













Załącznik nr 2 do siwz PN-181/18/IM
[pieczątka firmowa]                                                                                                                                                                
  Pakiet nr 1
	Szczegółowy opis przedmiotu zamówienia, formularz cenowy.


	ODCZYNNIKI
Termin przydatności towaru do użytku nie może być krótszy niż 3 miesiące od daty dostawy.

	Lp.
	opis przedmiotu zamówienia
	nazwa/

 Nr katalogowy oferowanego produktu/ producent
	Wielkość op.

 lub j. m
	Ilość

op.
	Cena jedn. netto

PLN
	Wartość netto

PLN
	VAT

%
	Wartość

VAT

PLN
	Wartość brutto

PLN

	1.
	Zestaw odczynników do przygotowywania prób RNA w celu jednoczesnej identyfikacji fuzji genowych oraz oceny ekspresji dla co najmniej 25 genów powiązanych z rozwojem mięsaków człowieka. Zestaw ten pozwala na jednoczesne przygotowanie 8 prób DNA w celu ich dalszej analizy w technologii sekwencjonowania przez syntezę (SBS). 
Wyniki z sekwencjonowania NGS kompatybilne z oprogramowaniem Archer Analysis 5.
Odczynniki dostarczane są  w formie porcjowanego liofilizatu umieszczonego w docelowych probówkach PCR. 
	
	zestaw
	4
	
	
	
	
	

	2.
	Zestaw odczynników do przygotowywania prób RNA w celu jednoczesnej identyfikacji fuzji genowych oraz oceny ekspresji  co najmniej 30 genów powiązanych z patogenezą nowotworów płuc i tarczycy. Zestaw pozwalający na jednoczesne przygotowanie 8 prób DNA w celu ich dalszej analizy w technologii sekwencjonowania przez (SBS). 
Wyniki z sekwencjonowania NGS kompatybilne z oprogramowaniem Archer Analysis 5.
Odczynniki dostarczane  w formie porcjowanego liofilizatu umieszczonego w docelowych probówkach PCR. 
	
	zestaw
	12
	
	
	
	
	

	3.
	Zestaw odczynników do przygotowywania prób RNA w celu jednoczesnej identyfikacji fuzji genowych oraz oceny ekspresji dla co najmniej 125 genów człowieka uznawanych za powiązane z rozwojem chłoniaków. Zestaw ten pozwala na jednoczesne przygotowanie 8 prób DNA w celu ich dalszej analizy w technologii sekwencjonowania przez syntezę (SBS). 
Wyniki z sekwencjonowania NGS kompatybilne z oprogramowaniem Archer Analysis 5.
Odczynniki dostarczane są  w formie porcjowanego liofilizatu umieszczonego w docelowych probówkach PCR.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	4.
	Zestaw odczynników do przygotowania preparatów wolnego pozakomórkowego DNA (cfDNA/ctDNA) w celu identyfikacji mutacji w co najmniej 25 genach, przyczyniających się do rozwoju procesów  nowotworzenia oraz lekooporności.
Zestaw pozwalający na jednoczesne przygotowanie 8 prób DNA w celu ich dalszej analizy w technologii sekwencjonowania przez syntezę (SBS).  Minimalna Ilość biologicznego materiału wymagana do przeprowadzenia analizy pojedynczej próby nie większa niż 10 ng DNA.
Wyniki z sekwencjonowania NGS kompatybilne z oprogramowaniem Archer Analysis 5.
Odczynniki dostarczane  w formie porcjowanego liofilizatu umieszczonego w docelowych probówkach PCR. 
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	5.
	Zestaw odczynników do oceny jakości i stopnia degradacji DNA izolowanego z materiału utrwalanego FFPE przed przygotowaniem bibliotek NGS słuzących do identyfikacji mutacji somatycznych lub/i germinalnych. Zestaw pozwala na ocenę do 24 prób.
	
	zestaw
	2
	
	
	
	
	

	6.
	Zestaw odczynników do oceny jakości i interalności RNA izolowanego z tkanek utrwalonych (FFPE) przed przygotowaniem bibliotek NGS służących do identyfikacji fuzji genów i mutacji. Zestaw pozwala na ocenę do 16 prób.
	
	zestaw
	2
	
	
	
	
	

