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1常规测序及分析项目
1.1 转录组测序（有参、无参、lncRNA、原核）
1.2 蛋白质组测序（DDA定性/定量、DIA定量、翻译后修饰）
1.3 代谢组检测（非靶向、靶向、广靶代谢组）
1.4 微生物组测序（扩增子16S、16S全长、18S、ITS）
1.5 宏基因组测序
1.6 基因组重测序
1.7 原核/真核基因组注释
1.8 ChIP-seq / DAP-seq
1.9 小RNA测序
1.10 单细胞转录组 / ATAC测序
1.11 空间转录组
1.12 TCR / BCR测序
1.13 外泌体测序（全转录组 / miRNA / lncRNA / circRNA）
2个性化分析项目
2.1 转录组多维度解析
2.1.1 lncRNA分析
2.1.2 可变剪接（AS）
2.1.3 选择性多聚腺苷酸化分析（APA）
2.1.4 RNA编辑（RNA editing）
2.1.5 CircRNA分析
2.1.6 基因融合（Gene fusion）
2.1.7 肿瘤新抗原预测
2.1.8 新翻译小肽预测
2.1.9 CNV推断
2.1.10 肿瘤突变负荷（TMB）分析
2.1.11 微卫星不稳定性（MSI）分析
2.1.12 免疫浸润分析（CIBERSORT/xCell/ESTIMATE）
2.1.13 m6A RNA修饰分析
2.1.14 WTW分析（加权基因共表达网络分析）
2.1.15 时序表达模式聚类
2.1.16 组织特异性表达分析
2.1.17 等位基因特异性表达
2.1.18 eQTL（表达数量性状位点）分析
2.1.19 外泌体circRNA分析
2.2 单细胞测序深度分析
2.2.1 拟时分析（Trajectory inference）
2.2.2 RNA速率分析（RNA velocity）
2.2.3 细胞通讯分析（CellChat / CellPhoneDB）
2.2.4 转录因子调控网络分析（SCENIC）
2.2.5 细胞周期分析
2.2.6 单细胞选择性多聚腺苷酸化（scAPA）
2.2.7 拷贝数变异（inferCNV）推断
2.2.8 细胞类型特异性标记基因筛选
2.2.9 细胞比例差异分析
2.2.10 跨样本整合分析（Harmony / Seurat整合）
2.2.11 多组学单细胞整合（scRNA-seq + scATAC-seq）
2.3 公共数据库数据挖掘
2.3.1 SRA数据库数据下载与重分析
2.3.2 GEO数据库芯片/测序数据挖掘
2.3.3 TCGA数据库多癌种多组学数据挖掘
2.3.4 GTEx正常组织表达数据挖掘
2.3.5 ENCODE表观数据整合
2.3.6单细胞公共数据（GEO scRNA-seq）挖掘
2.4 药物虚拟筛选
2.4.1批量分子对接
2.4.2分子动力学分析                                                                                                 
3 论文服务
3.1专门数据库构建
3.1.1 物种专有数据库构建
3.1.2 专病数据库构建
3.1.3 物种/疾病知识图谱构建
3.1.4 物种基因功能综合解析平台
3.1.5 疾病相关基因及药物靶点数据库
3.1.6 单细胞/空间转录组数据可视化与查询平台
3.1.7 多组学数据整合检索与在线分析系统
3.1.8 突变-表型关联数据库
3.1.9 物种非编码RNA综合数据库（miRNA/lncRNA/circRNA）
3.1.10 比较基因组学数据库（多物种同源基因/直系同源关系）
3.1.11 免疫组库数据库（TCR/BCR多样性及克隆型）
3.1.12 肿瘤标志物综合信息库
3.1.13 微生物组资源数据库（分离株/功能基因/代谢通路）
3.1.14 表观修饰数据库（甲基化/组蛋白修饰位点）
3.1.15 代谢物-疾病关联数据库
3.2疾病/性状特征特异基因及机制挖掘
3.2.1 针对特征/疾病多组学数据筛选特征基因（转录组+蛋白组+代谢组联合）
3.2.2 基于特征基因的模型构建（诊断/预后/分型模型）
3.2.3 基于单细胞数据的机制解析
3.2.4 药物预测（CMap / LINCS）
3.2.5 其他外部数据验证（独立队列验证 / 实验数据验证）
3.2.6 疾病亚型分子分型与临床特征关联分析
3.2.7 肿瘤免疫微环境特征解析（免疫细胞浸润/免疫检查点/免疫评分）
3.2.8 肿瘤突变谱绘制及驱动基因筛选
