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___________________________________
Nazwa Wykonawcy, dane adresowe 


PARAMETRY TECHNICZNE I SPECYFIKACJA CENOWA 

Dostawa urządzeń medycznych: aparatu do sekwencjonowania typu NGS oraz termocyklera Real-Time PCR 
dla Narodowego Instytutu Onkologii im. Marii Skłodowskiej–Curie – Państwowego Instytutu Badawczego Oddziału w Gliwicach


ZADANIE NR 1 - APARAT DO SEKWENCJONOWANIA TYPU NGS

CZ. I – PARAMETRY TECHNICZNE

	Lp.
	Wymagania wobec przedmiotu zamówienia
	Parametry Oferowane przez Wykonawcę
(należy podać lub opisać)

	INFORMACJE OGÓLNE

	1. 
	Producent, kraj*
	producent: 
kraj:

	2. 
	Typ, model*
	typ:
lub model:

	3. 
	Urządzenie fabrycznie nowe (rok produkcji nie wcześniej niż 2021), kompletne 
i gotowe do użycia, po spełnieniu przez Zamawiającego wymagań instalacyjnych – bez dodatkowych nakładów finansowych ze strony Zamawiającego 
	

	4. 
	Certyfikat CE lub deklaracja zgodności potwierdzające, że oferowane urządzenie spełnia wszystkie wymagania dyrektyw nowego podejścia, które odnoszą się do tego  urządzenia oraz to, że urządzenie poddane zostało procedurom oceny zgodności zakończonych pozytywnym wynikiem
	

	PARAMETRY PODSTAWOWE

	5. 
	Sekwencjonowanie przez syntezę
	

	6. 
	Źródło wzbudzania sygnału: dioda świetlna
	

	7. 
	Sekwencjonowanie w trybie odczytów pojedynczych (ang. single reads, SR) oraz sparowanych (ang. paired-end, PE)
	

	8. 
	Sekwencjonowanie w trybie sparowanych końców nie wymagające fizycznej zmiany orientacji komory przepływowej (ang. flow cel)
	

	9. 
	Moduły do amplifikacji, odczytu sekwencji i analizy danych zintegrowane w urządzeniu
	

	10. 
	Brak dodatkowego sprzętu oraz konieczności wykonania reakcji emulsyjnego PCR
	

	11. 
	Izotermiczna amplifikacja na fazie stałej (w płytce/komorze przepływowej, ang. flow cel), prowadząca do powstania klastrów - cząsteczek klonalnych 
	

	12. 
	Izotermiczna amplifikacja na fazie stałej zautomatyzowana i nie wymagająca ingerencji użytkownika
	

	13. 
	Cykl amplifikacji i sekwencjonowania nie wymagający ręcznych manipulacji oraz dodatkowych urządzeń
	

	14. 
	W pełni zautomatyzowane cykle amplifikacji i sekwencjonowania w trybie sparowanych końców 
	

	15. 
	Możliwość łączenia wielu próbek w jednym cyklu pracy urządzenia 
(ang. multiplexing)
	

	16. 
	Długość odczytu w zakresie od 1 x 75pz do 2 x 150pz
	

	17. 
	Możliwość pracy w dwóch trybach przepustowości: 
maksymalnym – sekwencjonowanie większej liczby prób lub większych bibliotek (do 800mln odczytów, do 120Gb);
średnim - sekwencjonowanie ograniczonej liczby prób w stosunkowo krótkim czasie (do 260mln odczytów, do 39Gb)
	

	18. 
	Maksymalna liczba odczytów generowana w jednym cyklu pracy urządzenia w maksymalnym trybie przepustowości: nie mniej niż 300 mln w trybie pojedynczych odczytów, nie mniej niż 600 mln w trybie sparowanych końców
	

	19. 
	Maksymalna wydajność w jednym cyklu pracy urządzenia w maksymalnym trybie przepustowości (liczba par zasad DNA odczytywana w jednej reakcji urządzenia) nie mniejsza niż 90 Gb w trybie sparowanych odczytów
	

	20. 
	Maksymalna wydajność w jednym cyklu pracy urządzenia w średnim trybie przepustowości (liczba par zasad DNA odczytywana w jednej reakcji urządzenia) nie mniejsza niż 30 Gb w trybie sparowanych odczytów
	

	21. 
	Jakość odczytu Q30 dla minimum 75% uzyskanych danych
	

	22. 
	Minimalna ilość materiału wyjściowego nie przekraczająca 50 ng
	

	23. 
	Wszystkie odczynniki systemowe wymagane do przeprowadzenia sekwencjonowania zintegrowane w pojedynczym wkładzie odczynnikowym (ang. cardrige)
	

	24. 
	Możliwość pracy sekwenatora w trybie diagnostycznym (CE IVD) i naukowym 
	

	25. 
	Możliwość analizy wybranych macierzy DNA w aplikacjach cytogenetycznych 
i genomicznych
	

	26. 
	Zastosowanie:
· Profilowania ekspresji genów – nie mniej niż 20 prób, z uzyskaniem > 10 mln odczytów/próba; odczyt 1 x 75pz
· Sekwencjonowania mRNA (transkryptom) – nie mniej niż 5 prób, z uzyskaniem  > 40mln odczytów/próba, odczyt 2 x 150pz
· Sekwencjonowania ludzkiego egzomu (WES) – nie mniej niż 8 prób przy pokryciu >20x
· Sekwencjonowania ludzkiego genomu (WGS) – nie mniej niż 1 próba przy pokryciu >30x.
	

