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Ustuga
BIOINOFORMATYKA

Skorzystanie z serwera w celu przeprowadzenia wiasnych obliczen wysokoskalowych
(3x poj. wezet 24C/48T, 128GB RAM, 10TB HDD; 1x 24C/48T, 512GB RAM, 2x A4000 16GB)

Analiza amplikonéw bakteryjnych i grzybowych (analiza bioinformatyczna)

Analiza amplikonéw bakteryjnych i grzybowych (przygotowanie amplikonéw na bazie dostarczonego
DNA, sekwencjonowanie, analiza bioinformatyczna)

Analiza amplikonéw bakteryjnych i grzybowych (izolacja DNA z prébki, przygotowanie amplikonow,
sekwencjonowanie, analiza bioinformatyczna)

Ztozenie i adnotacja automatyczna genomu/metagenomu prokariotycznego
Ztozenie i manualnie korygowana automatyczna adnotacja genomu prokariotycznego
Ztozenie i manualnie korygowana automatyczna adnotacja plazmidu lub genomu bakteriofaga
Deponowanie danych z sekwencjonowania - ztozenie genomu bakteryjnego
Deponowanie danych z sekwencjonowania - ztozenie plazmidu lub genomu bakteriofaga
Deponowanie danych z sekwencjonowania - surowe odczyty
Walidacja starteréw do PCR/qPCR in silico (UniPriVal)
Projektowanie starteréw do PCR in silico (UniPriVal)
Projektowanie starteréw do gPCR wraz z sondg TagMan in silico (UniPriVal; bez walidaciji in vitro)
Inne dedykowane analizy bioinformatyczne
MIKOROBIOLOGIA SRODOWISKOWA
Izolacja DNA srodowiskowego z trudnych matryc — optymalizacja procesu i przygotowanie protokotu
Izolacja $rodowiskowego DNA plazmidowego z hodowli wzbogaconej
Identyfikacja molekularna bakterii (1 marker molekularny - 16S rDNA)
Identyfikacja molekularna bakterii (2 markery molekularne - 16S rDNA i rpoB)

Okreslenie genetycznego profilu opornosciowego szczepu bakteryjnego (izolacja DNA z czystej
kultury, sekwencjonowanie genomowe, analiza bioinformatyczna)

Hodowla wzbogacona/selektywna probki srodowiskowe;j
BIOLOGIA MOLEKULARNA
Izolacja DNA genomowego z czystej kultury bakterii
I1zolacja DNA plazmidowego z czystej kultury bakterii
Izolacja DNA fagowego z zawiesiny czastek wirusowych
Ocena stgzenia DNA metodg fluorescencji (Qubit; 3 pomiary)
Ocena stezenia DNA metodg spektrofotometryczng (NanoDrop; 3 pomiary)

Western blotting z uzyciem przeciwciat pierwszorzedowych monoklonalnych: anty-His-tag, anty-c-Myc,

anty-HA itp.

Western blotting z uzyciem przeciwciat pierwszorzedowych poliklonalnych dostarczonych przez
zamawiajgcego

Cena netto *
(nota wewnetrzna UW)

30,00 zt
270,00 zt

510,00 zt

575,00 zt

340,00 zt
2 000,00 zt
350,00 zt
100,00 zt
125,00 zt
75,00 zt
200,00 zt
200,00 zt
340,00 zt

3 500,00 zt

170,00 zt
270,00 zt
200,00 zt
340,00 zt

700,00 zt

135,00 zt

35,00 zt
35,00 zt
35,00 zt
30,00 zt

7,00 zt

350,00 zt

1350,00 zt

Cena brutto **
(faktura VAT)

44,28 zt
398,52 zt

752,76 zt

848,70 zt

501,84 zt
2 952,00 zt
516,60 zt
147,60 zt
184,50 zt
110,70 zt
295,20 zt
295,20 zt
501,84 zt
5 166,00 zt