3.2.9 疾病进展相关的时序动态表达模式分析
3.2.10 多组学网络构建（基因-蛋白-代谢物-表型多层网络）
3.2.11 孟德尔随机化分析（基因型-表型因果推断）
3.2.12 疾病相关非编码RNA调控网络（ceRNA网络/ miRNA-mRNA调控轴）
3.2.13 表观遗传-转录组联合调控机制分析（甲基化/组蛋白修饰影响表达）
3.2.14 RNA修饰（m6A/m5C/m1A）调控模式分析
3.2.15 药物重定位（老药新用）系统筛选
3.2.16 分子对接与虚拟筛选（靶点-药物结合预测）
3.2.17 多基因风险评分（PRS）构建及风险分层
3.2.18 临床多组学预后标志物组合筛选
3.3单细胞数据整合分析及机制挖掘
3.3.1 针对特征/疾病多细胞数据筛选特征基因（不同细胞类型各自的特征基因）
3.3.2 多细胞特征基因表型解析
3.3.3 基于单细胞数据的机制解析（细胞通讯/分化轨迹/调控网络）
3.3.4 药物预测（单细胞层面的药物响应细胞亚型预测）
3.3.5 其他外部数据验证（独立单细胞数据验证 / 实验验证）
3.3.6 跨样本/跨数据集大规模单细胞数据整合去批次（批次效应校正）
3.3.7 疾病相关细胞亚型精细再分型与功能鉴定
3.3.8 细胞类型比例漂移与疾病严重程度关联分析
3.3.9 细胞状态转换关键转录因子及调控网络识别（SCENIC）
3.3.10 配体-受体介导的细胞间信号流重构（CellChat / CellPhoneDB）
3.3.11 细胞发育拟时序轨迹与分支点关键基因鉴定
3.3.12 RNA代谢动态分析（RNA速率 + 代谢标记）
3.3.13 单细胞水平CNV异质性及肿瘤进化轨迹推断（inferCNV）
3.3.14 单细胞与空间转录组联合定位分析（细胞类型空间映射）
3.3.15 单细胞多组学整合分析（scRNA-seq + scATAC-seq联合）
3.3.16 细胞应激/分化/凋亡等特定生物学过程的单细胞通路富集
3.3.17 配受体重建 + 空间邻近性联合推断功能细胞单元（Cell Socity/细胞社会）
3.3.18 基于单细胞表达谱的药物敏感性亚群预测
3.3.19 关键细胞亚群的代谢通路偏好性分析
3.3.20 稀有细胞亚群（<1%）的鉴定与功能挖掘
4 分析课程培训
上述所有分析内容均有精品课程在售。课程由资深生物信息专家主讲，结合真实科研案例，从数据预处理到高级可视化全流程拆解，确保学员不仅能掌握工具使用，更能理解背后的生物学逻辑。无论是零基础入门还是进阶提升，都能找到适配的学习路径，高效赋能科研项目，加速高质量论文产出。
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   绎禾 YiHelix Bio — primary horizontal logo
   Teal branching plant and Y symbol with a lime top bud, beside the Chinese name 绎禾, the English brand YiHelix Bio, and the slogan Decoding Life with AI. All lettering is outlined vector artwork, not live text.
   Original vector redraw. Colors: teal #0A564A; lime #B0C85D. Chinese outlines: Noto Sans CJK SC Bold, SIL Open Font License 1.1. Latin outlines: Open Sans Semibold and Regular, Apache License 2.0. All visible artwork consists of editable vector paths. Transparent background.
   
     
     
     
     
     
  
   
     
     
  
   
     
     
     
     
     
     
     
     
     
     
  
   
     
     
     
     
     
     
     
     
     
     
     
     
     
     
     
     
     
     
  



