释，差异蛋白 KEGG 富集分析，Cytoscape网络分析）
	
	
	★需要搭建个性化分析流程，包括gwas，case control等个性分析，并针对上述流程进行系统性培训。（软件部分见附件一）
	10万
	10万

	
	服务器系统接口要求
	为满足未来科室业务需要，提供免费与HIS系统连接接口(含HIS接口费)。该软件系统交付使用后无授权期限限制，无需另外授权使用，如并发用户数、用户数、工作站数、分院系统授权
	
	
	
	
	

	
	培训
	★供方免费为需方提供4次1人培训名额，参加由供方举办的公共大型培训班（培训人数30人以上）（培训内容：外显子，转录组，蛋白组，单细胞相关，培训周期：7天左右），协助客户来公司进行更进一步的专业化进修和培训服务；具体培训课程内容如下表：
	
	
	
	
	

	
	总价
	86万元

	
	
	


	主题
	课程内容

	1.二代测序前沿进展
	二代测序最新发展动态，最新技术的应用，以及二代测序数据挖掘新思路

	2.mRNA研究思路和数据挖掘
	mRNA研究思路和数据挖掘

	

	3.生物信息分析常用软件与网站（一）
	NCBI、Ensembl、UCSC数据库的应用，注释相关数据库介绍，以及差异分析简介

	4.生物信息分析常用软件与网站（二）
	体验学习Cytoscape作图 、IGV使用

	5.R语言入门介绍
	R语言数据处理，包括数据类型，数据导入导出，模式匹配，拆分合并，常用函数等，以及基础绘图介绍

	
	通过实例熟悉数据的基本处理，及基本图形绘制

	

	6.生物信息分析常用软件与网站（三）
	转录因子预测、蛋白结构域预测、启动子预测、ORF预测软件介绍

	7.生物信息分析常用软件与网站（四）
	自主研发软件（NovoMagic）在数据挖掘中的应用

	8.生物信息分析常用软件与网站（五）
	GEO & SRA 数据上传说明

	答疑解惑

	9.人重研究思路及数据挖掘
	从疾病及癌症两个方向分别进行研究思路及数据挖掘讲解

	10.人重经典数据库介绍
	人重相关数据库(dbSNP/1000 genome/ExAC/Cosmic等)介绍

	

	11.Linux学习
	linux入门及实操

	12.BWA软件介绍
	数据QC标准介绍及参考基因组比对分析(BWA软件)

	13.BWA软件实操
	通过实际数据进行参考基因组比对练习

	11:50-13:00午餐

	

	14.人重(癌症A+)分析方法
	易感基因筛查；NMF突变频谱及突变特征分析；高频基因分析及通路富集分析；NovoDriver已知驱动基因筛选

	15.动植物参考基因组查询
	动植物参考基因组的查找方法(UCSC/NCBI/JGI/TAIR/GDR等)

	16.动植物变异检测分析
	动植物变异检测(SNP/InDel/CNV/SV)基本原理及应用

	17.动植物变异检测实战演练及分析思路拓展
	通过实际数据进行变异检测分析练习及后续分析内容拓展


附件一
Whole Exome Sequencing
	Analysis
	Software

	Data quality control: filtering reads containing adapter or

with low quality
	

	Alignment with reference, statistics of sequencing depth and coverage
	BWA MEM

Samtools Picard

	Germline SNP and InDel calling, annotation and statistics
	GATK, ANNOVAR

	Somatic variant detection 

(only apply for tumor-normal paired samples)

-SNP calling, annotation and statistics

-InDel calling, annotation and statistics

-CNV calling, annotation and statistics 
	SNP: MuTect
InDel: Strelka

CNV: Control-freec

Annotation: ANNOVAR


Human Whole Genome Sequencing

	Analysis
	Software

	Data quality control: filtering reads containing adapter or with low quality
	

	Alignment to reference genome; statistics of sequencing

depth and coverage
	BWA, Samtools, Picard

	Germline variant (SNP, InDel, CNV, and SV) calling, annotation and statistics

Display of Genomic Variants with Circos
	GATK (SNP, InDel), Delly (SV), Control-freec (CNV), Annovar (annotation)

	Somatic variant detection 

(only apply for tumor-normal paired samples)
-SNP calling, annotation and statistics

-InDel calling, annotation and statistics

-CNV calling, annotation and statistics

-SV calling, annotation and statistics
	MuTect (SNP)

Strelka (InDel)

Control-freec (CNV)

Delly (SV)


