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Nuevos precios y servicios secuenciacion Fisabio abril 2023

NEXTSEQ1000/2000

Preparacion de librerias y secuenciacion de amplicones por illumina (minimo 60,000 lecturas por muestra ) <= 60 amplicones 63,4 64,9 67,4
Preparacion de librerias y secuenciacion de amplicones por illumina (minimo 60,000 lecturas por muestra )<= 60 amplicones 36,9 37,8 39,2
Indexar y secuenciar amplicones para illumina 58,0 59,4 61,7
Libreria de aislados virales y/o amplicones largos (>de 550pb) y secuenciacion por illumina (COBERTURA 10.000X) 90,1 92,3 95,9
Librerias y secuenciacion de genomas por illumina < 10Mb cobertura 100x <= 20 muestras 255,3 261,4 271,6
Librerias y secuenciacion de genomas por illumina < 10Mb cobertura 20-50x <= 20 muestras 217,3 222,5 231,2
Librerias y secuenciacion de genomas por illumina < 10Mb cobertura 100x > 20 muestras 138,8 142,1 147,7
Librerias y secuenciacion de genomas por illumina < 10Mb cobertura 20-50x > 20 muestras 114,8 117,6 122,2
Librerias y secuenciacion de metagenomas por illumina 5 millones lecturas lecturas 2x150 pb <= 40 muestras 174,4 178,6 185,5
Librerias y secuenciacion de metagenomas por illumina 10 millones lecturas 2x150 pb <= 40 muestras 269,6 276,1 286,9
Librerias y secuenciacion de metagenomas por illumina 10 millones lecturas 2x150 pb > 40 muestras 164,2 168,1 174,7
Librerias y secuenciacion de metagenomas por illumina 10 millones lecturas 2x300 pb 338,9 347,0 360,6
Librerias y secuenciacion de metagenomas por illumina 20 millones lecturas 2x150 <= 20 muestras 495,7 507,6 527,4
Librerias y secuenciacion de metagenomas por illumina 20 millones lecturas 2x150 > 20 muestras 261,5 267,8 278,2
Librerias y secuenciacion de metagenomas por illumina 50 millones lecturas 2x150 591,2 605,4 629,0
Librerias y secuenciacion illumina de RNAseq / metatranscriptomas < 20 muestras 50 millones de lecturas 632,4 647,5 672,8
Librerias y secuenciacion illumina de RNAseq / metatranscriptomas > 20 muestras 50 millones de lecturas 329,5 337,4 350,6
Librerias y secuenciacion por illumina de smallRNAs

Carrera de Miseq kit Micro 300 ciclos 967,9 991,1 1.029,9
Carrera de Miseq kit Nano 500 ciclos 751,2 769,3 799,3
Carrera de Miseq kit v3 150 ciclos 1.654,0 1.693,7 1.759,9
Carrera de Miseq kit v3 600 ciclos 2.566,5 2.628,1 2.730,7
Carrera de Miseq kit v2 300 ciclos 1.856,3 1.900,8 1.975,1
Carrera de Miseq kit v2 500 ciclos 2.047,7 2.096,8 2.178,7
Carrera de NextSeq® 500/550 High Output Kit v2.5 (300 cycles) 6.610,7 6.769,3 7.033,8
Carrera de NextSeq® 500/550 Mid Output Kit v2.5 (300 cycles) 2.631,1 2.694,2 2.799,5
Carrera de NextSeq® 500/550 Mid Output Kit v2.5 (150 cycles) 1.663,3 1.703,2 1.769,7
Carrera de NextSeq® 500/550 High Output Kit v2.5 (150 cycles) 4.235,7 4.337,3 4.506,8
Carrera de NextSeq® 500/550 High Output Kit v2.5 (75 cycles) 2.207,4 2.260,3 2.348,6
Carrera de NextSeq2000 kit P1 300 ciclos 1.726,2 1.767,6 1.836,7
Carrera de NextSeq2000 kit P3 200 ciclos 7.547,5 7.728,7 8.030,6
Carrera de NextSeq2000 kit P3 200 ciclos 5.720,2 5.857,5 6.086,3
Carrera de NextSeq2000 kit P3 100 ciclos 4.198,7 4.299,4 4.467,4
Carrera de NextSeq2000 kit P3 50 ciclos 2.980,5 3.052,0 3.171,2
Carrera de NextSeq1000/2000 kit P2 100 ciclos 1.970,5 2.017,8 2.096,7
Carrera de NextSeq1000/2000 P2 200 ciclos 3.493,3 3.577,1 3.716,9
Carrera de NextSeq1000/2000 P2 300 ciclos 4.551,4 4.660,6 4.842,7
Carrera de NextSeq1000/2000 P1 100 ciclos 1.310,9 1.342,3 1.394,8
Carrera de NextSeq1000/2000 P1 600 ciclos 2.499,0 2.559,0 2.658,9
Carrera de NextSeq1000/2000 P2 300 ciclos 4.934,2 5.052,6 5.250,0

