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ФХМ_14

Приготовление РНК библиотек 

rDepleted из РНК эукариот для 

высокопроизводительного 

секвенирования для Illumina

Измерение концентрации тотальной РНК, оценка 

качества РНК на Agilent 2100/TapeStation system, 

обработка РНК ДНКазой, деплеция РНК набором Ribo-

Zero Plus rRNA Depletion Kit,  приготовление библиотек 

и их индексирование, измерение конечной 

концентрации готовых библиотек на Qubit, оценка 

качества библиотек на Agilent 2100/TapeStation system

14 592,93р. 17 511,52р.

ФХМ_15

Приготовление РНК библиотек 

rDepleted из РНК микроорганизмов 

для высокопроизводительного 

секвенирования для Illumina

Измерение концентрации тотальной РНК, оценка 

качества РНК на Agilent 2100/TapeStation system, 

обработка РНК ДНКазой, деплеция РНК набором Ribo-

Zero Plus rRNA Depletion Kit,  приготовление библиотек 

и их индексирование, измерение конечной 

концентрации готовых библиотек на Qubit, оценка 

качества библиотек на Agilent 2100/TapeStation system

13 426,32р. 16 111,58р.

ФХМ_16
Приготовление не баркодируемой 

библиотеки для Oxford Nanopore

Измерение концентрации исходной ДНК, 

приготовление не баркодируемой библиотеки для 

Oxford Nanopore Technologies, измерение 

концентрации полученной библиотеки на Qubit

31 478,77р. 37 774,52р.

ФХМ_17_1
Приготовление баркодируемой 

библиотеки для Oxford Nanopore

Приготовление библиотеки для Oxford Nanopore 

Technologies, измерение концентрации полученной 

библиотеки на Qubit

Минимальное количество на вход: 2 образца

15 263,61р. 18 316,33р.

ФХМ_17_2
Приготовление баркодируемой 

библиотеки для Oxford Nanopore

Приготовление библиотеки для Oxford Nanopore 

Technologies, измерение концентрации полученной 

библиотеки на Qubit

Минимальное количество на вход: от 3 до 5 образцов

10 966,67р. 13 160,00р.

ФХМ_17_3
Приготовление баркодируемой 

библиотеки для Oxford Nanopore

Приготовление библиотеки для Oxford Nanopore 

Technologies, измерение концентрации полученной 

библиотеки на Qubit

Минимальное количество на вход: от 6 до 10 

образцов

7 960,63р. 9 552,76р.

ФХМ_17_4
Приготовление баркодируемой 

библиотеки для Oxford Nanopore

Приготовление библиотеки для Oxford Nanopore 

Technologies, измерение концентрации полученной 

библиотеки на Qubit

Минимальное количество на вход: от 11 до 20 

образцов

6 525,28р. 7 830,34р.

ФХМ_17_5
Приготовление баркодируемой 

библиотеки для Oxford Nanopore

Приготовление библиотеки для Oxford Nanopore 

Technologies, измерение концентрации полученной 

библиотеки на Qubit

Минимальное количество на вход: от 21 до 48 

образцов

5 765,68р. 6 918,82р.

ФХМ_17_6
Приготовление баркодируемой 

библиотеки для Oxford Nanopore

Приготовление библиотеки для Oxford Nanopore 

Technologies, измерение концентрации полученной 

библиотеки на Qubit

Минимальное количество на вход: от 49 до 96 

образцов

5 470,07р. 6 564,08р.

ФХМ_18_1

Комплекс  услуг по сборке 

бактериальных геномов до 

хромосомы

Размер генома до 5МБ. Выделение ДНК, измерение 

концентрации исходной ДНК, приготовление 

библиотек для Illumina и Oxford Nanopore Technologies, 

секвенирование на 2-х платформах (Illumina (покрытие 

30х) и Oxford Nanopore Technologies (0,5 ГБ)), сборка 

генома в хромосому

Минимальное количество на вход: от 3-х образцов

30 717,24р. 36 860,69р.

