PLIEGO DE PRESCRIPCIONES TÉCNICAS PARA LA ADQUISICIÓN DE UN Secuenciador Automático AB 3130 GENETIC ANALYZER Y CONDICIONES DE LA ASISTENCIA TÉCNICA
Las prescripciones técnicas básicas del equipamiento se detallan a continuación y serán las mínimas imprescindibles.
Introducción

El Laboratorio de Genética Molecular del Área de Genética y Reproducción Animal del Servicio Regional de Investigación y Desarrollo Agroalimentario (SERIDA) de Somió en Gijón está ejecutando en estos momentos cuatro proyecto de investigación financiados en convocatorias competitivas (MCyT-INIA RZ2008-00010, MCyT-INIA RZ07-00002, MEC-INIA RZ2004-00007-C02-02 y MEC CGL2005-03761/BOS) que prevén el análisis molecular de un gran número de muestras de ADN. 

Especialmente los dos últimos proyectos referenciados, recientemente concedidos y que estarán en vigor hasta 31de diciembre de 2008 y prevén el procesamiento de entre 4000 y 5000 muestras de ADN.

El considerable número de muestras a tratar unido al pequeño tamaño del equipo investigador hacen necesaria la adquisición de un equipo de secuenciación de alto nivel que permitirá la optimización de los recursos humanos del grupo.

1.- Características del Sistema de Secuenciación
El sistema de secuenciación deberá disponer de:

· Una unidad de electroforesis capilar con placa de calentamiento capaz de controlar la temperatura.

· Un Soporte electroforético de arrays de 4 capilares ampliable a 16. 
· Capilares de 50 micras, disponible en distintas longitudes: 22 cm., 36 cm., 50 cm., y 80 cm.
· Un sistema de relleno de los capilares de forma automática con los mismos polímeros tanto para secuenciación como para análisis de fragmentos.

· Un sistema automático de inyección electrocinética de los fragmentos de ADN.

· Un sistema de control de temperatura de los capilares que asegure la máxima reproducibilidad.

· Un detector simultáneo de distintas emisiones de fluorescencia con capacidad de detección de hasta 5 fluorocromos.

· Una unidad óptica compuesta por un láser de argón iónico con potencia de 10mV y con líneas espectrales de 488 nm y 514,5 nm.

· Una unidad de detección compuesta por cámara CCD que recoja en multi-frecuencia todas las emisiones de fluorescencia de 514 a 680 nm. detectando todo el espectro de emisión de cada uno de los marcadores fluorescentes.

· Un sistema de excitación de doble haz óptico, que compense la diferencia de energía a lo largo de los 4 capilares y proporciona así una mayor sensibilidad en la detección de las distintas emisiones de fluorescencia en todas y cada una de las muestras.

· Un cargador automático de muestras que permita el uso de una bandeja de 96 o de 384 pocillos. 

· Una fuente de alimentación que controle la tensión hasta 20.000 voltios.

· Un ordenador PC para control del sistema de secuenciación con las siguientes características mínimas: procesador Pentium 4, 2GHz., sistema operativo Windows® XP, 1GB de RAM, dos discos duros de 36 GB, Monitor color de 17 pulgadas, unidad lectora CD-ROM (40x), unidad grabadora de CD’s, tarjeta Ethernet e impresora color.

· Un programa informático específico para el control de calidad de las secuencias obtenidas.

2.- Características de multifuncionalidad
· La secuenciación automática debe permitir las siguientes alternativas, todas ellas con una exactitud mínima del 98,5% y un nivel de error inferior al 2%:

- Secuenciación Rápida: con capilares más cortos para secuenciar unas 500 bases en 35 minutos.

- Secuenciación Estándar: con capilares medios para secuenciar unas 850 bases en 120 minutos.

- Secuenciación de Larga Longitud: con capilares largos para secuenciar 950 bases en 170 minutos.