	7.
	Zestaw krótkich sekwencji identyfikacyjnych i adapterów dla amplikonów uzyskiwanych w protokole MASTR. Sekwencje pozwalające na odczyt w trybie sparowanych końców, w technologii SBS.  Pula kombinacji znaczników od 49 do 96.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	8.
	Zestaw do przygotowania 24 bibliotek NGS dla całych regionów kodujących w genach BRCA1 i BRCA2 wraz z 30 dniową licencją na oprogramowanie analityczne.  Zestaw umożliwiający identyfikację mutacji germinalnych (próbki krwi) i somatycznych (próbki tkanki nowotworowej) w kodujących regionach genów BRCA 1 i BRCA2, pozwalający na amplifikację co najmniej 180 amplikonów o długości pozwalającej na pokrycie pełnych kodujących sekwencji egzonów tych genów. W skład zestawu wchodzą 4 mixy PCR oraz poilmeraza Taq.
Zestaw kompatybilny z sekwenatorem  z sekwenatorami prowadzącymi analizę w trybie sekwencjonwania przez syntezę, SBS.
	
	zestaw
	4
	
	
	
	
	

	9.
	Zestaw odczynników do przygotowania prób DNA w celu identyfikacji mutacji germinalnych w obrębie regionów kodujących genów BRCA1, BRCA2 oraz PALB2. Zestaw pozwalający na przygotowanie 16 prób DNA w celu ich dalszej analizy w technologii sekwencjonowania przez syntezę (SBS). 
Wyniki z sekwencjonowania NGS kompatybilne z oprogramowaniem Archer Analysis 5.
Odczynniki dostarczane  w formie porcjowanego liofilizatu umieszczonego w docelowych probówkach PCR. 
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	10.
	Zestaw odczynników do przygotowania prób DNA w celu identyfikacji mutacji somatycznych w obrębie regionów kodujących genów BRCA1 i BRCA2. Zestaw pozwalający na przygotowanie 16 prób DNA w celu ich dalszej analizy w technologii sekwencjonowania przez syntezę (SBS). 
Zestaw odczynników zapewniający wydajne przygotowanie bibliotek także z  preparatów DNA pozyskanych z tkanek utrwalonych (FFPE). 
Wyniki z sekwencjonowania NGS kompatybilne z oprogramowaniem Archer Analysis 5.
Odczynniki dostarczane  w formie porcjowanego liofilizatu umieszczonego w docelowych probówkach PCR. 
	
	zestaw
	4
	
	
	
	
	

	11.
	Sekwencje znacznikowe i adaptorowe dla sekwenatorów  Illumina  przeznaczone do dwustronnego wyznakowania materiału genetycznego w każdej z prób; sekwencje wymagane do przygotowania  bibliotek w technologii  Anchored Multiplex PCR. Pula kombinacji znaczników od A1 do A8.
	
	zestaw
	10
	
	
	
	
	


	12.
	Sekwencje znacznikowe i adaptorowe dla sekwenatorów  Illumina  przeznaczone do dwustronnego wyznakowania materiału genetycznego w każdej z prób; sekwencje wymagane do przygotowania  bibliotek w technologii  Anchored Multiplex PCR. Pula kombinacji znaczników od A9 do A16.
	
	zestaw
	10
	
	
	
	
	

	13.
	Sekwencje znacznikowe i adaptorowe dla sekwenatorów  Illumina  przeznaczone do dwustronnego wyznakowania materiału genetycznego  każdej z prób; sekwencje wymagane do przygotowania  bibliotek w technologii  Anchored Multiplex PCR. Pula kombinacji znaczników od A17 do A24.
	
	zestaw
	10
	
	
	
	
	

	14.
	Sekwencje znacznikowe i adaptorowe dla sekwenatorów  Illumina przeznaczone do dwustronnego wyznakowania materiału genetycznego każdej z prób; sekwencje wymagane do przygotowania  bibliotek w technologii  Anchored Multiplex PCR. Pula kombinacji znaczników od A25 do A32.
	
	zestaw
	10
	
	
	
	
	

	15.
	Sekwencje znacznikowe i adaptorowe dla sekwenatorów  Illumina przeznaczone do dwustronnego wyznakowania materiału genetycznego każdej z prób; sekwencje wymagane do przygotowania  bibliotek w technologii  Anchored Multiplex PCR. Pula kombinacji znaczników od A33 do A40.
	
	zestaw
	10
	
	
	
	
	

	16.
	Sekwencje znacznikowe i adaptorowe dla sekwenatorów  Illumina przeznaczone do dwustronnego wyznakowania materiału genetycznego każdej z prób; sekwencje wymagane do przygotowania  bibliotek w technologii  Anchored Multiplex PCR. Pula kombinacji znaczników od A41 do A48.
	
	zestaw
	10
	
	
	
	
	

	17.
	Zestaw odczynników do przygotowania prób DNA w celu analizy sekwencji i identyfikacji mutacji w co najmniej 30 genach powiązanych z patogenezą nowotworów płuc i tarczycy. Zestaw pozwalający na jednoczesne przygotowanie 8 prób DNA w celu ich dalszej analizy w technologii sekwencjonowania przez syntezę (SBS). Wyniki z sekwencjonowania NGS kompatybilne z oprogramowaniem Archer Analysis 5.
Odczynniki dostarczane w formie porcjowanego liofilizatu umieszczonego w docelowych probówkach PCR. 
	
	zestaw
	12
	
	
	
	
	

	
	RAZEM PLN:
	
	
	
	
	
	
	
	


Razem wartość netto:.................................... Słownie złotych: ....................................................................................................................

