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Projekt "Wielkopolskie Centrum Medycyny Cyfrowej" finansowany jest ze środków Agencji Badań Medycznych w ramach Konkursu Tworzenie i rozwój Regionalnych Centrów Medycyny Cyfrowej, nr ABM/2023/2. Numer umowy: 2023/ABM/02/00007-00.
Załącznik nr 3 do SWZ
[bookmark: _GoBack]Opis przedmiotu zamówienia – dostawa z wniesieniem i uruchomieniem sekwenatorów następnej generacji wraz z zestawem urządzeń dodatkowych 
do kompleksowego wyposażenia pracowni NGS wraz z przeszkoleniem personelu zgodnie z następującymi minimalnymi parametrami technicznymi:
Oferuję (podać dla każdego elementu obu sekwenatorów):
Model/typ ……………………………………………………
Producent/kraj	………………………………………………
Rok produkcji (nie wcześniej niż 2023) ………………………………………………

Tabela 1 - Minimalne parametry techniczne dla sekwenatorów typ A i B.

	Lp.
	Wymagania:
	Sposób oceny
	Parametry i warunki zaoferowane przez Wykonawcę potwierdzające wymagania Zamawiającego (należy uzupełnić wszystkie wymagane pola podając parametry oferowanego produktu lub wpisać TAK)

	A. 
	Sekwenator typ A - 1 sztuka

	1. 
	Sekwenator działający w technologii short-reads, umożliwiający wykonywanie zarówno analiz sekwencji pojedynczych genów, jak i dłuższych odcinków, aż po analizę sekwencji typu WES (whole exome sequencing)
	TAK
	

	2. 
	Zautomatyzowana, niewymagająca ingerencji użytkownika aparatu, izotermiczna amplifikacja na fazie stałej (komórka przepływowa), prowadząca do wytworzenia macierzy klastrów cząsteczek klonalnych
	TAK
	

	3. 
	Źródło wzbudzania: laser w zakresie 449 nm, 523 nm, 820nm
	TAK
	

	4. 
	Metoda działania: sekwencjonowanie przez syntezę
	TAK
	

	5. 
	Cykle amplifikacji i sekwencjonowania, również w trybie sparowanych końców w pełni zautomatyzowane
	TAK
	

	6. 
	Zmienna długość odczytu w zakresie od 1 x 50 pz do 2 x 300 pz z możliwością dostosowania jej do wybranej aplikacji. Sekwencjonowanie paired-end niewymagające fizycznej zmiany orientacji komórki przepływowej
	TAK
	

	7. 
	System wyposażony w wewnętrzne (obecne na pokładzie systemu) rozwiązanie informatyczne umożliwiające szybką i precyzyjną analizę drugorzędową otrzymywanych wyników w postaci rozwiązania sprzętowego oraz analitycznego. Strona 42 z 55 Rozwiązanie informatyczne umożliwia minimum konwersję plików BCL, mapowanie wyników, alignment, sortowanie oraz wykrywanie wariantów
	TAK
	

	8. 
	Komputer sterujący, zintegrowany, kompletny, dedykowany i zoptymalizowany do obsługi analizatora, z wbudowanym ekranem dotykowym, z zainstalowanym systemem operacyjnym i oprogramowaniem analizatora
	TAK
	

	9. 
	Zestaw odczynników startowych, umożliwiający uruchomienie systemu i wykonanie pierwszych testowych sekwencjonowań.
	TAK
	

	10. 
	Jeden dodatkowy przegląd w czasie trwania gwarancji wraz ze wszystkimi materiałami.
	TAK
	

	11. 
	Urządzenia dodatkowe umożliwiające poprawne działanie sekwenatora oraz ustawienie pełnego pipe-line’u w laboratorium genetycznym: wytrząsarka szybkoobrotowa pozwalająca na osiąganie do 1800 obrotów na minutę podczas wytrząsania płytek wielodołkowych, wraz z adapterem do probówek 1,5ml i 0,5ml
	TAK
	

	12. 
	Urządzenia dodatkowe umożliwiające poprawne działanie sekwenatora oraz ustawienie pełnego pipe-line’u w laboratorium genetycznym: fluorymetr pozwalający na oznaczanie stężenia DNA/RNA, kompatybilny z sekwenatorem; wyposażony w co najmniej dwa kanały detekcji w zakresach minimum: 510-580nm oraz 660-720nm. Czułość pomiaru: minimum 20 pg/μl dsDNA.
	TAK
	

