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Абстракт

Развитието на технологиите през последните десет години позволи създаването на
огромни масиви от данни от ДНК и РНК секвениране. В този доклад описваме използ-
ваните технологии, както и някои от методите за анализ на генерираните от тях данни,
включително методи за намиране на структурни ДНК варианти, както и методи за на-
мирането на диференциално изразени гени. Описваме някои от проблемите, свързани
с използването на тези методи, възможни начини за преодоляването на тези проблеми,
както и възможностите за оптимизиране и калибриране.


