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PLIEGO DE PRESCRIPCIONES TECNICAS
CONTRACTACION ARMONIZADA — PROCEDIMIENTO ABIERTO

“SERVICIO DE GENOTIPADO MASIVO MEDIANTE UNA PLATAFORMA DE ALTO RENDIMIENTO
QUE PERMITA EL ANALISIS GENOMICO DE MUESTRAS DE PACIENTES CON OBESIDAD Y
CIRURGIA BARIATRICA”

NUMERO D’EXPEDIENT PO 007-23

“El presente contrato esta financiado por el Instituto de Salud Carlos Ill con cargo a los
fondos europeos del Plan de Recuperacion, Transformacidn y Resiliencia, con cédigo de
expediente PMP22/00073, en virtud de Resolucion de la Direccion del Instituto de Salud

Carlos lll, O.A., M.P. de 21 de diciembre de 2022, por la que se conceden subvenciones para
Proyectos de Investigacion de Medicina Personalizada de Precision de la accién Estratégica
en Salud 2021-2023, bajo el PERTE para la Salud de Vanguardia y con cargo a los fondos
europeos del Plan de Recuperacidn, TRansformacidn y Resiliencia “Financiado por la Unién
Europea - NextGenerationEU”.
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Pliego de Prescripciones Técnica

1. Objeto de contratacion

El objeto de esta licitacién de contratacidon es la prestacion del servicio de genotipado masivo
(GWAs) mediante plataforma de alto rendimiento que permita el analisis genédmico de muestras
de ADN de individuos con obesidad y cirugia baridtrica mediante la determinacién simultdnea
de la variacidén genética y su interpretacidén para el Institut de Recerca Biomedica de Lleida-
Fundacid Dr. Pifarré (IRBLleida) teniendo en cuenta el alcance del trabajo a desarrollar que se
expone a continuacidn y en el informe justificativo.

2. Organo de contratacién

El érgano de contratacion es el patronato del IRB Lleida, delegando esta funcidn para este
procedimiento en la gerente del IRBLIeida.

3. Objetivos

Objetivo general

El objetivo general es llevar a cabo una aproximacion multi-6mica para el descubrimiento y
validacién de marcadores de peso en la cirugia bariatrica (BS) en una amplia muestra de personas
con obesidad grave (n=6.966 hombres y mujeres sometidos a gastrectomia en manga o bypass
gastrico incluyendo un conjunto adicional de validacion externa). Asi, queremos conocer la
contribucion integrada de varios marcadores gendémicos (estudio de asociacion de genoma
completo, GWA), nuevas variables clinicas y analiticas (concepto de exposoma humano) y la
perspectiva de género a la prediccién de la respuesta a la intervencién a los 12 meses y su
mantenimiento longitudinal a largo plazo (3 afios). Pretendemos, por tanto, aportar nuevas
evidencias para avanzar hacia la medicina de precisién. Centraremos nuestra atencion también
en identificar a aquellos pacientes que, tras ser clasificados en el nadir de pérdida de peso como
respondedores experimentaron una recuperacion de peso.

Obijetivos especificos

1.- Descubrir nuevos marcadores gendmicos que se asocien a una pérdida de peso significativa y
que permitan identificar "a priori" respondedores y no respondedores a la BS. Partiremos de los
datos basales, y ademas construiremos puntuaciones aditivas de riesgo para cada marcador
(PRS), comparando el valor predictivo de cada marcador en la respuesta global (respondedor /
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no respondedor), segun la intervencion [el bypass gastrico en Y de Roux (RYGB) y la gastrectomia
en manga (SG)], el fenotipo de la enfermedad fenotipo (diabetes tipo 2 y otras comorbilidades)
y por sexo/género, validando posteriormente los mas importantes.

Se reclutara una amplia poblacién de pacientes de varias Unidades de Obesidad de toda Espafia
(n=6.966).

