Specifikace zbozi

Celogenomovy sekvenator pro sekvenaci DNA

Nazev zbozi . A
pomoci dlouhych cteni

Cislo/kéd v ramci projektu

Biomedicinské centrum, Lékarska fakulta v Plzni,

B Univerzita Karlova, alej Svobody 76, 323 00 Plzen

Popis zbozi

Technicka specifikace:

Systém pro sekvenaci dlouhych usek( DNA s vysokou presnosti bez nutnosti dalSiho zpfesnéni (presnost vyssi nez
99,99 %). V ramci vyzkumu bude uréen pfedevsim pro sekvenaci mikrobialnich genom de novo a PCR produkt(
obtizné sekvenovatelnych béznymi technikami (napft. kratka cteni) s vysokym obsahem bazi C a G. Pro sekvenaci
bakterialnich genom bez dfive znamych sekvenci (de novo) musi byt systém schopny zajistit sekvenovani
genom( s vysokym obsahem repetitivnich sekvenci (napf. inser¢nich sekvenci s délkou >1 kbp) tak, aby bylo
mozné ziskat uzavieny mikrobidlni genom (nap¥. chromozom a plazmidy) bez nutnosti dalSich laboratornich
experimentd.

Systém musi splfiovat nasledujici kritéria:

- Sekvenace DNA technologii na Grovni sekvenace jedné molekuly/fragmentu pfimo ziskaného ze
sekvenované DNA bez nutnosti amplifikace vstupni DNA pfi pfipravé knihovny nebo amplifikace
sekvenovanych templatd béhem sekvenace

- Sekvenace DNA fragment( o délce > 10 kbp (umoznujici analyzu genomu bohatého na mobilni genetické
elementy) s presnosti alespon 99,9 %. Pfesnost miiZze byt dosazena softwarovym zpracovanim hrubych
sekvenacnich dat.

- Ziskani alesponi 200 Gpb hrubych dat béhem jedné sekvenace

- Sekvenace alespor 96 mikrobidlnich genom{ de novo s velikosti do 1 Gbp béhem jednoho béhu
s prosekvenovanosti alespon 15X

-V pripadé mikrobidlnich genom{( redlna sekvenace fragmenti o velikosti alespon 7 kbp (ziskané sekvence
hrubych dat bez nutnosti nasledného, byt automatického, bioinformatického skladani kratsich fragmentu)

-V ptipadé sekvenace mikrobialnich genomu o velikosti 4 Gbp chybovost nesmi pfesahnout 5 SNPs

- Délka sekvenace béhem jednoho béhu do 30 hodin véetné

- Priprava sekvenacni knihovny pomoci chemie doddvané vyrobcem sekvenatoru

- Moznost ziskdni dat o epigenetickych zméndch (alespori methylace DNA) v ramci sekvenace DNA bez
nutnosti dalsi laboratorni pfipravy vzorku

- Pripojeni ke zdroji napéti 240 V, max. 40 A

- Hmotnost do 400 kg

Soucasti dodavky je i software pro primarni analyzu data véetné tzv. basecallingu, assembling, epigenetické
analyzy, dedikovany softwarovy modul pro analyzu bakteridlnich genom{

Provedeni zaskoleni (minimdlni délka zaskoleni, Predvedeni sekvenace na vzorku alespon 2
rozsah, opakovdni, dalsi podminky) bakteridlnich genom.




Dodani technické nebo jiné dokumentace,
certifikaty aj.

Soucdsti bude navod k obsluze alesponi v anglické verzi
minimalné v elektronické formé.




