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Sekvenovaní pomocí nových technologíí (NGS) se stává vysoce dostupnou a levnou technologíí v biologickém výzkumu. Satelitní sekvence jsou důležitým markerem v molekulární cytogenetice a k jejich charakterizaci se dosud používaly nástroje založené na analýze asemblovaných sekvencích, které však nejsou vždy dostupné.   Bioinformatický nástroj, který by charakterizoval satelitní sekvence přímo z NGS dat, však dosud nebyl k dispozici. Proto jsme vyvinuli nástroj nazvaný TAndem REpeat ANalyzer - TAREAN, který dokáže identifikovat a charakterizovat satelitní sekvence přímo z shotgunových NGS dat a usnadní cytogenetický výzkum na dosud necharakterizovaných biologických druzích. 
