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Vysvétleni zadavaci dokumentace €. 2

k vefejné zakdzce na dodavky zaddvané v otevieném Fizeni v nadlimitnim reZzimu dle zékona ¢. 134/2016 Sb., o zadavani
verejnych zakazek, ve znéni pozdéjsich predpist (dale jen ,ZZVZ"“),
s ndzvem

»LFP - Celogenomovy sekvenator pro sekvenaci DNA pomoci dlouhych c¢teni -

opakovani“
Zadavatel:
Nazev: Univerzita Karlova, Lékarska fakulta v Plzni
Sidlo: alej Svobody 1655/76, 323 00 Plzen
ICO: 00216208
DIC: CZ00216208
Zastoupena: prof. MUDr. Jindfichem Finkem, Ph.D., MHA, dékanem fakulty
Kontaktni osoba: Mgr. Ondfej Skrabal

tel.: +420 377 593 486

e-mail: ondrej.skrabal@Ifp.cuni.cz

Zadavatel obdrzel dne 29. 01. 2025 Zadost o vysvétleni zaddvaci dokumentace k vySe uvedené verejné
zakdzce. Nize zadavatel poskytuje vysvétleni:

Dotaz ¢. 1:

V zadavaci dokumentaci je ¢asto pouZivan termin mikrobialni, coZ dle obecné definice zahrnuje
bakterie, viry, houby a kvasinky, protista i archea — tedy organismy se zna¢nym rozpétim velikosti a
komplexity genomU. Na zakladé podanych vysvétleni se ale zd4, Ze Zadavatel vztahuje veskeré
parametry k sekvenaci pravé a pouze bakteridlnich genomu. Chapeme spravné, Zze pokud se v ZD
vyskytuje termin mikrobidlni, ma byt v rdmci predmétné ZD interpretovan jako bakterialni?

Odpovéd ¢. 1:

Zadavatel vyuziva ve svém vyzkumu stavajici platformy k sekvenaci mikrobialnich genom tak, jak je
uvedeno i vzadavaci dokumentaci, tj. k sekvenaci genomu virli, bakterii i eukaryot, predevsim
kvasinek. Vzhledem k dominantni vyzkumné cinnosti v oblasti bakteridlni rezistence je vétsina
pozadavk(l zadavaci dokumentace vztazena k bakteridlnim genomdm, jak je u kazdého z téchto
pozadavkU specificky uvedeno.

Spolufinancovano I\Kﬁf
EvropSkou unii MINISTERSTVO SKOLSTVI

MLADEZE A TELOVYCHOVY



mailto:ondrej.skrabal@lfp.cuni.cz

LEKARSKA FAKULTA alej Svobody 1655/76
V PLZNI 323 00 Plzeti
Univerzita Karlova 1€0: 00216208

Dotaz C. 2:

V ZD se v dokumentu Pfiloha €. 1 kupni smlouvy - specifikace zbozi uvadi presné. , Ziskani alespor 200
Gpb hrubych dat béhem jedné sekvenace” | na zdkladé poskytnutych vysvétleni Zadavatele je jasné, ze
dokumentace obsahuje preklep a mysleno bylo 200Gbp. Ovsem takto specifikovany pozadavek neni
vhodny, ponévadZ neodpovida technologické realité a podstaté sekvenacnich dat. Navic i z Odpovédi
¢.7 je zjevné, Ze Zadavatel ne zcela precizné pouziva nebo rozumi jednotkam pouzivanym v ZD.

Tedy pro ujasnéni:

GB (s velkym ,B“) — Gigabyte — jednotka mnoZstvi binarnich dat. PouZiva se napf. pro vyjadreni kapacity
datovych ulozist.

Gb (s malym ,b“) — Gigabase — vyjadreni radu poctu osekvenovanych bazi, v tomto pfipadé miliarda
bazi. Pouziva se pro vyjadieni souhrnné délky vygenerovanych dat z osekvenované nukleové kyseliny.
Gbp — Gigabase-pair — vyjadieni délky dvouvldknové nukleové kyseliny. Jednotka se pouziva napfiklad
pro vyjadreni velikosti genomu, kde jsou baze obvykle v komplementarnich parech.

U sekvenacnich technologii se pak bp — basepair pouZivd pro vyjadreni délky pdrového cteni
sekvenacnich experimentl — nikoli vSak pro vystupni data.

