Для доставки данной работы воспользуйтесь поиском на сайте по ссылке: https://mydisser.com/search.html

tml
Пржибельский, Андрей Дмитриевич.
Разработка алгоритмов для сборки геномов и транскриптомов : диссертация ... кандидата физико-математических наук : 03.01.09 / Пржибельский Андрей Дмитриевич; [Место защиты: ФГБОУ ВО «Санкт-Петербургский государственный университет»]. - Санкт-Петербург, 2019. - 175 с. : ил.; 14,5х20,5 см.
больше
Цитаты из текста:
стр. 1
САНКТ-ПЕТЕРБУРГСКИЙ ГОСУДАРСТВЕННЫЙ УНИВЕРСИТЕТ На правах рукописи Пржибельский Андрей Дмитриевич РАЗРАБОТКА АЛГОРИТМОВ ДЛЯ СБОРКИ ГЕНОМОВ И ТРАНСКРИПТОМОВ Специальность 03.01.09 — «Математическая биология, биоинформатика» Диссертация на соискание учёной степени кандидата физико-математических наук Научный
стр. 2
клетке . . . . . . . . . . . . . . . . . 11 1.3 Разрешение повторов и скаффолдинг . . . . . . . . . . . . . . . . 14 1.4 Сборка транскриптомов . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 15 1.5 Оценка качества сборки . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 16 Глава 2. Сборка генома . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 18 2.1 Существующие методы сборки генома . . . . . . . . . . . . . . . . 18 2.2 Геномный сборщик...
стр. 49
PacBio имеют глубину покрытия примерно 100x. Референсный геном E. coli str. K12 substr. MG1655 имеет длину 4,7 Мб. 50 Глава 3. Сборка транскриптома 3.1 От сборки генома к сборке транскриптома В задачах сборки транскриптома и генома есть много общего. Так, на­ пример, обе задачи ставят перед собой цель соединить
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