	13. 
	Urządzenia dodatkowe umożliwiające poprawne działanie sekwenatora oraz ustawienie pełnego pipe-line’u w laboratorium genetycznym: zestaw statywów magnetycznych zawierający:
1. Separator magnetyczny wraz z adapterem do probówek typu „strip”:
a. blok zbudowany z odpornego chemicznie polioksymetylenu (POM) przeznaczony do ręcznego procesowania płytek 96 dołkowych oraz płytek PCR:
· posiada 24 silne magnesy rozmieszczone na całej powierzchni bloku,
· kompatybilny z procedurami związanymi z sekwencjonowaniem następnej generacji (przygotowanie bibliotek) – 1szt.
2. Separator magnetyczny pozwalający na jednoczesną pracę maks. 12 probówkami typu Eppendorf o obj. 1,5ml oraz z maks. 12 probówkami typu PCR o objętości 0,2ml:
a. kompatybilny z procedurami związanymi z sekwencjonowaniem następnej generacji (przygotowanie bibliotek) – 1szt.
3. Preparat mikrosfer magnetycznych przeznaczonych do selekcji fragmentów DNA, dedykowany m.in. do protokołów przygotowania bibliotek NGS.
	TAK
	

	14. 
	Urządzenia dodatkowe umożliwiające poprawne działanie sekwenatora oraz ustawienie pełnego pipe-line’u w laboratorium genetycznym: urządzenie wykorzystujące mikrofluidyczną elektroforezę do oceny stężenia oraz rozkładu wielkości fragmentów DNA/RNA w badanej próbce - system kompatybilny z sekwenatorem; Zautomatyzowana platforma do elektroforezy mikrofluidycznej, przeznaczona do kontroli jakości próbek kwasów nukleinowych. - Urządzenie pozwalające na jednoczesną analizę z zakresie min. od 1 do 16 prób DNA lub RNA. Urządzenie kompatybilne z procedurami związanymi z sekwencjonowaniem następnej generacji (przygotowanie bibliotek).
	TAK
	

	15. 
	Urządzenie dodatkowe: ultrasonifikator wraz z instalacją i zestawem startowym odczynników; urządzeniem przeznaczonym do fragmentacji kwasów nukleinowych w zastosowaniach NGS, o parametrach takich jak:
a) Częstotliwość 500 kHz (zakres ultradźwięków) poza zakresem słyszalności człowieka,
b) Precyzyjna kontrola temperatury,
c) Elastyczna objętość badanej próbki co najmniej od 15 μl do 2 ml,
d) Bezkontaktowe, zamknięte naczynie (brak zanieczyszczeń krzyżowych),
e) Niezbędne akcesoria do różnych objętości.
	TAK
	

	16. 
	NAS wolnostojący z 12 dyskami po 2Tb do obsługi sekwenatora - lokalne miejsce do przechowywania danych - 2 sztuki 
	TAK
	

	17. 
	Zasilacz awaryjny UPS
	TAK
	

	18. 
	Dokumentacja techniczna oraz instrukcja w języku polskim dostarczona wraz z urządzeniem.
	TAK
	

	19. 
	Urządzenie fabrycznie nowe, nie rekondycjonowane, nie regenerowane.
	TAK
	

	20. 
	Transport, wniesienie, instalacja, pierwsze uruchomienie oraz kalibracja i szkolenia z obsługi urządzeń uwzględnione w cenie.
	TAK
	

	21. 
	Wykonanie kwalifikacji IQ i OQ
	TAK
	

	B. 
	Sekwenator typ B - 1 sztuka

	1. 
	System do sekwencjonowania NGS (next-generation sequencing) o szerokim spektrum zastosowania, do wykorzystania w co najmniej następujących aplikacjach:
a) analiza komercyjnych i autorskich paneli genowych typu DNA-Seq i RNA-Seq,
b) typowanie HLA
c) resekwencjonowanie celowane klonów, amplikonów, enrichmentu (DNA, cDNA),
d) resekwencjonowanie małych genomów – mikroorganizmy (DNA),
e) metagenomika (sekwencjonowanie 16S rRNA),
f) celowane profilowanie ekspresji genów,
g) sekwencjonowanie małych RNA,
h) sekwencjonowanie mRNA w trybie sparowanych końców.
	TAK
	

	2. 
	Urządzenie nablatowe o masie poniżej 60 kg. 
	TAK
	

	3. 
	Zintegrowane w jednym urządzeniu moduły do amplifikacji klonalnej i odczytu sekwencji przy użyciu jednego zintegrowanego zestawu odczynników
	TAK
	

