Standardisierte, vergleichbare und reproduzierbare

Omics-Workflows fur die Forschungsgemeinschaft.

Kuratieren bewahrter
Verfahren

In enger Zusammenarbeit mit
der nf-core-Gemeinschaft
verbessern wir bestehende
Workflows und entwickeln

Best-Practices fur
Reproduzierbarkeit und
Zuverlassigkeit.

GHGA Workflows sind 6ffentlich verfigbar und kénnen von
Nutzer*innen selbstandig und lokal genutzt werden.
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Verfugbare Workflows

Variantenbestimmung:
Somatische und Keimbahn-
Variantenbestimmung,
allelspezifische
Kopienzahlenschatzung
RNA-Seq: Long Read, Bulk- und
Einzelzellanalyse, RNA-Analysen
fur seltene Erkrankungen.
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Benchmarking

Der kontinuierliche Vergleich
anhand bekannter Standards
ist entscheidend fir die
Prazision und Zuverlassigkeit
von Workflows. GHGA
unterstitzt Initiativen wie
NCBench fur das Bench-
marking genomischer
Variantenbestimmung.

AKTUELL

In spateren Phasen werden wir Verarbeitungsmoglichkeiten

ZUKUNFT

Uber unsere Datenknoten (GHGA Atlas) oder in einer sicheren

Verarbeitungsumgebung (GHGA SPE) zur Verfugung stellen.

Abonnieren Sie unseren
verfligbare Workflows informiert zu werden.

, um uber neue
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https://www.ghga.de/de/materialien/datenanalyse

