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 Wrocław dn. 21,08,2023r.

Uczestnicy postępowania   
 

Dotyczy: postępowania o udzielenie zamówienia publicznego: Usługa RNASeq, 
sprawa nr: PO.2721.91.2023  
 
Zamawiający informuje, że do ww. postępowania zostały złożone pytania.  
Zamawiający przekazuje treść zapytań wraz z wyjaśnieniem. 
 
Pytania: 
 
Zwracam się z uprzejmą prośbą o udzielenie odpowiedzi na poniższe pytania do zapytania 
nr PO.2721.91.2023 na usługę RNA-seq. 
  

1. Ile próbek chciałby przeanalizować Zamawiający? 
2. Czy Zamawiający wymaga 40M odczytów całkowitych czy sparowanych? 
3. Czy Zamawiający dopuści użycie długości odczytów 2x150 bp? Odczyty można 

następnie przyciąć do długości w przedziale 2x75bp – 100 bp. 
4. Czy Zamawiający zaorganizuje pojemnik styropianowy i suchy lód we własnym 

zakresie, a po stronie Wykonawcy będzie organizacja samego transportu do jego 
laboratorium? 

5. Jakie analizy mają być wykonane? 
  
  
Z poważaniem, 
Tomasz Rytelewski 
Account Manager 
  
Novogene (UK) 
 
 
 
Odpowiedzi: 
 

1. Analiza będzie obejmowała 9 próbek (w analizie tej są uwzględnione 3 niezależne 
powtórzenia). 

2. Zamawiający wymaga: 40M odczytów sparowanych. 
3. Zamawiający dopuści użycie długości odczytów 2x150 bp 
4. Zamawiający zorganizuje pojemnik styropianowy i suchy lód we własnym zakresie. 
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5. Zamawiający wymaga wykonania następujących analiz: oznaczenia jakościowe 
ilościowe RNA, przygotowanie bibliotek wraz z ich oceną jakościową, 
sekwencjonowanie RNA (40M – paired end, 2x150 bp), podstawowa obróbka 
danych wraz z analizą różnicową i analizą statystyczną 

 
 
 

………………………………………………… 
(podpis osoby upoważnionej) 

 
 

Sporządziła: Anna Kaszuba 


