Nr referencyjny 9653AAM

Warszawa, dn. 27-08-2026

Rozeznanie rynku

Zwracam sie z prosba o przestanie informacji cenowych i technicznych na dostawe Sekwenatora
wysokoprzepustowego do sekwencjonowania nastepnej generacji z wyposazeniem
o parametrach najbardziej zblizonych do nizej podanych:

Lp.

Opis
parametrow

Wymagane minimalne parametry techniczne

Typ urzadzenia

Platforma do sekwencjonowania nastepnej generacji
(NGS) metodgq przez synteze obejmujgca zintegrowane
moduty do amplifikacji, sekwencjonowania, odczytu,
konwersji danych oraz analizy bioinformatyczne;j

Amplifikacja

- zautomatyzowana, niewymagajaca ingerencji
uzytkownika

- na fazie statej prowadzaca do wytworzenia macierzy
klastréw czasteczek klonalnych

- uktad klastréw uporzadkowany

- cykle amplifikacji i sekwencjonowania w petni
zautomatyzowane

Cechy urzadzenia

- odczynniki do amplifikacji, sekwencjonowania, zbiornik
na zlewki oraz gniazdo na komérke przeptywowa
zintegrowane w formie pojedynczego, jednorazowego
kartridza

wyposazonego w znacznik typu RFID o terminie
przydatnosci co najmniej 6 miesiecy

- zamkniety obieg odczynnikdéw w obrebie jednego
kartridza zapobiegajgcy kontaminacji

- brak wymogu ptukania aparatu po zakonczeniu cyklu
sekwencjonowania

Funkcjonalnos¢
podstawowa

Zapewnia wykonanie roznych typow analiz genetycznych o
typie sekwencjonowania nastepnej generacji (z ang. Next
Generation Sequencing, NGS), w tym co najmnie;j:

- sekwencjonowania celowanego panelami genowymi,
- sekwencjonowania catoeksomowego,

- sekwencjonowanie calogenomowego

- sekwencjonowania transkryptomu

- sekwencjonowania epigenomu

Parametry
sekwencjonowania

- zapewnia sekwencjonowanie réznych dtugosci odczytow
w zakresie od 1x50pz do 2x300pz
- wydajnos¢ urzadzenia co najmniej do 540Gb na przebieg

- doktadnos¢ odczytu Q30: > 90% uzyskiwanych danych w
trybie odczytow 2x150par zasad oraz 285%uzyskiwanych
danych w trybie odczytu 2x300bp




znak sprawy

- minimalna ilos¢ materiatu wyjsciowego nie wiecej niz
50ng

Liczba odczytéw generowana w jednym cyklu pracy
urzadzenia:

6. - co najmniej do 1,8mld w trybie pojedynczych odczytow
lub co najmniej do 3,6 mld sekwencji korncowych w trybie
»paired-end”

Czas sekwencjonowania:
- nie dtuzszy niz 45 godzin dla odczytu 2 x 150 bp

Sekwenator musi by¢ wyposazony w wewnetrzne
rozwigzanie informatyczne obejmujgce jednostke
obliczeniowg wraz z systemem operacyjnym i
oprogramowaniem zapewniajgce co najmnie;j:

- sterowanie urzgdzeniem oraz monitorowanie przebiegu
sekwencjonowania

- przetwarzanie danych pierwotnych generowanych przez
sekwenator

- demultipleksowanie prébek

- mapowanie/wyréwnywanie sekwencji do genomu
referencyjnego,

- sortowanie danych,

- wykrywanie wariantéw;

- konwersje danych pierwotnych z przebiegu
sekwencjonowania, w tym plikéw BCL do standardowych
formatédw wykorzystywanych w dalszej analizie NGS

- generowanie i prezentacje podstawowych parametréw
Sterowanie i kontroli jakosci przebiegu

analiza danych - zapis oraz eksport danych do lokalizacji wskazanej przez
Zamawiajgcego

Wymienione funkcje muszg by¢ realizowane lokalnie, bez
koniecznosci korzystania z zewnetrznych zasobow
obliczeniowych lub ustug chmurowych. Wszystkie
elementy programowe i licencje niezbedne do realizacji
tych funkcji muszg by¢ objete zakresem dostawy i
uwzglednione w cenie oferty.

