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AQUAMIS

Assembly-based QUality Assessment for Microbial Isolate Sequencing
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https://gitlab.com/bfr_bioinformatics/AQUAMIS
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BakCharak

Bakterielle Charakterisierung
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https://gitlab.com/bfr_bioinformatics/bakcharak
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https://gitlab.com/bfr_bioinformatics/chewieSnake
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cluster name serovar count count count count which min diff timestamp
samples M BfR RKI LGL min diff mostrecent
All All All
Aristonicus:Eucherius:Vindonius  Typhimurium 89 45 42 2 BfR-RKI 0 2021-04-09
Agathocles:Antidamas Enteritidis 80 25 49 6 BfR-RKI 0 2021-04-09
Antiphon Enteritidis 73 14 58 1 BfR-RKI 0 2021-04-09
Choleraesuis;ilmonella
Paterius:Rutilius Subspez. |;Subspec. | 58 50 8 0 BfR-RKI 1 2021-03-06
Rauform;Subspez. |
Chol is;Sub s
Fridugisus:Maximianus oleraestiis,subspee 53 47 6 0 BR-RKI 0 2021-02-26
| Rauform;Subspez. |
Auspicius:Ptolemais Enteritidis 45 9 36 0 BfR-RKI 0 2021-04-09
Aelianus Typhimurium 42 3 37 2 LGL-RKI 0 2021-03-25
Libanius Enteritidis 37 37 0 0 2021-03-25
Arabius Enteritidis 36 1 35 0 BfR-RKI 10 2021-04-09
Baudovinia Enteritidis 33 0 27 6 LGL-RKI 1 2021-01-13

BfR, Wiebke Burkhardt



GenoSalmSurv

screencasts die Pipelines

Problemstellung Gesamtgenomsequenzierung
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Generierung von Sequenzdaten

Lokale Assemblierung & cgMLST

Analyse
Riickspiegeln

der

Ergebnisse

Zusammenfihrung der
gehashten Allelprofile

Generierung eines
Ergebnisreports
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