ФХМ_18_2

Комплекс  услуг по сборке 

бактериальных геномов до 

хромосомы

Размер генома от 5 до 10МБ. Выделение ДНК, 

измерение концентрации исходной ДНК, 

приготовление библиотек для Illumina и Oxford 

Nanopore Technologies, секвенирование на 2-х 

платформах (Illumina (покрытие 30х) и Oxford Nanopore 

Technologies (0,5 ГБ)), сборка генома в хромосому

Минимальное количество на вход: от 3-х образцов

40 806,55р. 48 967,86р.
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ФХМ_18_3

Комплекс  услуг по сборке 

бактериальных геномов до 

хромосомы

Размер генома от 10 до 20МБ. Выделение ДНК, 

измерение концентрации исходной ДНК, 

приготовление библиотек для Illumina и Oxford 

Nanopore Technologies, секвенирование на 2-х 

платформах (Illumina (покрытие 30х) и Oxford Nanopore 

Technologies (1 ГБ)), сборка генома в хромосому

Минимальное количество на вход: от 3-х образцов

55 454,45р. 66 545,34р.

ФХМ_19_1

Секвенирование бактериального 

образца РНК с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

RNA_seq образца (геном бактерии до 10Мб) с выходом 

до 10 млн сингл ридов (длиной 100 пн) с 

использованием приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

12 507,92р. 15 009,50р.

ФХМ_19_2

Секвенирование бактериального 

образца РНК с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

RNA_seq образца (геном бактерии до 10Мб) с выходом 

до 10 млн парных ридов (длиной по 100 пн) с 

использованием приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

22 699,84р. 27 239,81р.

ФХМ_20_1

Секвенирование эукариотического 

образца РНК с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

RNA_seq образца с выходом до 15 млн сингл ридов 

(длиной по 100 пн) с использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

18 364,18р. 22 037,02р.

ФХМ_20_2

Секвенирование эукариотического 

образца РНК с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

RNA_seq образца с выходом до 15 млн парных ридов 

(длиной по 100 пн) с использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

33 635,68р. 40 362,82р.

ФХМ_20_3

Секвенирование эукариотического 

образца РНК с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

RNA_seq образца с выходом до 20 млн парных ридов 

(длиной по 100 пн) с использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

43 619,70р. 52 343,64р.

ФХМ_20_4

Секвенирование эукариотического 

образца РНК с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

RNA_seq образца с выходом до 25 млн парных ридов 

(длиной по 100 пн) с использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

55 476,69р. 66 572,03р.

ФХМ_20_5

Секвенирование эукариотического 

образца РНК с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

RNA_seq образца с выходом до 20 млн парных ридов 

(длиной по 150 пн) с использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

57 604,82р. 69 125,78р.

ФХМ_20_6

Секвенирование эукариотического 

образца РНК с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

RNA_seq образца с выходом до 25 млн парных ридов 

(длиной по 150 пн) с использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

73 337,49р. 88 004,99р.

ФХМ_21_1

Секвенирование метагеномного 

образца с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

Секвенирование образца метагенома с выходом до 5 

млн парных ридов (длиной по 100 пн) с 

использованием приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

13 113,08р. 15 735,70р.

ФХМ_21_2

Секвенирование метагеномного 

образца с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

Секвенирование образца метагенома с выходом до 5 

млн парных ридов (длиной по 150 пн) с 

использованием приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

19 491,62р. 23 389,94р.

ФХМ_21_3

Секвенирование метагеномного 

образца с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

Секвенирование образца метагенома с выходом до 5 

млн парных ридов (длиной по 300 пн) с 

использованием приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

24 651,23р. 29 581,48р.

ФХМ_22_1

Секвенирование генома с 

использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

Секвенирование генома (размером до 5 МБ) с 

покрытием 100х и использованием парных ридов 

(длиной по 150 пн) и приборного комплекса NextSeq 

1000 (Illumina)

9 965,79р. 11 958,95р.

ФХМ_22_2

Секвенирование генома с 

использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

Секвенирование генома (размером до 10 МБ) с 

покрытием 100х и использованием парных ридов 

(длиной по 150 пн) и приборного комплекса NextSeq 

1000 (Illumina)

19 082,97р. 22 899,56р.

ФХМ_22_3

Секвенирование генома с 

использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

Секвенирование генома (размером до 5 МБ) с 

покрытием 50х и использованием парных ридов 

(длиной по 150 пн) и приборного комплекса NextSeq 

1000 (Illumina)

5 407,19р. 6 488,63р.

