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Plateforme GenerateReports

GenerateReports est une plateforme bioinformatique qui analyse et interprète les données de
séquençage à haut débit à partir des données brutes. Le traitement inclut le contrôle qualité
des données, la détection et l’annotation des variants, ainsi que l’estimation des copies de
gènes. Pour un meilleur suivi, les éléments de traçabilités expérimentales sont conservés sur la
plateforme.

Pour chaque échantillon est généré un rapport clinico-biologique résumant les principaux
résultats.

La plateforme GenerateReports prend en charge diverses constructions de librairies :
QIAseq (QIAGEN), AmpliSeq (Illumina), SureSelect (Agilent) ou Twist (Twist Bioscience).
Elle supporte les librairies de séquençage intégrant des barcodes moléculaires uniques
(UMI) et les derniers algorithmes innovants de la littérature.

Notre pipeline est compatible avec les appareils Illumina® MiSeq, NextSeq, NextSeq 550
et ThermoFisher® ION S5.

Une solution bioinformatique complète



Elle offre également la possibilité d’explorer rétrospectivement les données de
séquençage. Cette exploration peut se faire à différentes échelles : projet, cohorte de
patients, run, échantillon, gène ou variant.
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La plateforme donne l’opportunité de créer des listes de variants. 
Ces listes sont utilisées pour effectuer des analyses automatisées pour comparer des résultats de
plusieurs échantillons, d’un couple diagnostic/rechute ou encore faire des analyses différentielles
de tissu sain/tumoral.

L’interface web de GenerateReports permet une analyse au quotidien des échantillons.

Les outils d’analyses

Avantages

Étude de vos régions d’intérêts

Large choix de kits pris en charge

Analyse bioinformatique complète

Utilisation d’algorithmes innovantsAnalyse des librairies avec UMI

Modules d’analyses automatiques

Aucun matériel informatique additionnel
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