Demonstrativni obrazky z analyzy SRR074262

Quality scores across all bases (Sanger [ Ilumina 1.9 encoding) Cuality scores across all bases (Sanger | Tlumina 1.9 encading)
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Obr. 2 Quality scores across all bases bez trimmingu Obr. 1 Quality scores across all bases po trimmingu TrimGalore

Position in read (bp)

Trimming sekvence SRR074262 na Obr. 2 zobrazuje kvalitativni skore
pied trimingem, kdy od délky readu 18 jiz kvalita neni piii§ dobra. Na Obr. 1 je zobrazena sekvence, ktera prosla TrimGalore!, zde je vidét, Ze se
kvalitativni skore vylepSilo v readech od délky 18 vyrazné a v piedchozich také.
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Obr. 3Distribuce CG pres viechny sekvence po trimmingu TrimGalore!
Obr. 4 Distribuce CG pres viechny sekvence bez trimmingu
Distribuce CG v sekvenci bez trimmingu (Obr. 4) vykazuje v oblasti 48-52 délkky readu extrémni pocet oproti pfedpokladu normalniho rozdéleni.
Toto rozdeleni TrimGalore! piiblizil ofekavané distribuci (Obr. 3).



