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CARATTERISTICHE TECNICHE 

Descrizione generale del servizio: 

Il DNA estratto da 300 campioni fecali e inviato alla ditta aggiudicatrice dovrà essere 

usato come “template” nella piattaforma di sequenziamento di tipo “high throughput” 

Illumina MiSeq. Le reazioni PCR dovranno avere come target il 16S rDNA per ottenere 

informazioni sulla diversità batterica all’interno di ciascun campione. La piattaforma di 

sequenziamento dovrà consentire l’ottenimento, per ciascun campione, di almeno 

10.000 “reads”. Le “reads” ottenute dovranno essere sottoposte a “denoising” ed 

all’eliminazione di eventuali “chimere”. Le sequenze di DNA ottenute (OTU), di 

lunghezza non inferiore a 400 paia di basi, saranno allineate con sequenze depositate in 

database pubblici (es. NCBI nucleotide database) ai fini dell’attribuzione tassonomica. I 

risultati forniti dovranno includere: (i) percentuale di abbondanza relativa di ciascuna 

OTU nel campione, classificata al livello tassonomico più alto possibile; (ii) numero di 

“reads” per ciascuna OTU; (iii) sequenza nucleotidica per ciascuna OTU; (iv) indici di 

“alpha diversity” per ciascun campione, in particolare “Chao1 richness” e “Shannon 

diversity”. 

Il servizio fornito dovrà rispondere alle caratteristiche sopraelencate. 


