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BfR, Wiebke Burkhardt

Isolat-
gewinnung NGS im Labor

Bioinformatik:

GSS Pipelines
Clusteranalyse

Abgestimmtes 
Handeln der 

Behörden

AQUAMIS
BakCharak

chewieSnake
MetaChewie

Besprechungen,
gemeinsame Berichte

Überblick des Workflows einer Ausbruchsanalyse
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AQUAMIS

Assembly-based QUality Assessment for Microbial Isolate Sequencing 

 PASS / FAIL Entscheidung

https://gitlab.com/bfr_bioinformatics/AQUAMIS

Assemblylänge
Q30-Wert

N50-Wert

Anzahl Contigs

Kontaminationen

Abdeckungstiefe

BfR, Wiebke Burkhardt
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BakCharak

Bakterielle Charakterisierung

https://gitlab.com/bfr_bioinformatics/bakcharak

Serovargene
Virulenzgene

Referenzsuche

MLST Typ

Antibiotikaresistenzgene

Plasmide

BfR, Wiebke Burkhardt
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chewieSnake

Genomvergleich mit core-genome Multi Locus
Sequence Typing (cgMLST)

https://gitlab.com/bfr_bioinformatics/chewieSnake

BfR, Wiebke Burkhardt
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Cluster-
report

BfR, Wiebke Burkhardt
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Gesamtgenomsequenzierung 

der Isolate in unterschiedlichen 

Einrichtungen

Fragestellung:

Wie können wir mit 

verschieden generierten 

Sequenzdaten eine 

gemeinsame Analyse 

durchführen?

?

die Pipelines

BfR, Wiebke Burkhardt

Problemstellung
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TATCACTTTCTTGAAAATGCG
CCGCAAGTGCGCA

Sequenzrohdaten - Datenbank

 keine Sektor-übergreifende 
Zusammenführung von WGS Daten 
zur einheitlichen Interpretation

Sample 1 … xy …  
Sample 2 … yz …

Ergebnisdaten - Datenbank

Regulationen 

eigene 
Forschungs-
interessen

große 
Datenmengen

?

Idee A:

Idee B:

die Pipelines

Lösungsidee

BfR, Wiebke Burkhardt
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Ablauf
RKI BfR LGL

Zusammenführung der 
gehashten Allelprofile

Lokale Assemblierung & cgMLST
Analyse

Generierung eines 
Ergebnisreports 

Generierung von Sequenzdaten

Rückspiegeln 
der 
Ergebnisse

+

BfR, Wiebke Burkhardt
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