
[image: image1.png]| A\ Y4 | UNIWERSYTET
|A | vl WARMINSKO-MAZURSKI W OLSZTYNIE



      

                [image: image2.png]



Załącznik nr 1 do zapytania

Nr postępowania 284/2023/UB/DZP

OPIS PRZEDMIOTU ZAMÓWIENIA

	Przedmiot zamówienia: – Usługa sekwencjonowania kwasów nukleinowych – mRNA (transkryptom) oraz usługa sekwencjonowania małych kwasów nukleinowych smallRNA (mikroRNA)


	Lp.
	Opis parametrów
	Parametry techniczne wymagane

	Sekwencjonowania kwasów nukleinowych – mRNA (transkryptom)

	1.
	Ilość próbek
	76 próbek RNA wyizolowanych z materiału zwierzęcego (Sus scrofa domestica).

Każda z 76 próbek RNA będzie materiałem do obydwu sekwencjonowań (mRNA i mikroRNA)

	2.


	Metoda


	Przygotowanie bibliotek do sekwencjonowania

Biblioteki przygotowane przy użyciu zestawu TruSeq mRNA stranded
Sekwencjonowanie NGS całkowitego RNA 

Sekwencjonowanie przy użyciu platformy NovaSeq6000
Konfiguracja sekwencjonowania: 
2x150bp z trymowaniem, głębokość co najmniej 40 mln odczytów całkowitych na próbę.

Wyniki sekwencjonowania dostarczone na dysku zewnętrznym 1Tbyte HDD

	Sekwencjonowanie małych kwasów nukleinowych smallRNA (mikroRNA)

	1.
	Ilość próbek
	76 próbek RNA wyizolowanych z materiału zwierzęcego (Sus scrofa domestica).

Każda z 76 próbek RNA będzie materiałem do obydwu sekwencjonowań (mRNA i mikroRNA) – patrz wyżej

	2.
	Metoda
	Przygotowanie bibliotek do sekwencjonowania
Biblioteki przygotowane przy użyciu zestawu NEBNext smRNA

Sekwencjonowanie NGS mikroRNA

Sekwencjonowanie przy użyciu platformy NovaSeq6000
Konfiguracja sekwencjonowania: 
2x150bp z trymowaniem, głębokość co najmniej 5 mln odczytów całkowitych na próbę


