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Roma, 11 novembre 2025

Oggetto: Relazione di infungibilita n. 1 apparecchiatura Next Generation Sequencing Illumina Next Seq 2000

Si riferisce un’infungibilita tecnica dello strumento, ai sensi dell’art.76, comma 2 lett. b), punto 2 del Dlgs 36/2023, basata

sulle seguenti motivazioni:

e in grado di quantificare l'espressione genica mediante lettura dell’abbondanza a livello genico tra le
caratteristiche note, con le seguenti prestazioni: fino a 10 M di coppie di letture tipiche per campione (2 x 75
bp per Illumina Stranded Total RNA Prep e Illumina Stranded mRNA Prep e 2 x 100 bp per Illumina RNA
Prep con Enrichment) e fino a 170 campioni per cella a flusso per corsa utilizzando la cella P4 (120 campioni
cella P3),

e sequenzia mRNA mediante lettura dell’abbondanza e scoperta di RNA codificante, con le seguenti prestazioni:
fino a 25 M di coppie di letture tipiche per campione (Illumina RNA Prep with Enrichment) e fino a 68
campioni per cella a flusso per corsa utilizzando la cella P4 (48 campioni cella P3),

e utilizzabile per il RNA-Seq totale mediante lettura dell’abbondanza e scoperta dell'RNA codificante e non
codificante, con le seguenti prestazioni: fino a 50 M di coppie di letture tipiche per campione (Illumina
Stranded Total RNA Prep with Ribo-Zero Plus) e fino a 34 campioni per cella a flusso per corsa utilizzando la
cella P4 (24 campioni cella P3),

e Durata delle corse: da 17 a 34 ore (massimo 1,7 miliardi di letture single-end, output 300 GB) e >85% di basi
al di sopra di Q30, per volumi nel range 10 ng-1 pg di RNA

e Analisi secondaria dei dati mediante allineamento dell'RNA con un genoma di riferimento, 1'identificazione di
varianti e la quantificazione di geni, nonché la caratterizzazione delle giunzioni di splicing e delle fusioni
geniche candidate, e soluzioni software con pipeline stand alone per 1’analisi e la visualizzazione dei dati,

strumenti di analisi open source per I’elaborazione rapida dei dati di sequenziamento.
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