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Nr zamoéwienia ZZ/ 23/002/U/2018 Gdansk, dnia 21.06.2018r.

ZAPYTANIA | ODPOWIEDZI

Dotyczy: zaméwienia na ustugi analizy metagenomowej DNA wyizolowanego z probek osadow
$ciekowych ze zl6z trzcinowych .na potrzeby Wydziatu Inzynierii Lgdowej i Srodowiska
Politechniki Gdanskiej

Zamawiajgcy informuje, ze w dniu 20 i 21 czerwca 2018r wpltynety zapytania Wykonawcéow
0 brzmieniu:

Pytanie 1

W tytule postepowania wspominajg Panstwo o analizie metagenomowego DNA, a nastepnie

w wymaganiach mowa jest o przygotowaniu amplikonéw. Zaréwno sekwencjonowanie
metagenomowego DNA i sekwencjonowanie amplikonéw to dwie rézne ustugi. NGS aplikonéw
wycenia sie na podstawie dtugosci tych amplikonéw, natomiast tutaj nie wiemy jakiej dtugosci beda
fragmenty.

Sekwencjonowanie amplikonéw oferuje odpowiednie i wygodne profilowanie taksonomiczne duzej
ilosci probek. Pozwala wykry¢ réznice miedzy drobnoustrojami.

Sekwencjonowanie metagenomowe nie opiera sie na zestawie konkretnych primeréw, co uwalnia
tg metode od bteddéw powstajgcych podczas PCR tzw. PCR bias. Umozliwia to doktadniejsze
zbadanie prébek i bardziej wiarygodne wyniki.

Moze chodzito Pahstwu o przygotowanie biblioteki do sekwencjonowania zamiast przygotowania
amplikonow?

Pytanie 2

W punkcie 2 oferty zawarta jest ustuga "przygotowania amplikonéw na otrzymanych prébkach
wyizolowanego DNA". Standardowo w takiej procedurze wykorzystywane jest
sekwencjonowanie regionéw hiperzmiennych V3-V4 bakteryjnego genu 16S rRNA. Prosze o
doprecyzowanie czy taka metodyka zgodna jest z Panstwa oczekiwaniami.

W punkcie 3 oferty zawarta jest ustuga "Sekwencjonowania oraz podstawowa analiza
bioinformatyczna". Prosze o doprecyzowanie trybu sekwencjonowania, np. w trybie paired-end

2 x 300 pz na platformie lllumina MiSeq lub 2 x 150 pz na platformie NextSeq, czy tez zostawiacie
Panstwo tutaj dowolnos¢ Wykonawcy. Prosze o podanie parametru oczekiwanego pokrycia
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sekwencjonowania (np. 50 000 x) jesli Panstwo takiego wymagaja.

Odpowiedz

Przedmiotem zamowienia jest izolacja genomowego DNA z prébek osadu $ciekowego, wykonanie
na bazie pozyskanego DNA sekwencjonowania NGS regionu V3-V4 genu kodujgcego 16S rRNA,
oczekiwana dtugos¢ odczytu 250 par zasad.

Dziekan .
Wydziatu Inzynierii Ladowej i Srodowiska
prof. dr hab. inz. Krzysztof Wilde, prof.zw.PG
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