


[bookmark: _Hlk160454789]技术要求
1、对细胞样本进行蛋白提取与质控检测，对符合实验要求的蛋白进行胰酶酶解。
2、利用乳酸化抗体偶联树脂对乳酸化修饰肽段进行特异性富集。
3、质控要求：
[bookmark: _Hlk160205096]3.1酶切效率：漏切比率＜20%，含 C 肽段占比＞15%；
[bookmark: _Hlk160204858]3.2富集效率 ：乳酸化＞ 20%  ；
3.3同组内各样品总 Intensity 偏差＜ 20%。
4、技术方法要求：采用高深度乳酸化修饰组学技术开展高灵敏度、高分辨率的质谱分析。
5、深度要求：乳酸化鉴定深度总位点数达到8000。
6、平台要求：采用Orbitrap Astral 质谱仪。
7、 配置Spectronaut搜索引擎，默认控制错误发现率（FDR）在肽段谱图匹配（PSM）、肽段（peptide）和蛋白（protein）三个层面均设置为1％。
8、质谱下机数据筛选质控要求：
8.1鉴定到肽段长度分布主要分布在7-20个氨基酸，符合基于胰酶酶解和HCD碎裂方式的一般规律；
8.2质谱仪的质量精准分布需一级质量误差在 10ppm以内；
8.3仪器HeLa质控的皮尔森（pearson）系数指标大于0.9。
9、对质谱鉴定结果进行标准生物信息学分析：
9.1质量控制包括肽段长度分布、肽段质量误差分布、定量分布、定量火山图、定量重复性分析（RSD、Pearson）、定量PCA分析、修饰位点分布；
9.2注释：蛋白功能描述、亚细胞结构定位、GO功能分类、KEGG通路、蛋白结构域、COG分类；
9.3功能分类：GO二级功能分类、亚细胞结构定位、COG/KOG分类；
9.4功能富集分析：GO功能分类、KEGG通路、蛋白结构域；
9.5富集聚类分析：GO功能分类、KEGG通路、蛋白结构域；
9.6修饰位点分析：修饰位点序列特征Motif；
9.7网络分析：蛋白互作网络；
9.8激酶活性预测、分子分型、机器学习、分子对接、药物靶预测、可药性分析。
10、个性化生物信息分析：分子对接（需提供分析图展示）。
[bookmark: OLE_LINK6][bookmark: OLE_LINK5]11、售后服务
11.1 数据验收合格后，提供≥1年售后服务；
11.2 提供技术培训及咨询服务,要求提供售后服务方案；
11.3 按招标人所撰写文章拟投杂志的要求提供分辨率和大小合格的图表；
11.4 根据招标人需要组织≥1次蛋白修饰组学分析培训班培训。
11.5 根据招标人需要提供个性化售后生信服务。




