INSTYTUT DENDROLOGII
POLSKIEJ AKADEMII NAUK

ul. Parkowa 5 tel.: 61 817 00 33

62-035 Koérnik fax: 61 817 01 66

www.idpan.poznan.pl e-mail: idkornik@man.poznan.pl
DAZ.2540.471.2026.11 2026/dla nauki/11

Odpowiedzi na pytania dotyczace tresci ogloszenia

Dotyczy:
postepowania sprawa nr DAZ.2540.471.2026, pn. ,Ustuga sekwencjonowania nowej generacji
(NGS) i uzyskanie sekwencji catogenomowych w wyniku sekwencjonowania typu ,whole genome

sequencing” (WGS), tgcznie dla 110 prébek z mapowalnym pokryciem 10x.

W dniu 24.06.2026 r. wplynely droga elektroniczna nastepujace pytania:

1. ,Jakiego gatunku dotyczg probki i jaki jest szacowany rozmiar genomu? Jest to kluczowe
do wyliczenia wymaganej ilo$ci danych”

2. ,Czy Zamawiajgcy posiada lub wskazuje genom referencyjny, wzgledem ktérego ma by¢
liczone pokrycie mapowalne? Jesli tak, prosimy o wskazanie referencji”.

3. ,Czy wymagane pokrycie 10x oznacza Srednie pokrycie mapowalne na probke po
przyréwnaniu do genomu referencyjnego, czy pokrycie danych surowych?”

4. ,Czy DNA zostanie dostarczone przez Zamawiajacego, czy izolacja materialu ma
by¢ po stronie Wykonawcy?

5. ,Jaki bedzie materiat wyjéciowy do izolacji / analizy, np. liscie, igty, tkanka
kambium lub inny materiat ro$linny?”

6. ,Jakie s3 minimalne wymagania Zamawiajagcego co do ilodci i jakoSci DNA na
wejsciu?”

7. ,Czy wymagana jest biblioteka PCR-free, czy Zamawiajacy dopuszcza przygotowanie
biblioteki z amplifikacja? w ogtoszeniu podany jest konkretny kit TruSeq DNA PCR-Free”

8. ,Jaki typ i dtugo$¢ odczytu sg wymagane, np. paired-end 2 x 150 bp?”

9. ,Czy Zamawiajgcy okresla minimalny prog jakosci danych, np. odsetek zasad = Q30?”

10. ,Co dokladnie ma wchodzi¢ w zakres ustugi: wylgcznie przekazanie surowych danych
FASTQ, czy réwniez  mapowanie = BAM,  wariantowanie = VCF  i/lub
dodatkowa analiza bioinformatyczna?”

11. ,W jakim formacie i w jaki spos6b majg zostac¢ przekazane dane?”

12. ,Jaki jest oczekiwany termin realizacji ustugi i czy Zamawiajgcy dopuszcza



13.

14.

15:

realizacje / dostawe wynikéw partiami?”

»W tre$ci zamdéwienia okreslong ilo$¢ transzy probek na 1, natomiast wspomniany jest
rowniez eksperyment pilotowy- 8 prébek. Czy nalezy to rozumie¢ jako jedng transze ze
118 préobkami, czy tez dwie transze 8+110 (ewentualnie 8+102)?”

»~Wstepna obrébka informatyczna uzyskanych danych obejmujgca
demultipleksowanie i przycinanie adapteréw, a takze zgrupowanie (merging)
odczytow. Inserty w bibliotekach TruSeq PCR-Free majg na ogét okoto 350bp,
natomiast wspomniana zostata konfiguracja 2x150bp. Te odczyty nie bedg sie na siebie
naktada¢, totez typowy "merging"- jak np. w odczytach stosowanych dla
amplikoné6w metagenomicznych, nie jest mozliwy. Co nalezy zrozumie¢ pod
pojeciem "zgrupowanie" odczytéw?”

Poniewaz firma nie ma osobowo$ci prawnej w Polsce, wysoko$¢ wynagrodzenia okre$la
sie w postaci netto, od ktérej zamawiajacy odprowadzi podatek VAT
w Polsce w postaci tzw. odwrotnego obcigzenia. Czy w ramach oceny oferty mimo
wszystko podawaé warto$¢ brutto, czy tez podaza¢ standardowo przyjetym

trybem, tj. cena netto=cena brutto.

W odpowiedzi Zamawiajacy informuje:

1

10.

Probki  dotycza  gatunkow: Fagus  sylvatica oraz  Fagus  orientalis.
Szacowany rozmiar genomu dla F. sylvatica wynosi ok. 530-550 Mb.

Genom referencyjny jest dostepny w bazie National Center for Biotechnology
Information, w przypadku F. sylvatica jest to genom dhFagSylv1l.hap1.1.

Wymagane jest $rednie pokrycie mapowalne po przyréwnaniu do genomu referencyjnego
(10x).

Izolacja zostanie wykonana po stronie Zamawiajgcego zgodnie z ogtoszeniem.

Izolacja zostanie przeprowadzona z lisci.

Zamawiajgcy nie ma wymagan co do ilosci DNA. préby zostang tak przygotowane by
zapewnic¢ stezenie umozliwiajgce przygotowanie biblioteki.

Tak, wymagany jest zestaw TruSeq DNA PCR-Free, zgodnie z dokumentacja
postepowania.

Wymagane sg odczyty typu paired-end 2 x 150 bp.

Zamawiajgcy informuje, Ze informacje dotyczace jako$ci danych zostaty zawarte w
opisie przedmiotu zamdwienia (punkt 5).

Zamawiajagcy informuje, Ze wszystkie niezbedne informacje dotyczace analiz

bioinformatycznych zostaty zawarte w opisie przedmiotu zaméwienia (punkt 7).



11. Dane maja zosta¢ przekazane w formacie FASTQ dla wszystkich 110 prébek, za
posrednictwem serwera chmurowego udostepnionego przez Zamawiajgcego (informacje
zawarte w tre$ci ogloszenia).

12. Zamawiajacy informuje, ze niezbedne informacje dotyczace przedmiotu terminu
realizacji ustugi i dostarczenia danych zostaty zawarte w tresci ogloszenia oraz
dokumentacji postepowania.

13. Zamawiajgcy informuje, ze cato§¢ materiatu (110 prébek) przewidziana jest do wystania
w jednej transzy. Jednoczes$nie, zgodnie z zapisami ogloszenia, przewidziane jest
wykonanie testu/pilotazu obejmujgcego 8 prébek, realizowanego przed wtasciwg
czescig sekwencjonowania.

14. Zamawiajgcy wyjasnia, Ze przez pojecie ,zgrupowanie (merging) odczytéw” rozumiane
jest scalenie danych FASTQ pochodzgcych z ewentualnych powtérnych sekwencjonowan
tej samej probki (np. z réznych ,runéw”), w celu uzyskania jednego zestawu plikéw
FASTQ (R11iR2) dla danej prébki.

15. Oferte nalezy poda¢ trybem: cena netto=cena brutto.
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