RepeatExplorer: Analýza repetitivních sekvencí na Galaxy serveru
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RepeatExplorer je soubor programů na analýzu repetitivních sekvencí v eukaryotních genomech vyvinutý v Laboratoří molekulární cytogenetiky BC AVČR. Tyto programy jsou k dispozici na veřejném webovém serveru [1], který je provozován na Galaxy platformě [2]. RepeatExplorer je vhodný především na de‑novo charakterizaci repetic z krátkých shotgunových sekvenci získaných pomoci technologie NGS. RepeatExplorer poskytuje metody pro kontrolu kvality a přípravu sekvenačních dat,  identifikaci,  anotaci, kvantifikaci a vizualizaci repetic pomocí metod založených na teorii grafů.  Hlavní výhodou RepeatExploreru  je, že jej lze použít též pro charakterizaci repetic u druhů, u nichž dosud neznáme kompletní genomickou sekvenci. I když byl RepeatExplorer vyvinut pro studium rostlinných genomů, je vhodný také ke studiu repetic u jiných taxonomických skupin a pro srovnávací studie repetic z více druhů a identifikaci repetic nových. 

[1] http://www.repeatexplorer.org
[2] http://galaxyproject.org/
