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Część nr 3                                                    Załącznik Nr 5 do SIWZ  Opis przedmiotu zamówienia

Program do genotypowania mający zastosowanie w analizach molekularnych                   i cytognetycznych zarówno klinicznych (łamliwego chromosomu X, trisomii/anauploidii, MLPA, MS-MLPA, mukowiscydozy, analizy mikrosatelit) jak i badawczych (AFLP,           T-RLFP, SnapShot/SNPlex/SNPWave, analiza klastrowania, analiza pokrewieństwa, analiza haplotypów)
Spełniający następujące kryteria:
· Analiza do 100 ścieżek (ang. lane) wyników zarówno z żelu jak i elektroforezy kapilarnej.
· Przetwarzanie danych w formatach: pliki ABI: (*.FSA, .*AB1, *.ABI, *.HID), pliki SCF, pliki MegaBACE™ (*.RSD, *.ESD), pliki Beckman-Coulter i pliki graficzne zdjęć z żelu (TIFF, BIP, JPEG).
· Automatyczna korekcja błędów analizy wynikających z zastosowanych odczynników, saturacji pików i ich nieprawidłowego kształtu (ang. stutter peaks), błędu urządzenia np. nagły spadek napięcia.
· Możliwość zapisania zaprogramowanego manualnie eksperymentu i następnie możliwość jego automatycznego ponownego wykonywania (zachowanie zapisanych parametrów analizy).
· Możliwość ustalania kontroli dostępu dla poszczególnych użytkowników, celem zapewnienia wiarygodności, jakości i powtarzalności wykonywanych analiz (tylko osoba o odpowiednich uprawnieniach będzie mogła zmienić zadane parametry).
· Możliwość analizy typu qPCR z użyciem zestawów Aneufast, CyberGene®, Devyser®, Elucigene QST*R® jak również zastawów do analizy zaprojektowanych przez użytkownika.
· Możliwość generowania raportu wszystkich zmian przeprowadzonych dla danego projektu.
· Możliwość edytowania nagłówków w raporcie (ang. customized).
· Możliwość porównywania poszczególnych analiz, z zaznaczeniem różnic pomiędzy poszczególnymi parametrami.
· W analizie kruchego chromosomu X automatyczna analiza tripletów                        z automatyczna identyfikacją pre-mutacji mutacji lub wyniku prawidłowego.
· Automatyczne wykonanie analizy MLPA. Kompatybilność z zestawami do analizy MLPA firmy MRC-Holland (jedyny dostawca na rynku zestawów do analizy rozległych rearanżacji genowych z zastosowaniem techniki MLPA - multipleksowa amplifikacja sond zależna od ligacji). Możliwość załadowania odpowiedniego panelu do analizy określonego zestawu MLPA firmy MRC-Holland. Automatyczna kontrola jakości uzyskanych wyników w odniesieniu od parametrów jakości odczytu analizy MLPA zdefiniowanych przez MRC-Holland (jeśli próbka nie spełnia wymagań jakościowych (parametr QC) program poinformuje o tym użytkownika). Możliwość wyboru próby kontrolnej jako próby odniesienia w MLPA w postaci kontroli populacyjnej lub skonfigurowanej przez użytkownika.
· Automatyczne generowanie paneli na podstawie sygnałów uzyskanych                w analizie lub możliwość ustawienia ich manualnie (za pomocą myszy).
· Program powinien przetwarzać dane z urządzeń firm ABI®PRISM, Applied Biosystems SeqStudio™, Promega Spectrum Compact CE i odczynników Abbott, Aneufast, Devyser, Elucigene, Finnzymes, MRC Holland, Promega, Thermo Fisher.
· Możliwość klastrowania analizowanych fragmentów umożliwiająca stworzenie dendrogramu obrazującego zależności pomiędzy badanymi próbkami na podstawie wybranego kryterium. Ma zastosowanie m.in. w analizie ekspresji genów. Przy tworzeniu dendrogramów powinny być uwzględnione parametry takie jak odległość euklidesowa, współczynnik korelacji i odsetek takich samych genotypów.
· Dostęp do wszystkich aktualizacji.
· [bookmark: _GoBack]Zapewnienie szybkiej pomocy technicznej.
· Możliwość szkoleń w przypadku wprowadzania w laboratorium nowych analiz.
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