
SeqNFind™ 能够用于:

彻底改革您的生物资讯研究！

介绍SeqNFindTM一种革命化的基因组序列分析工具
包，加速生物信息学研究转化于新一代的定序技
术，流水微阵列数据分析与基因组对照中。这一强
大的系统能够提供完整的计算机化解决方案，通过
将大规模平行通用硬件与优化算法组成对从而提高
数据吞吐量，目标在从成千上百万个基因组中进行
基因组对比研究。

一种独特的硬件－软件解决方案工具，SeqNFindTM

提供极限的运行速度，带宽空间，以及节省能源的
服务，通过运行成百上万个核心来平衡GPU（图形
处理器）技术从而在处理器数量上比传统CPU（电
子计算器处理器）要增加112倍。

SeqNFindTM这一强大而灵活的系统能够简便而又价
格合理的上下扩充优化电脑群集而省时节能，更重
要的是起到了大大增进了准确性的性能。

SeqNFind™ 参考序列汇编

BLAST (基本局域联配搜寻工具)

Smith-Waterman 动态规划算法

HMM (隐马科夫模型)

未知基因组拼接

RNA-Seq 测序
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今天就联系我们以获取掌握行业变
革趋势的更多资料!
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如有意获取更多信息，请联系ATL的销售代表，请致电 800.565.5467 或 

910.673.8165 或浏览我们的网站 www.atlab.com。欧洲的顾客可通过 

email: Pmaier@icd.eu 联系欧盟的Dr. Peter Maier 或致电：+49 173 5303 706.

SeqNFind™ 迅速处理和完成读取短的
基因序列。

运用独特的硬件软件群集系统和多重操
作环境，这一功能强大的系统侧重于用
很多小序列来批配整个基因体从而满足
准确性的要求，并仅启用其他系统所需
求能源的一小部分。

SeqNFindTM利用这一独特的跨平台，图
形用户界面软件包来加快新一代的定序
技术，流水微阵列数据分析以及基因组
对照的进程。于一些比对算法和实现系
统不同，如以Blast为例的启发式算法或

其他类似的专用搜索程序，在运行时多使用
大片叠瓦式序列，而SeqNFindTM将每一个碱
基独立的进行仿射空位罚分排序来验证。这
一系统运用改良的Smith-Waterman算法来短
基因读取以检验局部序列批配，从而进入灵
活的模板和位域的筛查程序。

除此之外，SeqNFindTM强大的数据库和数据
存储解决方案可提供全流程作业跟踪管理。

如此基因组数据库管理解决方案。
今天就在您的实验室里亲身体验它的力量
吧！

SeqNFind TM

生物信息化软件解决方案
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$300/day electric
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