ФХМ_22_4

Секвенирование генома с 

использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

Секвенирование генома (размером до 10 МБ) с 

покрытием 50х и использованием парных ридов 

(длиной по 150 пн) и приборного комплекса NextSeq 

1000 (Illumina)

9 965,79р. 11 958,95р.
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ФХМ_22_5

Секвенирование генома с 

использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina)

Секвенирование генома (размером до 20 МБ) с 

покрытием 50х и использованием парных ридов 

(длиной по 150 пн) и приборного комплекса NextSeq 

1000 (Illumina)

19 082,97р. 22 899,56р.

ФХМ_23_1

Секвенирование с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

Секвенирование c использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina) и набора реагентов 

для секвенирования NextSeq 1000/2000 P1 Reagents 

(300 Cycles), выход 100 млн рид.

417 768,96р. 501 322,75р.

ФХМ_23_2

Секвенирование с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

Секвенирование c использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina) и набора реагентов 

для секвенирования NextSeq 1000/2000 P2 Reagents 

(100 Cycles) v3, выход 400 млн рид.

479 381,92р. 575 258,30р.

ФХМ_23_3

Секвенирование с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

Секвенирование c использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina) и набора реагентов 

для секвенирования NextSeq 1000/2000 P2 Reagents 

(200 Cycles) v3, выход 500 млн рид.

897 389,62р. 1 076 867,54р.

ФХМ_23_4

Секвенирование с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

Секвенирование c использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina) и набора реагентов 

для секвенирования NextSeq 1000/2000 P2 Reagents 

(300 Cycles) v3, выход 400 млн рид.

1 190 180,88р. 1 428 217,06р.

ФХМ_23_5

Секвенирование с использованием 

приборного комплекса NextSeq 1000 

(Illumina)

Секвенирование c использованием приборного 

комплекса NextSeq 1000 (Illumina) и набора реагентов 

для секвенирования NextSeq 1000/2000 P2 Reagents 

(600 Cycles) v3, выход 300 млн рид.

1 304 772,61р. 1 565 727,13р.

ФХМ_24

Комплекс услуг по оценки 

микробного разнообразия путем 

секвенирования гена 16S рРНК для 

Oxford Nanopore Technologies

Постановка ПЦР на ген 16S и электрофорез полученного 

ампликона, чистка ампликонов, приготовление 

библиотеки, измерение концентрации полученной 

библиотеки на Qubit, секвенирование готовой 

библитотеки на Oxford Nanopore Technologies с 

выходом не менее 10 тыс прочтений на образец

Минимальное количество на вход: 48 образцов

3 745,59р. 4 494,71р.

ФХМ_25

Постановка ПЦР на ген 16S рРНК для 

дальнейшего секвенирования на 

Oxford Nanopore Technologies

Постановка ПЦР на ген 16S, электрофорез полученного 

ампликона, чистка ампликонов

Минимальное количество на вход: 48 образцов

771,02р. 925,22р.

ФХМ_26

Приготовление библиотек на ген 16S 

рРНК для дальнейшего 

секвенирования на Oxford Nanopore 

Technologies

Приготовление библиотеки для Oxford Nanopore 

Technologies, измерение концентрации полученной 

библиотеки на приборе Qubit

Минимальное количество на вход: 48 образцов

1 541,97р. 1 850,36р.

ФХМ_27
Секвенирование гена 16S рРНК на 

Oxford Nanopore Technologies

Секвенирование готовой библитотеки на Oxford 

Nanopore Technologies с выходом не менее 10 000 

прочтений на образец

Минимальное количество на вход: 48 образцов

1 432,60р. 1 719,12р.

ФХМ_28

Приготовление библиотеки и 

секвенирование с использованием 

секвенатора Oxford Nanopore

Приготовление библиотеки и полногеномное 

секвенирование образца с использованием 

секвенатора Oxford Nanopore (PromethION). Объем 

данных на один образец: не менее 80-90 ГБ (N50 

прочтений составляет не менее 5-10 Кб) или не менее 

45-60 ГБ (N50 прочтений составляет не менее 30-42 Кб). 

