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随着基因组学技术的迅速发展，全基因组和泛基因组分析在结核分枝杆菌的研究中正带来前所未有的视角。全基因组测序（Whole Genome Sequencing, WGS）能够详细揭示病原菌的基因组变异以及进化特征，使研究人员深入理解结核分枝杆菌的基因构成和变异情况。泛基因组分析则通过揭示种群中所有基因集合，包括核心基因和可变基因，从而提供对这些基因如何影响病原体行为的洞察。这些技术进步助力流行病学调查，尤其是在追踪结核病的传播路径方面，进而为制定高效公共卫生策略以控制结核疫情的扩散提供坚实的科学基础。此外，这一基因组测序技术在识别结核杆菌耐药基因突变方面也表现出重要作用，不仅能为现有抗结核药物的使用优化提供指导，同时为新药的研发提供了重要的科学依据。总之，细菌基因组测序的广泛应用正在为提升肺结核病的诊断精度和治疗效果提供关键的技术支持，推动结核病的预防与控制进入一个全新的阶段。
本课题组拟通过全基因组及泛基因组数据分析，深入研究结核分枝杆菌的遗传多样性并识别与抗药性、毒力相关基因。项目设计包括以下几个关键步骤：
1. 基因组测序文库制备：利用结核菌的基因组制备可以进行NGS测序的短片段文库。
1. 全基因组测序：利用高通量测序技术对提取的核酸进行全基因组测序。
1. 生物信息学分析：
· 进行基因组组装、注释和比较基因组学分析。
1. 泛基因组分析：
· 构建结核分枝杆菌的泛基因组，分析基因的分布和变异情况。
· 识别核心基因集和可变基因集。
1. 抗药性与毒力基因分析：
· 识别与抗药性相关的基因。
· 分析毒力基因。
本次采购申请为250例的细菌全基因组重测序检测和200例生物信息学分析采购申请。
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1、检测产品：本项目涉及的细菌全基因组重测序及泛基因组分析。
2、样本要求：DNA浓度在10ng/μl，OD260/280在1.7~2.2之间时可正常启动实验
3、检测要求：
（1）下机数据Q30≥85%
（2）每个样本下机数据量＞0.5G
4、交付要求：
（1）下机原始数据
（2）数据质控报告
（3）生物信息结果分析报告
5、服务要求：
（1）上述交付内容应在收到样本之日起30个工作日内反馈甲方；
（2）检测服务商应在交付上述结果后，提供数据或报告后续服务支持，包括且不限于个性化重分析需求；