Jednotka Gbp je tedy v kontextu ZD spravné pouZivana pro vyjadreni velikosti genomd, nikoli vSak ve
vztahu k datovému vystupu sekvenace. Ten se z podstaty véci méfi pouze v Gb, ponévadz sekvenacni
data reprezentuji pouze jedno vldkno a nelze tedy hovofit o paru. Pro ovéfeni uvadime odkazy na
specifikace vyrobcU.
https://www.illumina.com/systems/sequencing-platforms/nextseq-1000-2000/specifications.html

https://www.pacb.com/onso/ ;

https://nanoporetech.com/products/sequence/promethion

Tedy, pfi doslovné interpretaci pozadavku zadavatele na datovy vystup 200Gbp je z technologické
podstaty véci pozadovan datovy vystup 400Gb a to navic béhem 30hodin, coz je maximalni délka jedné
sekvenace pro dosazZeni poZzadovaného vystupu.

Kolik Gb [Gigabase] datového vystupu tedy Zadavatel poZaduje od sekvenatoru vyprodukovat
béhem jednoho sekvenacniho experimentu trvajiciho 30h?

Odpovéd ¢. 2:

Zadavatel poZaduje moZnost ziskani dat o velikosti 200 Gb béhem jednoho sekvenacéniho béhu
trvajiciho do 30 hodin véetné. Tento pozadavek odpovidad genomlm o velikosti 200 Gbp (predpoklada
se, ze komplementarni ¢ast genomu je z podstaty shodna — jedna se o pary bazi), tak jak je uvedeno
v Pfiloze €. 1 smlouvy (specifikace zbozi).

Dotaz ¢. 3:

V dokumentu Pfiloha €. 1 kupni smlouvy — specifikace predmétu plnéni se udava:
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»Systém pro sekvenaci dlouhych usekii DNA s vysokou presnosti bez nutnosti dalsiho zpresnéni
(presnost vyssi neZ 99,99 %).“ a zéroven se v odpovédich Zadavatele na dotazy dodavatell uvadi Ze
dana presnost sekvenace je pozadovana u finalnich vystupnich dat (napr. odpovéd ¢.5).

Zadavatel tedy jasné stanovil poZzadovanou presnost sekvenace na maximalné 1 chybu na 10.000
osekvenovanych nukleotidd.

Dale vsak zadavatel tento parametr znacné zprisfiuje poZzadavkem, Ze pfi velikosti genomu 4Mbp nesmi
chybovost presdahnout 5SNPs, tedy pouze 5 pozic ze 4milion(l. Pokud odhlédneme od faktu, Ze na této
urovni se da jiz mluvit o variabilité genomu bakterii v kolonii, a je tedy na misté diskuze o tom, jestli je
pfipadny referencni genom osekvenovan zcela presné, pak je statisticky a technologicky se sou¢asnym
vybavenim takové presnosti dosdhnout. Poptali jsme proto predni svétové poskytovatele sekvenacnich
sluzeb, zdali ném mohou jakymkoli postupem pfi pouZiti pouze jedné sekvenacni platformy poskytnout
a garantovat takto presna data pri sekvenaci konkrétniho kmene E. coli.. Konkrétné jsme poptali
NovoGene, Azenta Life Sciences, Macrogen, DNA Link a ZymoResearch Corporation. Kazdé z téchto
$pi¢kovych pracovist ndam odmitlo garantovat dodéni takto vysoce presnych dat pti sekvenaci pouze
na jediné sekvenacni platformé tak, jak to pozaduje Zadavatel.

Chapeme spravné, Ze dosaZeni presnosti vystupnich sekvenacnich dat minimalné 99,99% je plné
dostacujici a dodatecny parametr na chybovost pouhych 5SNPs pfi sekvenaci 4Mb bakteridlniho
genomu je mozné ignorovat jako nesplnitelny?

Pokud Zadavatel na svém pozadavku trvd, jak bude pfipadnou chybovost ovérovat v pfipadé, ze chyba
muze byt iv referenci?

Odpovéd'¢c. 3
Zadavatel trvd na poZadovaném parametru maximalni chybovosti 5 SNPs pti sekvenaci 4Mb
bakteridlniho genomu. Tento parametr vychazi zpoZadavku na reprodukovatelnost ziskanych

vyzkumnych a epidemiologickych dat a je béZné dosahovan naptiklad i s pomoci jinych sekvenacnich
platforem a jejich kombinaci.

S ohledem na povahu tohoto vysvétleni zadavatel neprodluzuje [hatu pro podani nabidek.

Zastupce zadavatele

Mgr. Ondfej Skrabal
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