zapytanie ofertowe ZP3/5117
Opis przedmiotu zamówienia:

[bookmark: _GoBack]Sekwencjonowanie wysokoprzepustowe dziesięciu pul bibliotek DNA. Każda pula może liczyć do 1440 bibliotek barkodowanych według tabeli załączonej w pliku „Załącznik nr 1_Structure of the libararies”. Biblioteki zostały przygotowane wg protokołu opisanego w Dluzewska et al., Nat. Commun. 2023. Długość odczytu: 2x150 bp (w konfiguracji "pair end”) lub więcej. Głębokość odczytu średnio co najmniej >1 mln pojedynczych odczytów na bibliotekę przy pulowaniu 1440 bibliotek (czyli co najmniej 1440 mln pojedynczych odczytów na pulę) i odpowiednio wyższa przy pulowaniu mniejszej liczby bibliotek. Wymagana technologia Illumina. Obróbka bioinformatyczna: demultiplexing danych. Cena powinna obejmować także przesyłkę prób firmą kurierską i dostarczenie zdemultipleksowanych wyników (udostępnienie danych do pobrania albo dostawa na dysku).

