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Zatacznik nr 1 do umowy do zapytania ofertowego nr 2/SZPITALEJEDNOIMIENNE/2020/CTT
zdnia 02.12.2020 .

Specyfikacja wykonania bazy danych na potrzeby projektu ,Opracowanie nowoczesnych
technologii laboratoryjnych, informatycznych i bioinformatycznych dedykowanych diagnostyce
i prewencji zakazeri SARS CoV-2.”

1. Baza danych przygotowana do zapisu sekwencji typu Next Generation Sequencing oraz
Sanger. Baza danych ma mie¢ mozliwo$¢ zapisu wielu tysiecy sekwencji RNA z mozliwoscig
wyszukiwania sekwencji wirusow SARS Cov-2 przy uzyciu algorytmdéw bioinformatycznych
oceniajacych podobienstwa sekwencji. Algorytm bedzie pozwalat na automatyczne
rozpoznanie mutacji wirusa z mozliwoscig poréwnywania do wybranych referencji, ktére
bedzie mozna zdefiniowa¢ w panelu administracyjnym. Bedzie mozliwos¢ wprowadzania
kilku sekwencji dla pojedynczego pacjenta, z mozliwoscig oznaczenia czy sekwencja
pochodzi od pacjenta nieleczonego czy leczonego oraz oznaczenia datg. Mozliwosé
integracji do narzedzia interpretacyjnego. Dla pacjentéw bedzie mozliwo$¢ oznaczenia
sekwencji adnotacjg ,ostry przebieg choroby” lub innych opisow a takze chordb

wspotistniejgcych. Mozliwos¢ dodania wyniku badania w formacie PDF.

2. Baza danych ma pozwalaé na wprowadzenie danych:

a. podstawowych pacjenta niezalezne od wieku, zaréwno ciggtych zmiennych w
czasie (wyniki badan laboratoryjnych) jak i jakosciowych, niezmiennych (np. wiek,
pte¢, subtyp wirusa), daty rozpoznania itd.
dodanie do rekordu pacjenta chordb wspdtistniejgcych

c. wprowadzenie danych okreslonych dodatkowo zmienng czasowg wielu wartosci
dla danego pacjenta np. wynikéw badan, w przedziatach co tydzien, miesigc itp.
dodanie do rekordu pacjenta przebiegu terapii — podawane leki, daty podania itp.
data rozpoczecia i zakonczenia obserwacji lub zgonu (z opisowg przyczyng zgonu).

f.  mozliwos$¢ wprowadzania danych o polimorfizmie pojedynczych nukleotydow

(SNP)

mozliwos$¢ dodawania nowych kategorii danych.

dodawanie sekwencji nukleotydowych wiruséw

i. mozliwosc¢ scalenia danych pacjentow w przypadku importu danych z plikéw XLS

EEERe

3. Aplikacja webowa powinna dawaé¢ mozliwos¢ kontroli poprawnosci wprowadzonych
danych, w tym wyszukiwania btednych sekwencji RNA, wyszukiwania duplikatéw oraz
automatycznej i manualnej korekty wprowadzonych danych w przypadku wykrycia
btednych danych, sprawdzania poprawnosci dat wynikow badan, i samych wynikéw badan.

4. Aplikacja powinna dawa¢ mozliwos¢ wykrywania mutacji wirusa Sars Cov-2 w kodzie
nukleotydowym.
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5. W celu wprowadzania i przeglgdania danych przygotowany zostanie serwis www, w ktorym
mozna bedzie wgrywaé nowe dane poprzez formularz. Serwis www ma miec nastepujgce
funkcje:
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Dostep po podaniu loginu i hasta

Wysokie wymagania dot. skomplikowania hasta

Rézne poziomy dostepu dla uzytkownikdéw: petny dostep, dostep ograniczony
Logowanie wszystkich lub wybranych operacji na danych

Nadawanie dostepow innym uzytkownikom

Nadawanie kodu pacjenta z okresleniem osrodka z ktérego pochodzi i
automatycznym dostepem dla tego osrodka.

Edycja i tworzenie nowych osrodkéw udostepniajgcych dane do bazy
Wyszukiwanie sekwencji wg. roznych kryteriow — np. podobienstwo kodu
genetycznego, wg. mutacji wirusa, wg. kryteriow geograficznych, wg. cech nosiciela
wirusa, wedtug wynikéw badan, wg chordb, wg. daty urodzenia, ptci itp.
Wyszukiwanie pacjentéw wg. réznych kryteriow — np. mutacji wirusa, kryteriow
geograficznych, wynikéw badan, choréb, polimorfizmdw, daty urodzenia, pfci itp.
Eksport wynikow wyszukiwania do formatu XLS

Mozliwosc¢ zapisania szablondw wyszukiwania

Generowanie wykresow z wynikami badan

Zapis informacji o pacjencie (anonimowo) —w tym m. in. zapis $ciezki choroby,
wyniki badan (biochemiczne i inne), lokalizacja miejsca infekcji, lokalizacja miejsca
wykrycia, data urodzenia, pochodzenie etniczne, a takze pochodzenia zrédta
danych o pacjencie, dane na temat zachowania pacjenta.

Tworzenie i edycja chordb wspotistniejgcych, ktére mozna przypisa¢ do pacjenta
Tworzenie i edycja lekow wykorzystywanych w ramach terapii

Prezentacja danych na mapie Polski z podziatem na wojewddztwa.

Wegrywanie danych przez formularz lub poprzez import z plikdw Excel, z mozliwoscig
oceny/korekty wprowadzanych danych oraz przypisania odpowiednich pél.
Eksport danych pacjenta do formatu Excel

Zarzgdzanie sekwencjami referencyjnymi

Serwis webowy powinien zosta¢ przygotowany w jez. polskim i angielskim
Powiadomienia mailowe o nowych rekordach

6. Wykonawca zorganizuje i przeprowadzi szkolenie z querowania bazy danych dla oséb
zatrudnionych w Projekcie lub wskazanych przez Kierownika projektu w terminie przez
niego wskazanym.

7. Aplikacja da mozliwos¢ wygenerowania i eksportu danych do bazy Genbank.