Minimalne parametry wbudowanej jednostki
obliczeniowej:

- pamie¢ RAM: min. 256 GB

- dysk SSD: min. 3,5TB

- system operacyjny typu Linux lub réwnowazny
- brak koniecznosci zakupu dodatkowych licencji
systemowych
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10.

Aplikacje

Co najmniej:

- sekwencjonowanie total RNA - co najmniej 36 préb/
50mln par odczytéw/prébe/200cykli

- sekwencjonowanie transkryptomu co najmniej do 72
préb/25min par odczytéw/préba/200cykli

- sekwencjonowanie ludzkiego egzomu (WES)- nie mniej
niz 40 préb przy srednim pokryciu 100x

- multipleksowanie prébek-dostepne do 384 barkoddéw

11.

UPS

wymagany

12.

Zasilanie

Sieciowe jednofazowe zgodnie z normg PN-IEC 60038

13.

Inne wymagania

Wszystkie oferowane funkcjonalnosci, parametry i funkcje
urzadzenia sg aktywne i dostepne w petnym zakresie od
momentu dostawy oraz pozostang w petni dostepne przez
caty okres uzytkowania urzgdzenia, bez koniecznosci
dokonywania dodatkowych optat licencyjnych,
aktywacyjnych, serwisowych lub czasowych, a jezeli do
prawidtowego dziatania lub wykorzystania ktérejkolwiek z
deklarowanych funkcji wymagane jest dodatkowe
oprogramowanie, sterowniki, przewody komunikacyjne
lub inny element sprzetowy, wszystkie te sktadniki musza
by¢ uwzglednione w cenie oferty i dostarczone
Zamawiajgcemu z prawem nieograniczonego w czasie
uzytkowania

14.

Oznaczenie
znakiem CE

Wymagane

15.

Typ urzadzenia

- serwer analizy wtérnej danych NGS z oprogramowaniem,
- kompatybilny z zaoferowanym sekwenatorem w zakresie
obstugiwanych formatéw danych, przekazywania danych i
dostepnych pipeline’éw analitycznych.

- system musi dziata¢ w lokalnej infrastrukturze
Zamawiajacego, bez koniecznosci przesytania danych
genomowych do ustug chmurowych.

16.

17.

18.

Wymagania
sprzetowe

- co najmniej 2 procesory klasy serwerowej, tagcznie
minimum 32 rdzenie i min. 64 watki.

- minimum 512 GB RAM DDR4

- co najmniej 2 dyski NVMe o pojemnosci minimum 7,68
TB kazdy

Dyski systemowe:

- co najmniej 2 dyski SSD o pojemnosci minimum 480 GB
kazdy, pracujace w RAID 1 lub konfiguracji rwnowaznej,
odpornej na awarie jednego dysku.

- co najmniej jeden dedykowany sprzetowy uktad
przyspieszajgcy obliczenia bioinformatyczne,
wykorzystujacy FPGA lub rozwigzanie rownowazne,
zapewniajace wymagane funkcje

19.

Zakres analiz i
funkcje
oprogramowania

Zapewnia analize danych z sekwencjonowania genoméw
cztowieka, w tym co najmniej:

- sekwencjonowania catogenomowego cztowieka, WGS;
- sekwencjonowania eksomowego, WES;

- sekwencjonowania epigenomu

- sekwencjonowania panelowego, w tym paneli
amplikonowych lub wzbogacanych.

3|Strona




znak sprawy

20.

