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Разработан комплекс программ для подготовки и анализа таргетного секвенирования 

экзонов генов и их участков, ассоциированных с заболеваниями. Комплекс имеет 

следующий функционал: автоматическое конструирование праймеров, вырезание 

последовательностей праймеров из полученных при секвенировании прочтений, анализ 

прочтений и выявление вариаций. 
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секвенирование, анализ данных 

 

Abstract. We have developed program complex for preparation and analysis of targeted 

sequencing gene exons and their parts, associated with diseases. The complex has the following 

features: automatic primer design, trimming primers sequences from reads, processing reads and 

variant calling. 
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