技术参数及规格要求

说明： 本文档将作为招标文件编制的依据，请各采购人认真填写，详细核对。主要分为两部分：标的物清单和详细技术参数及规格要求。
1. 标的物清单
	序号
	货物名称
	数量
	单位
	预算金额
	币种
	简要技术要求

	1
	生信分析工作站
	1
	套
	199，000.00
	人民币
	128核心,256线程,1T内存,160T存储,提供微生物、病毒、细菌等相关数据分析软件和工作流、数据库、容器等












2. 详细技术参数及规格要求
标的物A
	序号
	参数及规格
	详细要求

	1
	软件部分需求
	1本地化部署本地化常用的生物学数据库（包括常用的模式生物基因组、核酸、氨基酸等相关生物学数据库，不低于40个）
2常用的生物信息软件工具（包括sam/bam/fasta/fastq/bed通用序列格式转换、序列比对、基因组组装、功能注释、SNP/INDEL鉴定、三代数据分析和可视化工具，不低于400个）
3生物信息数据分析流程，可以完成单一指令的生物学数据分析和解读，针对第二代、三代高通量测序数据，比如宏基因组数据分析。

	2
	硬件参数需求

	1. 处理器：2 颗 AMD 7763 2.45GHz,64C/128T
2. 内存：大于等于1T
3. 硬盘：大于等于150T 
4. 阵列卡：大于等于8g阵列卡
5. 外设：鼠标、键盘、显示器

	3
	微生物数据分析需求
	1． 软件主要功能需求
宏基因组数据挖掘: 分析常规的宏基因组数据分析( 包括单样本、多样本混合、非冗余基因集合模式 )，从物种组成到功能组装，挖掘信息的细菌、古菌基因组信息，研究其系统进化关系。
病毒组数据挖掘: 从环境样本宏基因组测序数据挖掘病毒/噬菌体的多样性，多引擎鉴定病毒来源序列，鉴定其物种分类。
转录组数据分析: 提供可以涵盖常用物种的参考基因组，基因丰度定量、差异分析、富集分析。
扩增子数据分析: 可以完成对环境样本多种扩增子产物测序结果的数据解读，包括：真核COI、细菌 16S、真菌ITS、其它真核18S 对应的参考库以及数据挖掘分析引擎。
细菌基因组数据分析：可解决大规模细菌基因组测序数据的系统进化分析，比较基因组学分析等。
基因组重测序数据分析：可解决基因组重测序的数据分析,包括序列质量控制、序列比对、变异鉴定及其注释
2．软件运行环境参数要求：
基础操作系统：64位 Rocky Linux 9操作系统。
Linux运行和开发环境: 按照操作说明配置GCC、Python、R、Perl以及Conda等环境，配置samba、Docker、Sigularity文件系统服务
适配数据库:安装>40生物信息数据库，涵盖:微生物序列参考序列数据库（GTDB），氨基酸序列功能注释通用数据库（KEGG、Uniref、SwissProt、NT、CDD、PFam、Emapper）,专业功能注释数据库（CARD、ARDB、SARG、CAZy、merops、TCDB），宏基因组序列分类数据库（kraken2-db、 kaiju），人类基因组相关的基因资源库kbase/human
适配生物信息软件: 包括常用的序列格式处理、序列比对、功能基因注释、转录组数据分析、遗传突变基因分析、基因组组装、宏基因组数据分析相关功能。
3．提供单指令完成工作流数据分析，提供数据分析报告
meta-seq、dix-seq等宏基因组、扩增子及其他高通量测序数据分析工作流
4．国内生产，无需进口论证。