Oprogramowanie musi obejmowac gotowe lub
prekonfigurowane potoki (pipeline’y) analityczne
zapewniajgce co najmnie;j:

- obstuge danych wejsciowych na réznych etapach analizy,
w tym BCL, FASTQ oraz BAM/CRAM

- generowanie plikdow FASTQ i/lub demultipleksowanie
danych,

- mapowanie i wyréwnywanie odczytéw do genomu
referencyjnego cztowieka,

- sortowanie danych,

- oznaczanie duplikatow,

- wykonywanie analiz germinalnych i somatycznych
danych NGS z materiatu ludzkiego

- wariantéw pojedynczych nukleotyddw (SNV),

- indel, (insercji i delec;ji),

- zmian liczby kopii (CNV) oraz wariantéw strukturalnych
(Sv)

- generowanie plikéw wynikowych analizy min. FASTQ,
BAM lub CRAM oraz VCF lub gVCF

- uruchamianie analizy od réznych etapow pipeline’u, w
szczegolnosci z plikdw FASTQ, BAM lub CRAM

21.

Genomy
referencyjne i
skalowalnos¢

- obstuga wtasnych genomow referencyjnych oraz min.
hg19, hg38, GRCh37, hs37d5, CHM13v2.0 lub nowszy

22.

Wydajnosé

Zapewnia wykonanie kompletnej wtdrnej analizy:

- jednej prébki WGS cztowieka o srednim pokryciu co
najmniej 34x, obejmujgcej mapowanie, sortowanie,
oznaczanie duplikatdw oraz wykrywanie germinalnych
wariantow SNV i indel, w czasie nie dtuzszym niz 30 minut;

23.

Kompresja i
przeptyw danych

System musi zapewni¢ co najmniej:

- odczyt danych z lokalnej pamieci masowe;j
Zamawiajacego i zapis wynikdw we wskazanej lokalizacji
lokalnej;

- bezstratng kompresje danych FASTQ, zmniejszajgcg
rozmiar danych co najmniej trzykrotnie z mozliwoscig
petnego odtworzenia danych do formatu FASTQ

- rejestrowanie przebiegu analiz, btedéw i dziatan
administracyjnych.

24,

Licencje

- W ramach dostawy Wykonawca musi zapewnic licencje
na wykonanie co najmniej 1000 kompletnych analiz WGS
cztowieka przez okres minimum 36 miesiecy od odbioru
Systemu.

- Zakres dostawy musi obejmowac wszystkie licencje
potrzebne do korzystania ze sprzetu, oprogramowania,
pipeline’éw, akceleracji obliczeniowej, kompresji danych i
wymaganej liczby analiz. Wykonanie analiz nie moze
wymagac zakupu dodatkowych ustug, ani licencji
niewskazanych w ofercie.

25.

Pakiet startowy
odczynnikéw
niezbedny do
zainstalowania,
uruchomienia i

Co najmniej:

- 2 kompletne zestawy odczynnikdw zapewniajgce
wykonanie do 300 cykli sekwencjonowania, z obstugg
podwdjnego indeksowania (dual-indexing) i wydajnoscig
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walidacji siegajgcy co najmniej do 400 min odczytow pojedynczych
urzadzenia na uruchomienie

- 1 kompletny zestaw odczynnikéw pozwalajacy na
wykonanie do 300 cykli sekwencjonowania, z obstuga
podwdjnego indeksowania (dual-indexing) i wydajnoscia
siegajacg do 1,2 mld odczytéw pojedynczych na
uruchomienie

-Serwer musi by¢ wyposazony w redundantny system
zasilania, obejmujacy co najmniej dwa moduty zasilajgce.
Zasilanie - Awaria lub odtgczenie jednego modutu nie moze
powodowac wytgczenia, restartu ani przerwania pracy
serwera.

- Moduty zasilajgce zapewniajg ich wymiane podczas pracy
urzadzenia, bez koniecznosci jego wytgczania.

26.

- modut do automatycznej elektroforezy kapilarnej co

27. Typ urzadzenia najmniej fragmentéw DNA i RNA

System zapewnia automatyczne:

- rozdzielanie i wykrywanie fragmentow,

- okreslanie wielkosci i stezenia fragmentow,
Funkcjonalnos¢ - prezentowanie wynikow w postaci elektroforegramu
podstawowa oraz obrazu odpowiadajgcego rozdziatowi zelowemu

- separacje, detekcje , oznaczanie wielkosci i stezenia co
najmniej fragmentdw DNA i RNA.

28.