	27. 
	Zintegrowany komputer sterujący spełniający minimalne wymagania producenta oferowanego sprzętu, gwarantujący jego stabilną pracę przez minimum okres gwarancji z wbudowanym dotykowym ekranem, zainstalowanym systemem operacyjnym oraz z możliwością podpięcia do sieci komputerowej (złącze RJ45). Klawiatura, mysz, zasilacz UPS w zestawie.
	

	28. 
	W wyniku sekwencjonowania generowane będę pliki fastq lub fastq.gz oraz zachowywane będę pliki pośrednie przed demultipleksingiem
	

	29. 
	Pakiet startowy odczynników niezbędny do uruchomienia systemu.
	

	30. 
	Kompletny zestaw odczynników, pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie co najmniej 300 cykli i zapewniający uzyskanie do 260 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia uzyskanie co najmniej 32 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora – 3 zestawy
	

	31. 
	Wymiary maksymalne: szer. × gł. × wys.: 55 cm × 70 cm × 60 cm +/-5%
	

	32. 
	Masa własna: max 100 kg
	

	33. 
	Materiały zużywalne z identyfikacja RFID z weryfikacją kompatybilności odczynników 
z komórką przepływową
	

	34. 
	Zasilanie 230V, 50Hz  
	

	POZOSTAŁE WYMAGANIA, W TYM WARUNKI GWARANCJI

	35. 
	Urządzenie musi być oznakowane znakiem CE IVD
	

	36. 
	Gwarancja 60 miesięcy licząc od dnia wykonania umowy, nie krótsza jednak od okresu gwarancji zapewnionej przez producenta urządzenia
	

	37. 
	Przegląd/y oraz kalibracja sprzętu w okresie gwarancji zgodnie z wymaganiami dokumentacji techniczno-eksploatacyjnej urządzenia wraz ze wszystkimi materiałami niezbędnymi do wykonania przeglądu zgodnie z zaleceniami producenta (co najmniej jeden przegląd pod koniec każdego roku trwania gwarancji)
	

	38. 
	Przeszkolenie personelu Zamawiającego (użytkowników oraz pracowników DA/AM) 
w zakresie obsługi i konserwacji oferowanego urządzenia
	

	39. 
	Instrukcja obsługi urządzenia w języku polskim oraz w języku angielskim (jeżeli posiada) w formie papierowej i elektronicznej – dostarczona wraz z urządzeniem
	



* Zamawiający, w części A tabeli powyżej – parametry ogólne, wymaga podania wskazanych informacji, przy czym dane w poz. 1 i 2 są wymagane w celu zidentyfikowania zaoferowanego produktu (muszą umożliwiać jego identyfikację)

Parametry techniczne określone przez Zamawiającego w niniejszym druku są warunkami granicznymi. Nie spełnienie nawet jednego z ww. wymagań spowoduje odrzucenie oferty. 


CZ. II – SPECYFIKACJA CENOWA 

	Lp.
	Przedmiot zamówienia
	j. m.
	ilość
	cena jedn. netto (zł)
	wartość netto
(zł)
	VAT
(%)
	wartość  VAT (zł)
	wartość brutto (zł)

	1
	2
	3
	4
	5
	6
(4x5)
	7
	8
(6x7)
	9
(6+8)

	1. 
	Aparat do sekwencjonowania typu NGS
	szt.
	1
	
	
	
	
	



Uzyskaną w tabeli powyżej wartość brutto należy przenieść do formularza „Oferty przetargowej” w stosunku 1:1. 

data _____________________
[bookmark: _GoBack]
_____________________________________________________________________________________________________________________
dokument należy podpisać kwalifikowanym podpisem elektronicznym przez osobę(y) uprawnioną(e) 
do składania oświadczeń woli w imieniu Wykonawcy, zgodnie z formą reprezentacji Wykonawcy
określoną w dokumencie rejestracyjnym (ewidencyjnym) właściwym dla formy organizacyjnej Wykonawcy lub pełnomocnika


Projekt pn. „ECBiG – Europejskie Centrum Bioinformatyki i Genomiki – MOSAIC ” 
jest współfinansowany przez Unię Europejską ze środków Europejskiego Funduszu Rozwoju Regionalnego w ramach 
Programu Operacyjnego Inteligentny Rozwój na lata 2014-2020.
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