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Zatgcznik nr 1 do Zapytania Ofertowego

Szczegbtowy opis przedmiotu zamdwienia

1. Zamawiajgcy zleci Wykonawcy wykonanie ustugi obejmujacej:
Pozycja nr 1: Wykonanie ustugi sekwencjonowania nowej generacji NGS transkryptomu dla 10
prébek RNA (ze sprawdzeniem jakosci RNA i przygotowaniem bibliotek),

oraz

Postepowanie nr 19/RA/2024

Pozycja nr 2: Wykonanie ustugi sekwencjonowania transkryptomu pojedynczych komorek
(scRNA-seq) dla 1 prébki stanowigcej pule maksymalnie 12 potaczonych bibliotek.
2. Ustugi wykonane zostang z wykorzystaniem materiatu dostarczonego przez Zamawiajgcego:

Pozycja nr 1 — catkowite RNA o nastepujgcych parametrach:

mRNA
Stezenie: 20ng/ul
RIN: >7.0
Objetosé: 50ul
llos¢ catkowita: lug

Pozycja nr 2 - Prébka stanowigca pule 12 potgczonych bibliotek:

Biblioteka scRNA-seq

Stezenie: 10nM

3. Przedmiotem postepowania w zakresie pozycji nr 1 ustugi jest:

Lp. Opis przedmiotu ustugi * llos¢

1. Uzyskanie sekwencji transkryptomowych dla 10 prébek RNA, po 45Gpz
danych na prébke (2x150 sparowanych odczytéw; 150 min 10
odczytow/prébke).

Pkt 1 obejmuje nastepujace etapy:

la Ocena jakosci oraz ilosci dostarczonego materiatu
Wykonawca dokona oceny parametréw jakosciowych (czystosci,
integralnosci oraz ilosci) dostarczonych prébek metodami Dla wszystkich
fluoroscencyjnymi (analiza ilosciowa), spektrofotometrycznymi (analiza dostarczonych prébek
czystosci) oraz zastosuje elektroforeze zelowg (w celu dokonania oceny
integralnosci materiatu).

1b Przygotowanie bibliotek do sekwencjonowania kompatybilnych z
platforma llluminy z uzyciem zestawu TruSeq mRNA stranded (TruSeq
Stranded mRNA Sample Preparation Guide, Part #15031047 Rev. E) z Dla wszystkich prébek
modyfikacjg protokotu w zakresie fragmentacji RNA: 90°C przez 2 spetniajacych kryteria
minuty. Po przygotowaniu biblioteki zweryfikowane zostang pod ilosciowe i jako$ciowe
wzgledem ilo$ciowym przy uzyciu gPCR, sprawdzone pod wzgledem
jakoSciowym przy uzyciu TapeStation.

1c Sekwencjonowanie wygenerowanych bibliotek na platformie [lluminy: Dla wszystkich probek
Ilumina NovaSegX w konfiguracji 2x150bp, do uzyskania 45Gpz danych na spetniajacych kryteria
prébke. ilosciowe i jakosciowe.
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4. Przedmiotem postepowania w zakresie pozycji nr 2 ustugi jest:

Lp.

Opis przedmiotu ustugi *

llos¢

2.

Wykonanie ustugi sekwencjonowania transkryptomu pojedynczych
komdrek dla maksymalnie 12 prébek potaczonych w jedng biblioteke po
150Gpz danych na prébke (2x150 sparowanych odczytéw; 350min
odczytow/prébke), czyli 1,2Tpz danych na biblioteke (2x150 sparowanych
odczytéw x 350 min odczytéw/prébke x liczba prébek)

Pkt 2 obejmuje nastepujace etapy:

2a

Library QC (DNA/RNA) - General

2b

Sekwencjonowanie potaczonych bibliotek dostarczonych przez
Zamawiajacego na platformie Illuminy:

Ilumina NovaSegX w konfiguracji: 1 sciezka 25B i jedna $ciezka 10B z
ewentualng mozliwoscig dosekwencjonowania w przypadku niedoboru
danych w tzw. troughput- based run

Dla prébki spetniajgcej
kryteria ilosciowe.

5. Etapy wspdlne przedmiotu postepowania dla obu pozycji (tj. pozycji nr 1 i 2) ustugi:

Lp.

Opis przedmiotu ustugi *

llosé

3.

Dostarczenie probek do Wykonawcy

Koszty transportu probek (transport lotniczy w suchym lodzie) pokrywa
Wykonawca. Strona Zamawiajgca wysyta¢ bedzie prébki w 1 transzy
(prawdopodobnie liczacych potaczong biblioteke z 12 prébek oraz 10
prébek RNA). W przypadku negatywnej weryfikacji jakosci probek,
Wykonawca pokrywa koszty jednokrotnego dostarczenia dodatkowego
materiatu.