Проведение первичного анализа данных (Basecalling)

366 068,32р. 439 281,98р.

ФХМ_29
Секвенирование с использованием 

секвенатора Oxford Nanopore

Секвенирование образца с использованием 

секвенатора Oxford Nanopore (PromethION) с 

использованием одной ячейки. Объем выходных 

данных: не менее 80-90 ГБ (N50 прочтений составляет 

не менее 5-10 Кб) или не менее 45-60 ГБ (N50 

прочтений составляет не менее 30-42 Кб). Проведение 

первичного анализа данных (Basecalling)

334 047,61р. 400 857,13р.

ФХМ_30_1
Секвенирование с использованием 

секвенатора Oxford Nanopore

Секвенирование образца с использованием 

секвенатора Oxford Nanopore (PromethION). Объем 

выходных данных: не менее 1 ГБ (N50 прочтений 

составляет не менее 5-10 Кб). Проведение первичного 

анализа данных (Basecalling)

Минимальное количество на вход: от 3-х образцов

9 784,97р. 11 741,96р.

ФХМ_30_2
Секвенирование с использованием 

секвенатора Oxford Nanopore

Секвенирование образца с использованием 

секвенатора Oxford Nanopore (PromethION). Объем 

выходных данных: не менее 0,5 ГБ (N50 прочтений 

составляет не менее 5-10 Кб). Проведение первичного 

анализа данных (Basecalling)

Минимальное количество на вход: от 3-х образцов

6 090,10р. 7 308,12р.
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ФХМ_31_1

Секвенирование экзома с 

использованием платформы DNBSEQ 

G-400

Секвенирование экзома с использованием платформы 

DNBSEQ G-400 (герминальный, покрытие 100Х)
от 39 000,00р.

ФХМ_31_2

Секвенирование экзома с 

использованием платформы DNBSEQ 

G-400

Секвенирование экзома с использованием платформы 

DNBSEQ G-400 (соматический, покрытие 200Х)
от 49 000,00р.

ФХМ_32

Секвенирование панраковой панели 

с использованием платформы 

DNBSEQ G-400

Секвенирование экзома с использованием платформы 

DNBSEQ G-400 (637 генов,покрытие 200Х)
от 29 000,00р.

ФХМ_33
Секвенирование с использованием 

платформы DNBSEQ G-400

Полногеномное секвенирование 

растений/животных/человека с покрытием 2Х для 

генотипирования (lpWGS 2X) 

от 10 000,00р.

ФХМ_34
Бисульфитная конверсия образцов 

ДНК
Проведение бисульфитной конверсии образцов ДНК 761,95р. 914,34р.

ФХМ_35
Генотипирование образцов ДНК на 

iScan с реактивами заказчика

Генотипирование образцов ДНК Заказчика с 

использованием приборного комплекса iScan с чипами 

Заказчика

Минимальное количество на вход: 16 образцов

829,75р. 995,70р.

ФХМ_36
Стоимость услуг секвенирования по 

Сенгеру

Секвенирование плазмид и ПЦР-фрагментов на 

генетическом анализаторе 3500хL Applied Biosystems с 

одного праймера. Прочтения до 800 нуклеотидов за 

прогон

583,74р. 700,49р.

ФХМ_37
Анализ данных секвенирования 16S 

рРНК

Анализ альфа- и бета-разнообразия, анализ 

дифференциальной представленности таксонов, групп 

генов, функциональных путей, геномов, визуализация 

полученных результатов

700,00р. 840,00р.

ФХМ_38 Анализ геномов

Сборка и аннотация генома de novo , сравнение с 

референсным геномом, поиск SNP, филогенетические 

исследования, функциональная аннотация, 

визуализация полученных результатов

5 000,00р. 6 000,00р.

ФХМ_39 Анализ данных RNA-seq

Анализ дифференциальной экспрессии генов (ДЭГ) для, 

анализ регуляторных путей, функциональный анализ 

ДЭГ, поиск транскрипционных стартов (в случае 

бактериальных геномов), визуализация полученных 

результатов

7 000,00р. 8 400,00р.