NEXTSEQ550
Carrera de NextSeq550 high 150 4.308,1 4.411,5 4.583,9
Carrera de NextSeq550 high 300 6.683,1 6.843,5 7.110,9
Carrera de NextSeq550 high 75 2.279,8 2.334,5 2.425,7
Carrera de NextSeq550 high 300 2.703,5 2.768,4 2.876,6
Carrera de NextSeq550 high 150 1.735,7 1.777,4 1.846,8
PACBIO
RUN de Sequel Il Sequencing 2.0 Ki (incluye flowcell) 2.151,1 2.202,7 2.288,8
Librerias y secuenciacion por PacBio de amplicones 16S, 18S y otros amplicones custom 62,6 64,1 66,6
Librerias y secuenciacion por PacBio de Metagenomas 1.332,3 1.364,3 1.417,6
Librerias y secuenciacion por PacBio de Genomas < 10Mb 406,9 416,7 433,0
Librerias y secuenciacion por PacBio de Genomas > 10Mb consultar consultar consultar
Varios
Extraccion DNA 28,1 28,8 29,9
Extraccion RNA 30,0 30,7 31,9
Determinacion de tamafio de fragmentos con Bioanalyser 38,8 39,7 41,3
Tratamiento con DNAasa 39,0 40,0 41,5
Tramiento con Rnasa 39,3 40,2 41,8
Sintesis de cDNA para 16S con tratamiento Dnasa y PCR de 16S de comprobacion 14,0 15,0 17,0
Cuantificacion 1,4 1,4 1,5
sintesis cDNA 14,0 15,0 17,0
FORENSE

Extraccion y cuantificacion de muestras de ADN de saliva 33,0 33,8 35,1
Librerias Forenseq DNA signature 272,0 278,5 289,4
Librerias ADN mitocondrial 574,8 588,6 611,6
Anélisis de parentesco 341,7 349,9 363,5
Extraccion, cuantificacion y librerias de ADN de hueso 711,3 728,3 756,8




Nuevos precios y servicios bioinformatica Fisabio para abril 2023

Anotacién taxonémica de amplicones upstream (16S, 18S, ITS) 19,9 20,4 21,2
Analisis comparado de amplicones downstream (16S, 18S, ITS) 32,4 33,2 34,5
Mapeo genomas completos bacterianos o de pequefios eucariotas (< 10Mb) 55,3 56,7 58,9
Ensamblado y anotacién automatica de genomas bacterianos (1-20) 60,8 62,2 64,7
Ensamblado y anotacién automatica de genomas bacterianos (21-50) 28,2 28,9 30,0
Ensamblado y anotacién automatica de genomas bacterianos (> 50) 17,4 17,8 18,5
Analisis comparado entre genomas bacteriano (< 10Mb), pangenoma 94,9 97,1 100,9
Mapeo y analisis diferencial de transcriptomas eucariota 132,0 135,0 141,0
Mapeo, andlisis diferencial de transcriptomas eucariota y analisis funcional de rutas metabdlicas 215,00 220,00 229,00
Mapeo y analisis diferencial de transcriptomas bacterianos 92,62 94,85 98,55
Mapeo, andlisis diferencial de transcriptomas bacterianos y andlisis funcional de rutas metabdlicas 140,00 144,00 149,00
Mapeo de metagenomas/metatranscriptomas 62,17 63,66 66,15
Ensamblado y anotacién de metagenomas/metatranscriptomas (mdltiples muestras, <= 20) 86,23 88,30 91,75
Ensamblado y anotacién de metagenomas/metatranscriptomas (mdltiples muestras, 21-50) 98,2 100,6 104,5
Ensamblado y anotacién de metagenomas/metatranscriptomas (mdaltiples muestras, >50) 81,7 83,6 86,9
Analisis del resistoma de muestras metagenémicas 86,2 88,3 91,7
Ensamblado, anotacién y analisis diferencial de metagenomas/metatranscriptomas 192,9 197,5 205,2
Mapeo y andlisis diferencial de metagenomas/metatranscriptomas 146,9 150,4 156,3
Ensamblado automatico de genomas/metagenomas mediante tecnologia PacBio/Nanopore/Illumina (solo contigs) 51,3 52,5 54,6
Andlisis factores de resistencia/Virulencia en un genoma bacteriano para su caracterizacion 312,3 319,8 332,3
Caracterizacion de genomas bacterianos, anotacion y busqueda de factores de Resistencia/Virulencia, MLST in-silico, filogenia. 809,2 828,6 860,9
Disefio y/o implementacidn de andlisis paneles de genes personalizados (consultar)

Andlisis de paneles de genes 93,6 95,9 99,6
Mapeo de genomas de SARS-CoV-2 47,3 48,4 50,3
Data submission (por conjunto de datos) 311,9 319,4 331,9

Nuevos precios form: n Fisabio para abril 2023

Curso personalizado 88,1 90,2 93,8
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Tarifa C: Organismos privados e internacionales
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