项目要求
1、 货物清单
	序号
	货物名称
	数量

	1 
	测序仪
	1


备注：同一品牌仅可有一家供应商参加本项目的投标，如多家供应商参加同一品牌产品投标，仅以一位供应商计算。
2、 具体技术要求
[bookmark: _GoBack]1. 荧光标记。避免由于PCR扩增和荧光标记产生的偏离和原始样本的失真。
2. RNA 直接测序，无需反转录cDNA。无需PCR 扩增；也可以有反转录cDNA，PCR 扩增的选项。
3. 直接DNA测序平均测序速度为≥450bp/s，直接RNA测序平均速度为≥70bp/s，快速、实时读取核酸序列信息。
4. 测序读长：最长读长高达2.27Mb，具体读长长度取决于DNA或RNA片段的长度和质量。
5. CONTIGS N50：超长读长 contig N50=41Mb (具体取决于样品类型、质量等)
6. 准确性：1X 覆盖度 95% ，30X 覆盖度99%，100X覆盖度99.999%
7. 48小时数据量：单张芯片R9.4.1最高产量为50G（内测数据）
8. 运行时间： 1分钟至64小时；按需测序，无固定运行时间
9. 便携性：一个人可轻松搬运，测序实验不受环境限制
10. 混样建库测序：12，24，96个样本试剂盒可选
11. 实时碱基读取，用户可以实时读取碱基序列信息，无需通过荧光信号转换。直接，迅速给出测序结果。
12. 快速文库构建，最快仅需10分钟。
13. 标配软件可完成原始电信号碱基读取（FAST5和FASTQ）、数据质量控制（QC）、barcode拆分（Demultiplexing）、序列比对（Alignment）、基因组组装（Assembly）、宏基因组分析（Metagenomics）、扩增子分析（Amplicon）、测序错误校正（Error correction）、变异分析（Variant calling）、碱基修饰（Base modification）等。
14. 电脑最基础配置：OSX-– Sierra, High Sierra；Linux – Ubuntu 14.04 or 16.04；内存：16GB RAM；CPU：具有4个以上内核的i7或Xeon；存储：1 TB内置SSD；端口：USB3

配置要求：

	序号
	名称
	数量（套）

	1
	测序仪  
	1

	2
	测序芯片
	2

	3
	1D连接测序试剂盒 
	1

	4
	清洗试剂盒  
	1

	5
	电脑
	1



