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* No se comenzará ningún trabajo sin haber cumplimentado debidamente la Plantilla y haber aceptado el presupuesto.
Usuario:
Jefe de Línea: 
Centro de Trabajo: 
Cuenta (usuarios del CBM-SO, número y letra):

Nº Proyecto, si está enmarcado en el Sistema de Salud:
E-mail:

Teléfono:

Fecha de Entrega:



Recoge las muestras: SI
NO 
Número de Muestras:

Repositorio para Resultados:
Descripción breve de la preparación de la muestra

Muestras en Solución
Composición del buffer:
Concentración de la muestra:
Volumen:
Muestras en gel

Tipo de gel (mono/bidimensional):
Casero/Precast:

%Acrilamida:
Tipo de tinción y casa comercial:
Estándares de PM (casa comercial, g de cada banda):
Incluir imagen escaneada anotando lo que se ha cargado en cada carril y marcando cada uno de los estándares de PM
Origen de la/s muestra
Especie:

Genoma en DB, total o parcialmente secuenciado:

Genoma no en DB:

Proteína/s candidatas:

“Si secuencia conocida, enviar mediante e-mail la secuencia completa en un fichero word (no olvidar colas de histidinas o cualquier otro tipo de secuencia extra)”
Descripción de los Objetivos del Trabajo
(a rellenar por el personal del servicio junto al usuario)

Marcar el/los servicios solicitados:
[image: image3.emf]Servicios (Services) Detalle del Análisis (Analysis Detail)

Tarifa CBMSO  Tarifa CSIC Tarifa  OPIs Tarifa Privada

"Molecular weight analysis by MS-MALDI TOF" 

(Includes: clean up and data anaylisis)

Análisis Peso Molecular de péptidos y proteínas mediante MALDI TOF-MS 33 39 50 66

"Peptide Mass Fingerprinting (MS-MALDI-TOF) " 

(Includes: digestion, clean up and data anaylisis)

Digestión +Desalado+Análisis MALDI TOF-MS+Búsqueda en bases de datos 52 61 79 106

"Low Resolution, short gradient" 

Digestión+Desalado+LTQ-VELOS - Muestras de baja complejidad - con fragmentación de 

todos los péptidos (DE) o monitorización de masas (modo SMIM) + búsqueda en BD

99 116 159 230

"Low Resolution, medium gradient"

Digestión+Desalado+LTQ-VELOS - Muestras de complejidad media - con fragmentación 

de todos los péptidos (DE) o monitorización de masas (modo SMIM) + búsqueda en BD

136 160 205 273

"Low Resolution, long gradient" 

Digestión+Desalado+LTQ-VELOS- Muestras de complejidad alta - con fragmentación de 

todos los péptidos (DE) o monitorización de masas (modo SMIM) + búsqueda en BD

181 212 273 363

"High Resolution, short gradient"

Digestión+Desalado+LTQ-ORBITRAP-VELOS-PRO: Muestras de baja complejidad, alta 

sensibilidad, fragmentación mediante DE y/o SMIM, búsqueda BD.

109 127 164 220

"High Resolution, medium gradient"

Digestión+Desalado+LTQ-ORBITRAP-VELOS-PRO: Muestras de complejidad media, alta 

sensibilidad, fragmentación mediante DE y/o SMIM, búsqueda BD.

191 223 285 383

"High Resolution, long gradient"

Digestión+Desalado+LTQ-ORBITRAP-VELOS-PRO: Muestras de complejidad alta, alta 

sensibilidad, fragmentación mediante DE y/o SMIM, búsqueda BD.

313 367 468 627

Small scale Protein Characterization

Digestión+Desalado+LTQ-ORBITRAP-VELOS-PRO: Muestras de baja complejidad, alta 

sensibilidad, fragmentación mediante DE y/o SMIM, análisis de datos y confirmación 

manual.

139 163 210 280

Large scale Protein Characterization

Digestión+Fraccionamiento+LTQ-ORBITRAP-VELOS-PRO: Muestras de alta complejidad, 

alta sensibilidad, fragmentación mediante DE y/o SMIM, análisis de datos.

Protein Quantification LC-MSMS (label-free)

Digestión+desalado+LTQ-ORBITRAP-VELOS-PRO de 3 réplicas/condición, análisis de 

datos.

Protein Quantification LC-MSMS (iTRAQ 4 plex/TMT 6 

plex)

Digestión+desalado+marcaje+fraccionamiento+LTQ-ORBITRAP-VELOS-PRO, análisis de 

datos.

1D Electrophoresis  

          "SDS-PAGE minigel"  Minigel SDS-PAGE 20 23 30 40

           "Colloidal Coomassie Minigel Staining" Tinción de minigel coomassie coloidal  10 12 15 20

Desalado de muestra (hasta 2µg de proteína) 12 14 18 25

Desalado de muestra (de 2µg a 6µg de proteína) 14 16 21 28

"Acetone sample precipitation" Precipitación de muestra con acetona 10 12 15 20

"Extract Preparation" Preparación de extractos de proteínas 20 23 30 40

"Phosphopeptide enrichment" Enriquecimiento de fosfopéptidos a partir de proteomas TiO2+Fe-NTA 70 82 105 140

"Fractionation using reverse phase spin columns 

(basic pH)"

Fraccionamiento de muestras complejas mediante columnas de fase reversa a ph básico 35 41 53 70

Scanning No Fluorescente 6 8 16

Protein Characterization (Analysis of protein modifications such as phosphorylation, methylation, acetylation, disulfide bridges)

Staining

Tarifas 2020 (Fees)

Protein Identification by MS

consultar

Protein and Peptide Molecular Weight Analysis (synthetic peptides, natural peptides, recombinant protein…)

"Desalting and concentration by Zip-Tip, Omix, Oasis" 

Electrophoresis

Other Services

Sample Preparation

Protein Quantification

consultar

consultar


Técnico que realiza el trabajo:
Plantilla de Recepción de Muestras


(a rellenar por el usuario)