	4. 
	Sekwencjonowanie przez syntezę w technologii opartej na odwracalnych terminalnych zasadach DNA
	TAK
	

	5. 
	Minimum dwa tryby pracy, w tym minimum:
a) tryb naukowy (RUO),
b) tryb diagnostyczny (CE IVD).
	TAK
	

	6. 
	Certyfikat CE IVD
	TAK
	

	7. 
	Zautomatyzowana, niewymagająca ingerencji użytkownika aparatu, izotermiczna amplifikacja na fazie stałej (komórka przepływowa), prowadząca do wytworzenia macierzy klastrów cząsteczek klonalnych 
	TAK
	

	8. 
	Cykl amplifikacji i sekwencjonowania nie wymagający ręcznych manipulacji oraz dodatkowych urządzeń
	TAK
	

	9. 
	Brak konieczności wykonania reakcji emulsyjnego PCR – amplifikacja klonalna w urządzeniu
	TAK
	

	10. 
	Cykle amplifikacji i sekwencjonowania, również w trybie sparowanych końców w pełni zautomatyzowane
	TAK
	

	11. 
	Długość odczytu w zakresie minimum od 1 x 36bp do 2 x 150bp
[UWAGA: PARAMETR PODLEGAJĄCY OCENIE ZGODNIE Z ZAPISAMI TABELI NR 2 PONIŻEJ]
	TAK
	

	12. 
	[bookmark: _Hlk31023058]Sekwencjonowanie w trybie sparowanych końców niewymagające fizycznej zmiany orientacji komórki przepływowej
	TAK
	

	13. 
	[bookmark: _Hlk31023103]Maksymalna wydajność urządzenia w jednym cyklu pracy (liczba odczytywanych par zasad DNA) do 15 Gb w trybie sparowanych końców
	TAK
	

	14. 
	Maksymalna liczba odczytów generowana w jednym cyklu pracy urządzenia minimum:
a) 22 mln w trybie pojedynczych odczytów, 
b) 44 mln w trybie sparowanych końców.
	TAK
	

	15. 
	Dokładność odczytu Q30 dla standardowej biblioteki testowej producenta w trybie sparowanych końców dla długości odczytu 2 × 150 bp > 75%
	TAK
	

	16. 
	Zintegrowany komputer sterujący z wbudowanym ekranem dotykowym LCD oraz zainstalowanym systemem operacyjnym Windows lub równoważnym
	TAK
	

	17. 
	Generowanie wyników w postaci plików FASTQ
	TAK
	

	18. 
	Zestaw odczynników startowych, umożliwiający uruchomienie systemu i wykonanie pierwszych testowych sekwencjonowań.
	TAK
	

	19. 
	Wykonanie kwalifikacji IQ i OQ
	TAK
	

	20. 
	Zasilacz awaryjny UPS
	TAK
	

	21. 
	Dokumentacja techniczna oraz instrukcja w języku polskim dostarczona wraz z urządzeniem.
	TAK
	

	22. 
	Urządzenie fabrycznie nowe, nie rekondycjonowane, nie regenerowane.
	TAK
	

	23. 
	Transport, wniesienie, instalacja, pierwsze uruchomienie oraz kalibracja i szkolenia z obsługi urządzeń uwzględnione w cenie.
	TAK
	



Tabela 2 - Parametry techniczne dla sekwenatora typ B - pkt. B.11.

	Lp.
	Nazwa parametru:
	Sposób oceny
	Oświadczyć poprzez wpisanie znaku „X”
w odpowiednim wierszu 
dla każdej pozycji

	1. 
	Długość odczytu w zakresie minimum od 1 x 36bp do 2 x 150bp
	Długość odczytu w zakresie minimum od 1 x 36bp do 2 x 150bp – 0 pkt.
	

	2. 
	
	Długość odczytu w zakresie minimum od 1 x 36bp do 2 x 300 bp – 10 pkt.
	

	3. 
	Dostępność flow cell zapewniającej możliwość przeprowadzania reakcji o wydajności z zakresu od minimum 0,5 Gb do 1,2 Gb
	NIE - 0 pkt.
	

	4. 
	
	TAK - 10 pkt.
	

	5. 
	Dostępność flow cell zapewniających uzyskanie poniżej 10 mln odczytów w trybie sparowanych końców w pojedynczej reakcji
	NIE - 0 pkt.
	

	6. 
	
	TAK - 10 pkt.
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