SISTEMA DE ANÁLISIS MASIVO DE LECTURAS GENÓMICAS (formulario 23530).
Descripción:	Sistema de Análisis Masivo de lecturas Genómicas integrado con aplicaciones de análisis secundario abordo del instrumento.

Especificaciones Técnicas:
1.  Sistema integrado que permite la amplificación, secuenciación, análisis primario y análisis secundario a bordo en un solo equipo. La unidad ejecutora escogerá el rendimiento: 
1.1. Lecturas de 100 a 400 millones con posibilidad de escalabilidad a mayor rendimiento. 
1.2. Lecturas de 100 a 1800 millones. 
2. Intervalo de rendimiento permite una salida de datos 10-240 Gb ó 10-540 Gb. 
3. El sistema deberá operar bajo el principio de secuenciación por síntesis de alto rendimiento, empleando nucleótidos terminadores con bloqueador reversible de nueva generación y colorantes fluorescentes altamente estables. 
4. Celdas de flujo con mínimo 7 configuraciones de kits. 
5. Amplificación integrada basada en la química automatizada de amplificación de exclusión en sustratos de celdas de flujo de patrones. 
6. Sistema debe permitir lecturas de 600 ciclos. 
7. Generación de datos de alta calidad con =90 % de bases superior a Q30 en longitudes de lectura de 2 × 150 pb y =85 % de bases superior a Q30 en longitudes de lectura de 2 × 300 pb. 
8. Instrumento seco, no requiere ciclos de lavados ni necesita mantenimientos periódicos. Los líquidos se encuentran totalmente integrados en los cartuchos de reactivos consumibles. 
9. El sistema debe ser de arquitectura abierta, compatible con los reactivos de preparación de librerías estandarizados en el servicio y compatible con los kits presentes en el mercado, validados y reconocidos por el fabricante. 
10. El sistema deberá generar archivos FASTQ, BAM, VCF y *.txt directamente desde el instrumento, sin requerir infraestructura informática adicional ni conexión a servidores externos o internet. 
11. Debe incluir las siguientes aplicaciones de análisis secundario integradas en el instrumento, sin necesidad de internet o infraestructura informática adicional, que contemplen: 
11.1. Análisis genómico germinal: llamado de variantes aplicable a para genoma completo, exoma completo y paneles dirigidos, con generación de métricas de cobertura y precisión. 
11.2. Análisis de enriquecimiento: llamado de variantes germinal y/o somático aplicable a resecuenciación selectiva, paneles y exomas, con generación de métricas de cobertura y precisión. 
11.3. Análisis de ARN: incluye alineamiento, cuantificación de expresión del transcriptoma completo y detección de fusiones génicas. 
11.4. Análisis de ARN unicelular: procesamiento desde lecturas hasta matrices de expresión por célula, identificación de genes marcadores y generación de resultados listos para análisis bioinformático. 
11.5. Análisis de amplicones: llamado de variantes para paneles de amplicones de ADN o RNA. 
12. El sistema deberá incluir una función integrada a bordo del instrumento para la compresión de datos crudos generados, capaz de reducir el tamaño de los archivos de secuenciación, sin afectar su integridad ni calidad. 
13. Realiza análisis secundario en un experimento al tiempo que inicia un segundo experimento de secuenciación por separado. 
14. Permite integración automática con plataformas de genómica de computación en la nube. 
15. Permite configuraciones de flujo de trabajo de manera local, hibrido (nube + local) y en la nube. 
16. Interfaz de pantalla táctil intuitiva. 
17. Con matriz de puertas programables in situ para procesos informáticos de análisis secundario-integrados acelerados por hardware. 
18. Sensores integrados para el estado del instrumento y la detección de errores, con barra de luz de estado del instrumento integrada. 
19. Dos cámaras con tecnología de semiconductores de óxidos metálicos complementarios de alto rendimiento para una rápida adquisición de imágenes de las celdas de flujo. 
20. Batería de respaldo UPS o Tru-Online.

Observaciones: Para uso exclusivo en investigación.
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