Razem wartość brutto: ..................................Słownie złotych: ......................................................................................................................

.......................dnia ..............................







........................................................................














(pieczęć i podpis osoby upoważnionej)

  Pakiet nr 1a
	Szczegółowy opis przedmiotu zamówienia, formularz cenowy.


	ODCZYNNIKI
Termin przydatności towaru do użytku nie może być krótszy niż 3 miesiące od daty dostawy.

	Lp.
	opis przedmiotu zamówienia
	nazwa/

 Nr katalogowy oferowanego produktu/ producent
	Wielkość op.

 lub j. m
	Ilość

op.
	Cena jedn. netto

PLN
	Wartość netto

PLN
	VAT

%
	Wartość

VAT

PLN
	Wartość brutto

PLN

	1.
	Zestaw do przygotowania 24 bibliotek NGS dla całych regionów kodujących w genach BRCA1 i BRCA2 wraz z 30 dniową licencją na oprogramowanie analityczne.  Zestaw umożliwiający identyfikację mutacji germinalnych (próbki krwi) i somatycznych (próbki tkanki nowotworowej) w kodujących regionach genów BRCA 1 i BRCA2, pozwalający na amplifikację co najmniej 180 amplikonów o długości pozwalającej na pokrycie pełnych kodujących sekwencji egzonów tych genów. W skład zestawu wchodzą 4 mixy PCR oraz poilmeraza Taq.
Zestaw kompatybilny z sekwenatorem  z sekwenatorami prowadzącymi analizę w trybie sekwencjonwania przez syntezę, SBS.
	
	zestaw
	4
	
	
	
	
	

	
	RAZEM PLN:
	
	
	
	
	
	
	
	


Razem wartość netto:.................................... Słownie złotych: ....................................................................................................................

Razem wartość brutto: ..................................Słownie złotych: ......................................................................................................................

.......................dnia ..............................







........................................................................














(pieczęć i podpis osoby upoważnionej)

[pieczątka firmowa]                                                                                                                                                 
        Pakiet nr 2
	Szczegółowy opis przedmiotu zamówienia, formularz cenowy.


	ODCZYNNIKI
Termin przydatności towaru do użytku nie może być krótszy niż 3 miesięce od daty dostawy,

 

	Lp.
	opis przedmiotu zamówienia
	nazwa/

Nr katalogowy oferowanego produktu/ producent
	Wielkość op.

lub j. m
	Ilość

op.
	Cena jedn. netto

PLN
	Wartość netto

PLN
	VAT

%
	Wartość

VAT

PLN
	Wartość brutto

PLN

	1.
	Kompatybilny z sekwenatorem MiniSeq, Illumina kompletny zestaw odczynników do pracy w trybie wysokoprzepustowym. Zestaw pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 75 cykli i zapewniający uzyskanie co najmniej 22 milionów odczytów w trybie pojedynczych odczytów. Zestaw zapewnia pozyskanie co najmniej 1,6 Gb danych podczas jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	2.
	Kompatybilny z sekwenatorem MiniSeq, Illumina kompletny zestaw odczynników do pracy w trybie wysokoprzepustowym. Zestaw pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 150 cykli i zapewniający uzyskanie co najmniej 44 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia pozyskanie co najmniej 3,3 Gb danych podczas jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	3.
	Kompatybilny z sekwenatorem MiniSeq, Illumina kompletny zestaw odczynników do pracy w trybie wysokoprzepustowym. Zestaw pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 300 cykli i zapewniający uzyskanie co najmniej 44 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia pozyskanie co najmniej 6,6 Gb danych podczas jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	12
	
	
	
	
	

	4.
	Kompatybilny z sekwenatorem MiniSeq, Illumina kompletny zestaw odczynników do pracy w trybie średnioprzepustowym. Zestaw pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 300 cykli i zapewniający uzyskanie co najmniej 14 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia pozyskanie co najmniej 2,1 Gb danych podczas jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	24
	
	
	
	
	

	5.
	Kontrolny zestaw DNA stanowiący wzorcową bibliotekę dla sekwenatorów NGS Illumina. Stężenie biblioteki wynosi 10 nM.
	
	zestaw
	3
	
	
	
	
	