Amplicon-based metagenomics sequencing (Qiime2)
	Analysis
	

	Data split and reads merging
	Flash

	Data quality control: 

data filtration and chimera removal
	Fastp, Vsearch

	Taxonomic analysis:
denoise-ASVs (DADA2/deblur, default:DADA2), Taxonomy annotation (16S/18S: Silva138, ITS: Unite v8.2), Bar plottings at different taxomonic level
	QIIME2

	Alpha Diversity Analysis: 

Alpha diversity index, Alpha rarefaction, Species accumulation boxplot, Alpha group significance, Species abundance heatmap, Venn and Flower diagram, Ternary plot
	QIIME2, R

	Beta Diversity:
Beta diversity metric, Beta group significance (Adonis and Anosim), PCoA, PCA, NMDS, T_test, Metastat, LEfSe
	QIIME2, R, LEfSe

	Function Prediction (only for 16S)：
PICRUSt2 (COG, EC, KO, PFAM, TIGRFAM, pathway), Heatmap, Venn and Flower diagram, PCA, T_test
	PICRUSt2, R


Metagenomic sequencing

	Analysis
	Software

	Data quality control: filtering reads containing adapter or with low quality, filtering host genome sequences
	readfq, fqcheck, soap2.21, bwa-0.7.10

	Assembly
	SOAPdenovo(gut) , MEGAHIT(soil and water)

	Gene prediction
	MetaGeneMark, CD-HIT

	Species annotation (MicroNR)
	DIAMOND, LCA algorithm

	Gene annotation（KEGG, eggNOG, CAZy,ARDB
database）
	DIAMOND

	Species/Gene/Function abundance statistics and cluster analysis, pathway analysis, heat-map
	PCA, NMDS, Krona, R

	Comparative analysis (among samples)
	Metastats, LEfSe, et al (depending on sample numbers)


Eukaryotic RNA-Seq

	Analysis（Agricultural part－with reference）
	Software

	Data Quality Control: filtering reads containing adapter or with low quality
	Fastp

	Statistics Analysis of Data Production and Quality
	　

	Mapping Reads to Reference Genome
	HISAT2

	Novel Gene Prediction
	StringTie,CuffCompare

	Alternative Splicing Analysis
	rMATs

	SNP/InDel Analysis
	GATK,SNPEff

	Gene Expression Quantification
	FeatureCounts

	Correlation analysis (For biological replicates only)
	　

	Differential Expression Analysis (two or more groups of samples)
	DESeq2(with biological replicates )/EdgeR(without biological replicates )

	GO Enrichment Analysis of Differentially Expressed Genes (DEGs) (two or more groups of samples)
	ClusterProfiler

	GSEA Enrichment Analysis of Expressed Genes (two or more groups of samples)
	GSEA

	KEGG Pathway Enrichment Analysis of Differentially Expressed Genes (DEGs) (two or more groups of samples)
	ClusterProfiler

	Protein Protein Interaction Analysis
	BLAST


Eukaryotic medical RNA-Seq

	Analysis （Medical part－human, mouse）
	Software

	Data Quality Control: filtering reads containing adapter or with low quality
	Fastp

	Statistics Analysis of Data Production and Quality
	　

	Mapping Reads to Reference Genome
	STAR

	Gene Expression Quantification 
	HTseq

	Differential Expression Analysis (two or more groups of samples)
	DESeq2(with biological replicates )/ /EdgeR(without biological replicates )/

	GO Enrichment Analysis of Differentially Expressed Genes (DEGs) (two or more groups of samples)
	ClusterProfiler

	KEGG Pathway Enrichment Analysis of Differentially Expressed Genes (DEGs) (two or more groups of samples)
	ClusterProfiler

	Reactome Pathway Enrichment Analysis of Differentially Expressed Genes (DEGs) (two or more groups of samples)
	ClusterProfiler

	DO Enrichment Analysis of Differentially Expressed Genes (DEGs) (two or more groups of samples and only for human samples)
	ClusterProfiler

	DisGeNET Enrichment Analysis of Differentially Expressed Genes (DEGs) (two or more groups of samples and only for human samples)
	ClusterProfiler

	GSEA Enrichment Analysis of Expressed Genes (two or more groups of samples)
	GSEA

	Protein Protein Interaction Analysis of Differentially Expressed Genes (DEGs) (two or more groups of samples)
	BLAST

	Oncogene Functional Annotation analysis of Differentially Expressed Genes (DEGs) (two or more groups of samples) 
	COSMIC

	Alternative Splicing (AS) Quantification and Differential Expression Analysis
	rMATS