- fluorescencyjna, z wykorzystaniem zrédta wzbudzenia
LED lub rozwigzania rownowaznego.
Co najmniej :
- biblioteki NGS,
Analizowane - fragmentowany i genomowy DNA,
30. probki - produkty PCR
- cDNA,

- catkowity RNA i fragmenty RNA

29. Sposdb detekcji

Nie wiecej niz 8 minut na prébke dla fragmentéw o

31. Szybkosc analizy wielkos$ci co najmniej do 1kpz

- minimalne zuzycie prébki <1 pl na analize
32. llo$¢ prébki - minimalna objetos¢ probki <2 pl przy zastosowaniu
mikroprobdéwki

- gotowe do uzycia, wymienne kartridze z zelem lub inne
zamkniete materiaty eksploatacyjne, niewymagajace
recznego przygotowywania, wylewania i barwienia zelu
oferowane przez producenta urzagdzenia

- pojedynczy kartridz dostepny co najmniej dla DNA, RNA

- Kartridz musi zapewnia¢ sukcesywne wykonywanie analiz
i ponowne wykorzystanie niewykorzystanej zawartosci
zgodnie z okresem trwatosci okreslonym przez
producenta, bez koniecznosci zuzycia catego kartridza
podczas jednego uruchomienia.

Matryca

33. rozdzielajgca

- nie gorsza niz 4 pary zasad dla fragmentéw DNA o
34, Rozdzielczos$¢ wielkosci co najmniej do 500 par zasad przy czutosci nie
gorszej niz 5pg/ pL
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- prezentacja wynikéw co najmniej jako klasyczny zel

- podglad elektroferograméw pojedynczych préobek

- automatyczne okredlenie stopnia integralnosci RNA;

- dostosowanie wydruku i wyswietlanych danych do
potrzeb uzytkownika;

- diagnostyka poprawnego dziatania urzadzenia;

- zapis wynikow w formie cyfrowej, mozliwosc¢ dalszej
obrobki i wysytki poczta elektroniczna.

35. Analiza préobek - wykrywanie fragmentéw PCR i optymalizacja PCR

- kontrola jakosci cDNA i gDNA

- kontrola jakosci fragmentowanego DNA/przygotowania
bibliotek NGS oraz weryfikacja NGS

- analiza cfDNA i diagnostyka molekularna’-analiza probek
o niskim stezeniu

- kontrola jakosci catkowitego RNA i analiza fragmentéw
RNA

- Profilowanie fragmentdw DNA i RNA

36 Sterowanie i - komputer typu laptop
) komunikacja z zainstalowanym oprogramowaniem sterujgcym

- urzadzenie przenosne o wadze nie wiecej niz 6kg
- zaden z wymiardw nie przekracza 40cm

37. Mobilnos¢ - brak koniecznosci ponownej kalibracji po zmianie miejsca
ustawienia
- sterowania przewodowe i zdalne przez Wi-fi

38. Zasilanie Sieciowe jednofazowe zgodnie z normg PN-IEC 60038

Wszystkie oferowane funkcjonalnosci, parametry i funkcje
urzadzenia sg aktywne i dostepne w petnym zakresie od
momentu dostawy oraz pozostang w petni dostepne przez
caty okres uzytkowania urzgdzenia, bez koniecznosci
dokonywania dodatkowych optat licencyjnych,
aktywacyjnych, serwisowych lub czasowych, a jezeli do
39. Inne wymagania prawidtowego dziatania lub wykorzystania ktérejkolwiek z
deklarowanych funkcji wymagane jest dodatkowe
oprogramowanie, sterowniki, przewody komunikacyjne
lub inny element sprzetowy, wszystkie te sktadniki musza
by¢ uwzglednione w cenie oferty i dostarczone
Zamawiajgcemu z prawem nieograniczonego w czasie
uzytkowania

Oznaczenie
40. snakiem CE Wymagane

Termin sktadania informacji cenowych i technicznych: 31-08-2026 do godz. 11.00
Adres sktadania informacji cenowych i technicznych: aam@wum.edu.pl

Osoba do kontaktu: Joanna Zimniak, tel. 22 57 20 665
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