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sekvenovanie DNA

@ Genetickd informdcia
@ lllumina - drahé a presné

@ MinlON - lacné ale nepresné
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MinlON
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MinlON
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Spracovanie dat

@ Basecalling
@ Viacnasobné zarovnavanie DNA sekvencii

@ (Zarovnavanie ku referencif)
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Novy pristup

Viacndsobné zarovnavanie signalov
Vyhladenie rozdielov

Spologny signal

Basecalling

Zarovnavanie ku referencii
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Viacndsobné zarovnavanie a rekonstrukcia signalov

@ lterativne zarovnavanie
@ Rekonstrukcia pomocou priemeru

@ Rekonstrukcia s upravenim dlliky signdlu
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Vizualizacia
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Koniec
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Otazky

Popiste podrobnejsie grafy s vysledkami. Vysvetlite preco je napr. vysledok
na obrazku 5.2 lepsi ako vysledok na obrazku 5.1.
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