	SNP/InDel Analysis
	GATK,SNPEff/ANNOVAR

	Fusion Gene Analysis (for tumor sample and cancer cell line)
	STAR-Fusion


(数据分析软件：fastp、BWA、Sambamba、SAMtools、GATK、CREST、Control-freec、ANNOVAR；数据库：dbSNP

cpgIslandExt、wgRna、TargetScanHuman、transfac矩阵、RepeatMasker、genomicSuperDup、ClinVar、gwasCatalog、1000 Genomes、ESP6500、GnomAD、ExAC、dbscSNV、SPIDEX、REVEL、gerp++、CADD、MCAP、Interpro、dbNSFP、HGMD、OMIM、GWAS_Pubmed_pValue、PubMed、KEGG、GO、PID、BIOCARTA、REACTOME、HPA)。
蛋白分析软件
	分析
	内容
	软件
	版本

	蛋白定量分析
	蛋白定性
	Proteome Discoverer/Spectronaut
	Proteome Discoverer2.4

	
	蛋白定量
	Proteome Discoverer/Spectronaut
	Proteome Discoverer2.4

	数据质控
	肽段长度、蛋白覆盖度等质控
	python
	Python-3.5.0

	
	样本CV、PCA分析
	R
	R-3.4.3

	
	
	python
	Python-3.5.0

	蛋白功能注释
	GO、结构域
	Interproscan
	Interproscan

	
	KEGG、GO、Subcell
	blast
	blast-2.2.26

	蛋白差异分析
	差异蛋白筛选
	R
	R-3.4.3

	
	差异蛋白火山图
	
	

	
	差异蛋白层次聚类热图
	
	

	
	差异蛋白C-means聚类折线图
	
	

	差异蛋白功能富集分析
	GO、KEGG、结构域
	R
	R-3.4.3

	差异蛋白互作分析
	差异蛋白网络互作分析
	blast
	blast-2.2.26

	
	
	R
	R-3.4.3


二、售后服务 
2.1 在质量保证期内，卖方应提供及时，高效的售后服务。 
2.2 整机免费保修≥3年,保修期过后免费维修(只收配件成本费)，终身维修，在卖方承诺的设备使用寿命期内，卖方应保证招标人对设备的零配件、易损件的供应。 
2.3 质量保证期内，维修响应时间＜12小时，12工作小时未能修复，则无偿提供备件或备机。若部件损坏，卖方应免费更换、修理，费用由卖方负责。保修期内开机率达到95%，否则每超过一天保修期相应延期长10天。 
2.4 质量保证期结束后，卖方有责任对招标人的设备提供良好的维修服务及广泛而优惠的技术支持，并在投标文件中说明指定维修代理人情况。设备发生故障后，卖方应在收到最终用户通知后 5 日内排除并付之使用。卖方只收取零配件费用，不再收取其它费用。 
2.5 在中国境内设置有相应的备件库或零配件保税库及相应维修机构，并提供详细地址与电话（投标时应出具证明文件。） 

2.6 免费提供操作和维修培训。

2.7 如属计量器具、放射类设备，则卖方提供经买方认可的且具有资质的检测机构出具的计量、放射防护检测合格报告，检测费用包含在合同总价中。
2.8 交货时提供用户操作手册，维修手册，该产品的质量检测单。

2.9 提供软件免费升级，未在招标文件单独列出选配件都视为标准配置（软件，硬件）
2.10 交货产品为制造商一年内生产的货物，验收时提供证明资料。

2.11 负责全套设备安装并交付使用，并免费额外提供一次安装服务（用于服务器搬迁后的安装调试）
三.其他要求 
3.1 货物须在最终用户指定地点交接，卖方负责从运输工具上卸到最终用户指定地点并承担相关费用。 
3.2 运输应符合安全、时效的原则。 
3.3 本合同及有关执行本合同所产生的一切争执均应通过友好协商解决。如果不能协商解决，可以依法向甲方所在地的人民法院提起诉讼。

四、交货期：合同签订后60日历天

五、质保期：安装调试完且验收合格后1年，第七章货物技术要求另有约定的从其约定。
六、交货地点：招标人指定地点  
七、付款方式：

合同生效后，向卖方支付合同金额的30%作为预付款，卖方按合同约定交付全部合同设备（材料）后，向卖方支付合同金额的30%，卖方安装调试且经买方验收合格后，向卖方支付合同金额的37%，质保期满1年后支付合同金额3%的余款。
八、交货方式：货到采购人指定位置，包括货物安装、调试及科室验收合格（交钥匙项目）。 
备注：货物类合同格式文本，省级以上政府部门或行业组织有标准或示范文本的，应按照其文本确定合同格式。没有文本的，按照《中华人民共和国合同法》，对应合同通用条款及招标项目特点自行拟定。
