Zpracování a analýza HTS dat
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Rozvoj High-Throughput Sequencing (HTS) technologií v uplynulých deseti letech přinesl dramatický nárůst objemu sekvencovaných dat. Zvyšují se nároky na hardwarovou infrastrukturu (úložiště a sdílení dat) a vznikají nové výpočetní metody umožňující jejich efektivní zpracování. Velké projekty (1000 Genomes Project, UK10k) stimulovaly vývoj nových datových formátů (BAM, VCF) a algoritmů, ale bylo již řečeno poslední slovo?
Představím nedávno ještě experimentální, dnes rutinní, ale zítra již pravděpodobně zastaralou metodiku zpracování a analýzy dat ve Wellcome Trust Sanger Institute.