2.- Integrar variables gendmicas y exposdmicas mediante algoritmos de machine learning para
desarrollar un perfil multi-émico que sirva, de forma personalizada, como biomarcador
especifico de pérdida de peso tanto en el nadir como a los 3 afios de BS. Todo ello también
considerando la perspectiva de género y dilucidando si existe dependencia entre los marcadores
multiomicos entre si.

3.- Comparar estos nuevos marcadores predictivos multidmicos con otros predictores clinico-
genéticos PRS de pérdida de peso tras BS previamente publicados por nuestro grupo en
poblaciones mas pequefias y que quedan por validar.

Proponemos un estudio retrospectivo multicéntrico que estara dirigido a pacientes con obesidad
severa sometidos a BS (poblacidn) cuya técnica quirurgica (gastrectomia en manga vs bypass
gastrico) se haya realizado al menos 3 afios antes (intervencién), evaluar la mejor combinacion
de caracteristicas genéticas y exposdmicas (clinicas y analiticas) (comparacidn) que permita
predecir qué pacientes seran respondedores y no respondedores en términos de pérdida de
peso (resultado).

Para evaluar la pérdida de peso tras la BS hemos elegido el porcentaje de pérdida de peso total
(%PPT), ya que es la variable mas utilizada en otros estudios con fines comparativos. variable
mas utilizada en otros estudios con fines comparativos (van Rijswijk AS. Obes Surg.2021;31:3833-
47). Dado que tenemos diferentes tiempos de medicion de la pérdida de peso, hemos elegido
%TWL un afio después de la cirugia (nadir de peso) para clasificar a los respondedores tempranos
y no respondedores. Posteriormente evaluaremos también el mismo pardmetro 3 afios después
de la BS. Esto nos permitird analizar la evolucién del peso después de alcanzar el nadir e
identificar a los pacientes que experimentan una recuperacién de peso después de haber sido
considerados inicialmente como buenos respondedores.

4, Estructura del procedimiento

Los servicios a licitar se estructuran de la siguiente manera:

- Determinacion simultdanea de mas de 800.000 polimorfismos (estudio de asociacion
de genoma completo, GWAS) distribuidos por todo el genoma mediante la utilizacion
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de menos de 0,5 microgramos de ADN a una concentracién no superior a 20
nanogramos por microlitro procedente de sangre o_saliva. El genotipado debera
realizarse utilizando un sistema con procesamiento completamente automatizado
(hibridacién, tincion, lavado y escaneado) que minimice posibles errores y garantice
homogeneidad en la ejecucidn del proyecto.
- Deben obtenerse genotipos reproducibles al 99% para al menos un 95% de los loci
contenidos en la plataforma y un 95% de las muestras del estudio.
= Debe utilizarse una plataforma optimizada para determinar cambios
nucleotidicos de una sola base en poblaciones diversas en todo el rango
de frecuencias alélicas La plataforma de genotipado ademds deberd
permitir  determinar  variantes  genéticas de  importancia
farmacogendmica, inmunoldgica e inflamatoria.

- Debe utilizarse una plataforma cuyo contenido esté basado en informacion del
Proyecto 1000 Genomas, que permita una cobertura eficiente de la variacién genética
del genoma completo en poblaciones diversas.

- Debe acreditarse experiencia en el uso de tecnologias de genotipado de alto
rendimiento, en concreto deberd acreditarse un minimo de 2 afios de experiencia con
las tecnologias ofertadas.

4. Condiciones generales del servicio

El plazo de entrega de resultados se realizard en un periodo maximo de tres (3) meses desde la
entrega de muestras. Excepcionalmente, el IRBLleida podra valorar la necesidad de obtener
resultados por cohortes y ajustar las fechas de entrega segln necesidades analiticas.

El incumplimiento de estos plazos comportara las sanciones que se especifiquen en los pliegos
de las clausulas administrativas particulares, pudiendo comportar la resolucién anticipada del
contrato a instancia del 6rgano de contratacion.

Lleida, a la fecha de la firma.
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