250,92 zt
398,52 zt
295,20 zt
501,84 zt

1033,20 zt

199,26 zt

51,66 zt
51,66 zt
51,66 zt
44,28 zt
10,33 zt

516,60 zt

1992,60 zt

Data ostatniej aktualizacji: 21.11.2024

Jednostka

godzina
probka/amplikon

probka/amplikon

probka/amplikon

genom/metagenom
3Mb/genom
plazmid/bakteriofag
genom
plazmid/bakteriofag
zestaw danych
20 par starteréw/gen
5 par starteréw/gen
3 pary i sonda/gen
analiza

probka
prébka/podtoze

prébka

prébka

szczep

probka/podtoze

probka
prébka
prébka
prébka
prébka

analiza

analiza

Uwagi

X 0 U U U W U 0 W W @



28 Analiza SDD-AGE (semi-denaturating detergent agarose gel electrophoresis) biatek amyloidogennych 675,00 zt 996,30 zt analiza

29 Sekwencjonowanie genomu bakteryjnego (lllumina, ONT lub podejscie hybrydowe) 1 000,00 zt 1 476,00 zt genom X

30 Sekwencjonowanie plazmidu lub genomu bakteriofaga (lllumina, ONT lub podejscie hybrydowe) 270,00 zt 398,52 zt plazmid/bakteriofag X

31 Przygotowanie komérek chemokompetentnych Escherichia coli 340,00 zt 501,84 zt 20 porgji B

32 Przeprowadzenie analizy ilosciowej reakcji PCR (qPCR) 300,00 zt 442,80 zt 24 reakcje B

BIOPROSPEKCJA
32 Oczyszczanie biatka (od syntezy genu de novo do uzyskania czystego biatka) w skali <0,1 mg 2 000,00 zt 2 952,00 z biatko
33 Oczyszczanie biatka (od syntezy genu de novo do uzyskania czystego biatka) w skali >0,1 mg 3 400,00 z 5018,40 z biatko
Co . . 1 grupa

34 Typowanie biatek (okreslonych enzymoéw w danych metagenomowych) 700,00 zt 1 033,20 zt biatek/metagenom

35 Przygotowanie wysoce specjalistycznych podtéz mikrobiologicznych 135,00 zt 199,26 zt litr

36 Pr_zygotowanle specjalistycznych roztworéw do testéw biochemicznych wybranych enzyméw (np. 270,00 zt 398,52 zt litr X
chitynaza, celulaza, pektynaza, alpha-amylaza)

37 Selekcja szczepc’m_/ érodoyviskc?wyclj wykazujgcych cechy mozliwe do oznaczenia bezposrednio na 675,00 zt 996,30 zt cecha/probka X
zestalonych podtozach mikrobiologicznych

38 Okreslenie minimalllnej ‘konc.entra}cji inhibicji wzrostu_szczepu bakteryjnego (MIC) na antybiotyk na 135,00 zt 199,26 7t antybiotyk B
zestalonym podtozu mikrobiologicznym metodg krgzkowg

39 Okreslenie minimalnej koncentraciji inhibicji wzrostu szczepu bakteryjnego (MIC) na antybiotyk lub jony 135,00 zt 199,26 7t 2wiazek B

metali ciezkich w ptynnym podtozu mikrobiologcznym
Uwagi
* - cena dla klientéw UW, nie uwzglednia narzutu UW
** - cena dla klientéw zewnetrznych, uwzglednia narzut UW oraz 23% stawke VAT
A - mozliwos¢ wykupienia pakietu
B - cena negocjowana indywidualnie przy wigkszej liczbie
X - cena orientacyjna (kazdorazowo wymaga indywidualnej wyceny)

W przypadku zapytan indywidualnych przygotowywane sa spersonalizowane oferty cenowe.

Przemys’faw Decewicz; Elektronicznie podpisany przez

U . tet Przemystaw Decewicz;
nlwersy € Uniwersytet Warszawski
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