ФХМ_40 Анализ шотган метагеномов

Анализ альфа- и бета-разнообразия, анализ 

дифференциальной представленности таксонов, групп 

генов, функциональных путей, геномов, изучение 

внутривидового разнообразия между метагеномными 

образцами, сборка геномов из метагеномов, 

филогенетический анализ, предсказание 

функционального потенциала геномов, штаммовое 

профилирование, визуализация полученных 

результатов

10 000,00р. 12 000,00р.

ФХМ_41 Анализ экзома герминальный

Анализ герминальных геномных вариантов, 

классификация геномных вариантов по критериям 

ACMG, включая определение вероятности его 

патогенности, анализ вторичных находок и 

определение статуса носительства наследственных 

заболеваний, фармакогеномный анализ опухолевого 

материала с возможностью предсказания 

эффективности таргетной терапии

10 000,00р. 12 000,00р.

ФХМ_42 Анализ экзома соматика

Анализ соматических геномных вариантов, 

классификация геномных вариантов по критериям 

ACMG, включая определение вероятности его 

патогенности, анализ вторичных находок и 

определение статуса носительства наследственных 

заболеваний, фармакогеномный анализ опухолевого 

материала с возможностью предсказания 

эффективности таргетной терапии

20 000,00р. 24 000,00р.

ФХМ_43
Электрофоретическое разделение 

белков
2D-электрофорез белков (окраска серебром) 8 000,00р. 9 600,00р.

ФХМ_44
Электрофоретическое разделение 

белков

Сравнительный дифференциальный 2D-электрофорез 

белков (окраска цианинами 2 образца в геле)
15 000,00р. 18 000,00р.

ФХМ_45
Пробоподготовка для 

масспектрометрии

Проведение протеолиза в растворе 

бактерии/эукариоты
4 500,00р. 5 400,00р.

ФХМ_46
Пробоподготовка для 

масспектрометрии
Проведение протеолиза секретомов 7 000,00р. 8 400,00р.
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ФХМ_47
Пробоподготовка для 

масспектрометрии
Очистка пептидных экстрактов на колонке C18 1 000,00р. 1 200,00р.

ФХМ_48
Хромато-масс-спектр с 

хроматографическим градиентом

Для панорамной протеомики, с хроматографическим 

градиентом не более 60 минут
14 000,00р. 16 800,00р.

ФХМ_49
Хромато-масс-спектр с 

хроматографическим градиентом

Для панорамной протеомики, с хроматографическим 

градиентом не более 60-120 минут
17 000,00р. 20 400,00р.

ФХМ_50
Хромато-масс-спектр с 

хроматографическим градиентом

Для панорамной протеомики, с хроматографическим 

градиентом не более 120-180 минут
21 000,00р. 25 200,00р.

ФХМ_51
Хромато-масс-спектр с 

хроматографическим градиентом

Для анализа секретома, с хроматографическим 

градиентом не более 60 минут
20 000,00р. 24 000,00р.

ФХМ_52
Хромато-масс-спектр с 

хроматографическим градиентом

Для анализа секретома, с хроматографическим 

градиентом не более 60-120 минут
25 000,00р. 30 000,00р.

ФХМ_53
Хромато-масс-спектр с 

хроматографическим градиентом

Для анализа секретома, с хроматографическим 

градиентом не более 120-180 минут
30 000,00р. 36 000,00р.

ФХМ_54 Анализ пептидома

Идентификация и количественный анализ 

представленности пептидов, визуализация данных, 

настройка анализа под требования заказчика

2 000,00р. 2 400,00р.

ФХМ_55 Анализ протеома

Идентификация и количественный анализ 

представленности белков, визуализация данных, 

анализ метаболических путей, протеогеномный анализ, 

настройка анализа под требования заказчика, de novo 

определение последовательности белков

3 000,00р. 3 600,00р.

ФХМ_56
Разработка методики под анализ   

пробы

Разработка методики под анализ пробы в зависимости 

от типа образца и спектра требуемых к анализу 

компонентов

Цена по 

запросу

ФХМ_57 Таргетный анализ пробы
Таргетный анализ пробы по компонентам, входящим в 

перечень библиотеки стандартов

Цена по 

запросу

ФХМ_58
Разработка методики для анализа 

стандарта

Разработка методики для анализа стандарта, не 

представленного в перечне стандартов в библиотеке

Цена по 

запросу
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