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En Omicalabs nos especializamos en proporcionar soluciones integrales y personalizadas que abarcan todo el
proceso, desde la extraccion de ADN, la preparacion de librerias y captura hasta los servicios bioinformaticos para
la interpretacion de los datos de la secuenciacion.

Ademas, podemos ofrecer exclusivamente servicios bioinformaticos para aquellos clientes que ya dispongan
de datos de secuenciacion NGS y requieran apoyo en su analisis e interpretacion.
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