成都市第五人民医院科研项目检测分析服务项目技术参数

[bookmark: OLE_LINK1]一、包件1技术及需求
（一）批量多样本联合采样
1.取样环境：检测实验室环境需要为CNAS-CL01：2018《检测和校准实验室能力认可准则》、GBT 27025-2019《检测和校准实验室能力的通用要求》、CNAS-CL01-G001：2018 CNAS-CL01《检测和校准实验室能力认可准则》应用要求、CNAS-CL01-A013：2018《检测和校准实验室能力认可准则在动物检疫领域的应用说明》运行，设施和环境条件要求的来源于检测方法、设备、样品、健康环保、生物安全、法律法规的要求。本次采样项目所涉及环境安全，安全标识清晰、消毒清洗灭菌彻底，采样设施设备及采样耗材准备齐全，采样流程溯源跟踪记录，按照项目影响程度采取不同的监控措施。采样过程做好环境监控记录，并在检测原始记录上反映。
2.样本取样和检测清单：
	大鼠采样数量清单

	序号
	样本类型
	数量

	1
	腹主动脉抗凝血
	35

	2
	腹主动脉血清
	35

	3
	肝大叶冻存样本
	35

	4
	肝大叶固定样本
	35

	5
	肾周脂肪冻存样本
	35

	6
	肾周脂肪固定样本
	35

	7
	腹部皮下脂肪冻存样本
	35

	8
	腹部皮下脂肪固定样本
	35

	9
	肩胛脂肪冻存样本
	35

	10
	肩胛脂肪固定样本
	35

	11
	脾脏冻存样本
	35

	12
	脾脏固定样本
	35

	13
	肠系膜淋巴结冻存样本
	35

	14
	肠系膜淋巴结固定样本
	35

	15
	近端空肠冻存样本
	35

	16
	远端空肠冻存样本
	35

	17
	近端回肠冻存样本
	35

	18
	远端回肠冻存样本
	35

	19
	下丘脑冻存样本
	35

	20
	下丘脑冻存样本
	35

	21
	垂体固定样本
	35

	22
	垂体冻存样本
	35

	23
	卵巢固定样本
	35

	24
	卵巢冻存样本
	35

	25
	睾丸固定样本
	35

	26
	睾丸冻存样本
	35

	27
	甲状腺固定样本
	35

	28
	甲状腺冻存样本
	35

	28
	腰椎固定样本
	35

	30
	左侧胫骨做组学无酶管样本
	35

	31
	右侧骨固定做HE样本
	35

	32
	右侧胫骨做PCR+WB冻存样本
	35

	33
	骨髓样本制备
	35

	取样要求

	采集脏器
	采样流程
	其他耗材提供

	称重、粪便采集
	称重，记录体重 采集粪便
	提供取材、分装的所有小耗材

	麻醉解剖采血组
	麻醉：10%水合氯醛0.4ml/100g。
腹主动脉采血；抗凝血0.5ml+普通管4ml-抗凝血液采集后轻轻晃动，使抗凝剂和血液充分混合，防止凝血。普通管不能晃动，放在冰盒静止1-2小时离心。
	

	脏器采集组
	取肝大叶：固定样本、基因样本。
取脂肪：分别肾周脂肪、腹部皮下脂肪、肩胛脂肪；固定样本、基因样本。脾脏：固定样本、基因样本。肠系膜淋巴结：固定样本、基因样本。近端空肠回肠、远端空肠回肠：固定样本、基因样本。
	

	下丘脑、垂体、卵巢、睾丸、甲状腺采集组
	下丘脑、垂体、卵巢、睾丸、甲状腺
	

	骨骼采集组
	腰椎：固定样本
胫骨-股骨：基因样本+固定样本
	

	骨髓采集
	骨髓采集、分层采集
	



	检测清单

	测试化验名称
	单位
	测试总数

	模型大鼠规模、多标本采样（40只）
	只
	35

	大鼠股骨脱钙
	个
	35

	大鼠股骨固定+切片+HE染色
	个
	35

	大鼠股骨固定+切片+ALP染色
	个
	35

	大鼠股骨固定+切片+Trap染色
	个
	35

	大鼠成脂细胞固定+HE染色
	个
	35

	大鼠成骨细胞固定+ALP染色
	个
	35

	大鼠破骨细胞固定+Trap染色
	个
	35


（二）高质量骨组织切片及特殊染色
骨组织固定、脱钙、浸蜡、包埋、切片、H&E染色、抗酒石酸酸性磷酸酶 (TRAP) 染色、ALP 免疫组化染色、光学显微镜拍片扫描、 Image-ProPlus 6.0软件分析、成骨细胞计数、破骨细胞计数、骨髓脂肪细胞计数、骨髓脂肪细胞直径统计分析。

二、包件2技术及设备要求
（一）基本要求
[bookmark: _Hlk138066163]1.血清非靶向代谢组学：超高效液相色谱串联傅里叶变换质谱；
2.骨髓蛋白组学：TimsTOFpro 2质谱仪、EASY-nLC 1200色谱系统；
（二）信息分析内容
[bookmark: _GoBack]1.血清非靶向代谢组学：提供QC样本、LC-MS/MS分析、物质鉴定及分析、数据矩阵进行主成分分析（PCA）和正交最小偏二乘判别分析分析（OPLS-DA），差异代谢物通过KEGG数据库进行的代谢通路注释，获得差异代谢物参与的通路。Python软件进行通路富集分析，Fisher精确检验获得与实验处理最相关的生物学途径。
2.骨髓蛋白组学：LC-MS/MS分析、蛋白定性和定量分析分析及生物信息学分析。生物信息学分析可以提供线下报告及云平台分析报告，支持无限次运行分析结果，可以提供多组学联合分析。