1 przesytka

Wstepna obrébka informatyczna i wygenerowanie raportu
podsumowujacego przebieg sekwencjonowania

Analiza informatyczna obejmowac bedzie demultipleksing i przycinanie
adaptoréw. Raport zawierat bedzie:

a. Informacje na temat metody i procedury sekwencjonowania

b. Informacje odnosnie analizy danych

c. Zbiorcze podsumowanie eksperymentu (informacje dotyczace prébek,
kontroli jakosci bibliotek, samego przebiegu sekwencjonowania oraz
opracowanie statystyczne pozwalajgce na ocene jakosci
sekwencjonowania i pokrycia probek).

Dla wszystkich probek
spetniajacych kryteria
ilosciowe i jakosSciowe

Dostarczenie skompresowanych danych z sekwencjonowania za pomoca
linku z mozliwoscig pobrania danych z chmury

Spersonalizowany dostep do systemu zarzgdzania (LIMS) celem weryfikacji
aktualnego statusu eksperymentu

Biezace informowanie Zamawiajgcego o postepach i etapach pracy
poprzez regularng komunikacje z dedykowanym managerem projektu.

Ustuga obejmuje wsparcie techniczne i opieke techniczng nad
uzytkownikiem.

Wykonawca zapewnia, ze wszystkie wygenerowane dane zostang usuniete
maksymalnie po 6 miesigcach liczagc od dnia dostarczenia Zamawiajgcemu
danych, po wczes$niejszym kontakcie z Zamawiajgcym, celem
potwierdzenia usuniecia danych.

Wszystkie wygenerowane dane stanowig catkowitg wtasnosc intelektualng
strony Zamawiajacej i nie bedg wykorzystane na potrzeby wtasne
Wykonawcy.
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10. | Zwrot niewykorzystanego materiatu (przesytka kurierska w suchym lodzie),
po zakonczeniu sekwencjonowania na adres Zamawiajgcego:

Matgorzata Dawidowska

Instytut Genetyki Cztowieka PAN

ul. Strzeszynska 32

60-479 Poznan

* Zamawiajgcy nie wyraza zgodny na zmiany w opisie przedmiotu ustugi.

6. Analizy zostang wykonane na obszarze Unii Europejskiej zgodnie z rekomendacjg Polskiego
Komitetu Genetyki Cztowieka i Patologii Molekularnej (zgodnie z stanowiskiem KGCiPM w sprawie
testow genetycznych i badan genomowych zlecanych za granicg z dnia 26.07.2021r.).

7. Za prawidtowe wykonanie ustugi uwaza sie:

— Sprawdzenie jakosci i ilosci probek RNA dostarczonych przez Zamawiajgcego,
wygenerowanie raportu z oceny jakosciowej i ilosciowe] prébek i udostepnienie raportu
Zamawiajgcemu.

— Przygotowanie bibliotek do sekwencjonowania mRNA, zgodnie z opisem w pkt. 1b tabeli.,
wyniki kontroli jakosci bibliotek uwzglednione w raporcie. Dtugosé bibliotek powinna
wynosi¢ wiecej niz 440nt (co przy zatozonych parametrach 2x150 PE reads oraz przy
zastosowaniu adapterow o diugosci 70 nt, pozwoli na zminimalizowanie liczby
naktadajacych sie odczytéw sparowanych).

— Wykonanie ustugi sekwencjonowania mRNA na platformie lllumina Novaseq X, w
konfiguracji 2x150bp, do uzyskania 45Gpz danych na prébke oraz przeprowadzenie analizy
bioinformatycznej, zgodnie z opisem w tabeli , pkt 4.

— Sprawdzenie jakosci i ilosci dostarczonej przez Zamawiajgcego biblioteki do scRNA-seq,
wygenerowanie raportu z oceny jakosciowej i ilosSciowej i udostepnienie raportu
Zamawiajgcemu.

— Wykonanie ustugi sekwencjonowania dostarczonej puli bibliotek scRNA, zgodnie z opisem
w pkt. 2, a,b tabeli., w konfiguracji 2x150 sparowanych odczytéw; 350min odczytéw/prébke),
czyli 1,2Tpz Gpz danych na biblioteke (2x150 sparowanych odczytéw x 350 min odczytéw/prébke 12
liczba prébek) wyniki kontroli jakosci bibliotek uwzglednione w raporcie.

— dostarczanie wynikdéw wraz z analizg bioinformatyczg i koncowym raportem jakosci
bezposrednio po wykonaniu ustugi za pomocg linku z mozliwoscig pobrania plikéw z
chmury, zgodnie z opisem w tabeli.

— biezace informowanie kierownika projektu: Matgorzata Dawidowska
(malgorzata.dawidowska@igcz.poznan.pl) o postepie w realizacji zlecenia.

8. Czas realizacji ustugi sekwencjonowania wraz z analizg bioinformatyczna nie powinien przekroczy¢ 4
tygodni liczac od momentu przeprowadzenia kontroli jakoSci otrzymania prébek.

9. Nalezno$¢ za prawidtowo wykonang ustuge nastgpi w terminie do 30 dni od dostarczenia przez
Wykonawce faktury.

10. Ustuga nie bedzie realizowana w kolaboracji z innymi podmiotami lub podwykonawcami.
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