- Posibilidad de Secuenciación Cíclica para abordar la secuenciación de todo tipo de DNA molde desde el DNA monocatenario, el DNA bicatenario, plásmido, cósmido, fagos, Bacs, Yacs, mitocondrial y productos de PCR de todo tamaño.

· El sistema deberá disponer de una herramienta de comparación de secuencias e identificación de SNPs, que incluya funciones de llamadas de base de datos, ensamblando las secuencias y realizando el alineamiento de las mismas, ofreciendo una solución integrada con un sistema de medida de calidad y posibilidades de edición.

3.- Características del software de Control

· El software de control del equipo debe permitir el control total del equipo para el desarrollo de protocolos de funcionamiento, así como para las diferentes calibraciones necesarias en las distintas tareas que puedan demandarse al equipamiento. 

· El software de control debe funcionar bajo entorno Windows® y en soporte físico PC o clónico.
· El software de control deberá disponer de un programa de Análisis de Fragmentos con dos estrategias de marcaje fluorescente de fragmentos de ADN: marcaje fluorescente del cebador con cuatro posibles fluorocromos diferentes y marcaje fluorescente de los nucleótidos. El programa de ançalsiis de fragmentos deberá permitir:
a) Determinar el Tamaño: identificación de alelos según nomenclatura determinada por el usuario o nomenclatura homologada, mediante definición de hojas molde (templates) y manejo de mini programas internos (macros) y, generar así el genotipo de cada individuo u organismo estudiado.
b) Cuantificación: generar datos de comparación en áreas de pico, mediante definición de hojas molde (templates) y manejo de mini programas internos (macros) y facilitar así estudios de cuantificación relativa y determinación de estadísticas.

c) La Exportación de los resultados a bases de datos y hojas de cálculo.
d) El Análisis de Fragmentos para diferentes tipos de aplicaciones incluyendo fragmentos de hasta 500 bases con resolución de 1 base y una desviación estándar igual o menor de 0,15 en 35 minutos, y la validación de Mutaciones (Screening) permitiendo la dentificación de polimorfismos de único nucleótido (SNP) utilizando fluorescencia de 5 colores en fragmentos de hasta 120 bases, con capilares de 36 cm. en 30 minutos o con capilares de 22 cm en 15 minutos.
· El software de control deberá disponer de un programa de Análisis de Fragmentos y Genotipado Automático que permita

a) Analizar los resultados obtenidos relativos a análisis de fragmentos y genotipado mediante microsatélites, polimorfismos de un solo nucleótido (SNPs) y polimorfismos de fragmentos de restricción (AFLPs), entre otros.
b) Identificar los fragmentos de DNA de interés y el cálculo de su tamaño en nucleótidos, así como de la altura y área de los picos.
c) Identificar los alelos correspondientes a estos picos, según los parámetros seleccionados por el usuario, mostrando la información de forma gráfica y en tablas de resultados con distintos formatos a elegir.
d) Conocer la fiabilidad de los genotipos obtenidos mediante algoritmos de control de calidad específicos para cada aplicación.
e) La Exportación de los resultados a bases de datos y hojas de cálculo.
4.- Formación de usuarios, Servicio y Soporte Técnico
Con el equipamiento ofertado se deberá incluir:

· Instalación total del equipo completo, incluyendo reactivos y fungible necesarios para la instalación, puesta a punto y funcionamiento del mismo.

· Cursos de formación de manejo del equipo in situ.

· La empresa dispondrá de un soporte continuo (a través de correo electrónico, teléfono directo y visitas personalizadas) por parte del equipo de especialista de manejo de líquidos biológicos en España.

· La entrega e instalación del equipo debe ir acompañada del desarrollo de los protocolos demandados por los usuarios, así como de la formación del usuario en el manejo del equipo para poder desarrollar sus propios protocolos en un futuro inmediato. 
Villaviciosa, a 19 de septiembre de 2008
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