	6.
	Kompatybilny z sekwenatorem MiSeq (Illumina) kompletny zestaw odczynników pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 300 cykli i zapewniający uzyskanie co najmniej 24 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia pozyskanie co najmniej 4,5 Gb danych podczas jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	7.
	Kompatybilny z sekwenatorem MiSeq, Illumina kompletny zestaw odczynników pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 500 cykli, uzyskanie nie mniej niż 24 milionów odczytów w trybie sparowanych końców oraz pozyskanie co najmniej 7,5 Gb danych podczas jednego cyklu pracy.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	8.
	Kompatybilny z sekwenatorem MiSeq, Illumina kompletny zestaw odczynników pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 600 cykli, uzyskanie nie mniej niż 44 milionów odczytów w trybie sparowanych końców oraz pozyskanie co najmniej 13 Gb danych podczas jednego cyklu pracy.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	9.
	Kompatybilny z sekwenatorem MiSeq (Illumina) kompletny zestaw odczynników pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 150 cykli i zapewniający uzyskanie co najmniej 44 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia pozyskanie co najmniej 3,0 Gb danych podczas jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	10.
	Kompatybilny z sekwenatorami NextSeq500 i NextSeq550 (Illumina) kompletny zestaw odczynników pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 150 cykli i zapewniający uzyskanie do 260 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia uzyskanie co najmniej 16 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	11.
	Kompatybilny z sekwenatorami NextSeq500 i NextSeq550 (Illumina) kompletny zestaw odczynników pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 150 cykli i zapewniający uzyskanie do 800 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia uzyskanie co najmniej 50 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	12.
	Kompatybilny z sekwenatorami NextSeq500 i NextSeq550 (Illumina) kompletny zestaw odczynników pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 300 cykli i zapewniający uzyskanie do 260 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia uzyskanie co najmniej 32 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	13.
	Kompatybilny z sekwenatorami NextSeq500 i NextSeq550 (Illumina) kompletny zestaw odczynników pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 300 cykli i zapewniający uzyskanie do 800 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia uzyskanie co najmniej 100 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	14.
	Kompatybilny z sekwenatorami NextSeq500 i NextSeq550 (Illumina) kompletny zestaw odczynników pozwalający na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 75 cykli i zapewniający uzyskanie do 400 milionów odczytów w trybie pojedynczych odczytów. Zestaw zapewnia uzyskanie nie mniej niż 25 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	15.
	Kompatybilny z sekwenatorami NextSeq500 i NextSeq550 (Illumina) kompletny zestaw odczynników zapewniający większą stabilność i solidność w stosunku do zestawu v2. Pozwala na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 150 cykli i zapewniający uzyskanie do 260 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia uzyskanie co najmniej 16 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	16.
	Kompatybilny z sekwenatorami NextSeq500 i NextSeq550 (Illumina) kompletny zestaw odczynników zapewniający większą stabilność i solidność w stosunku do zestawu v2. Pozwala na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 300 cykli i zapewniający uzyskanie do 260 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia uzyskanie co najmniej 32 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	17.
	Kompatybilny z sekwenatorami NextSeq500 i NextSeq550 (Illumina) kompletny zestaw odczynników zapewniający większą stabilność i solidność w stosunku do zestawu v2. Pozwala na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 75 cykli i zapewniający uzyskanie do 400 milionów odczytów w trybie pojedynczych odczytów. Zestaw zapewnia uzyskanie nie mniej niż 25 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	18.
	Kompatybilny z sekwenatorami NextSeq500 i NextSeq550 (Illumina) kompletny zestaw odczynników zapewniający większą stabilność i solidność w stosunku do zestawu v2. Pozwala na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 150 cykli i zapewniający uzyskanie do 800 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia uzyskanie co najmniej 50 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	19.
	Kompatybilny z sekwenatorami NextSeq500 i NextSeq550 (Illumina) kompletny zestaw odczynników zapewniający większą stabilność i solidność w stosunku do zestawu v2. Pozwala na tworzenie klastrów oraz sekwencjonowanie podczas co najmniej 300 cykli i zapewniający uzyskanie do 800 milionów odczytów w trybie sparowanych końców. Zestaw zapewnia uzyskanie co najmniej 100 Gb danych w trakcie jednego cyklu pracy sekwenatora.
	
	zestaw
	1
	
	
	
	
	

	
	RAZEM PLN:
	
	
	
	
	
	
	
	


Razem wartość netto:.................................... Słownie złotych: ....................................................................................................................

Razem wartość brutto: ..................................Słownie złotych: ......................................................................................................................

.......................dnia ..............................







........................................................................














(pieczęć i podpis osoby upoważnionej)



