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Auszug aus dem Papier zur Dateninfrast ruktur 
(AG3, Sprecher: Berlage, Haack)

„[…] Genom-Rechenzent ren als I T-Dienst leist er  für  die Speicherung und bioinformat ische 

Verarbeit ung genomischer Rohdaten unter  fachlicher Steuerung der Leist ungserbr inger bzw . ihrer  

Bioinformat ik . Die geplante Ausweitung der Gesamtgenom-Sequenzierung in der Krankenversorgung wird zu 

einem steigenden Bedarf an Speicher- und Verarbeitungskapazitäten für die dabei entstehenden Daten führen. 

Hinzu kommen labort echnische Weit erentw ick lungen (bessere genomische Abdeckung, long-read

Verfahren) , die diesen Bedarf  zusät zlich erhöhen . Sowohl aus ökonomischer Sicht als auch zur 

Sicherstellung der für eine Versorgungsnutzung erforderlichen fachlichen Expertise ist die Zentralisierung von Teilen 

der Hard- und Software in genomDE daher mittel- bis langfristig unumgänglich. Die Genom-Rechenzentren sind 

verteilt, aber technisch und logisch stark integriert, sodass sie eine einheitliche Speicherung und Verarbeitung der 

Daten unterstützen können. […]“



Wieviel Speicherplat z und Rechenleist ung 
brauchen w ir?
Die (zu) einfache Antwort:

1. Das Genom ist circa 3 Gigabasen,

2. Unterschiede betreffen ca. 1%,

3. jede Zelle hat das gleiche Genom,

4. eine Base braucht ca. ein Byte und

5. mit Dragen

= >  benötigt man weniger als 1h für die Prozessierung und 1GB Speicher.









How much storage did a GS from Genome Analyzer need?

In each cycle, the flowcell is imaged in a series of non-overlapping regions. The number of

regions (known in I llumina terminology as ‘tiles’) depends on the device configuration. The 

default configuration for a Genome Analyzer 2 is 100 tiles per lane, where there are eight lanes

per flowcell. Tiles are separated by a margin to prevent clusters being imaged multiple times. The 

flowcell is moved under the camera in order to image each tile in each cycle. Therefore, during

each cycle 800 tiles are imaged in four channels. Runs are typically around 37 cycles producing a 

total of 118 400 images. Each GA2  image is a  2048 × 1794  pixel 16  bit grey-scale TIFF  

(though only 12 bits contain data). Each pixel covers > 0.14 ¿2 of the flowcell and > 9 pixels

comprise one cluster object.



Die ehrliche Antwort vor 10 Jahren mit dem Genome Analyzer brauchte ein 30x Genom:

>2   Wochen

>10 TeraByte



Uneven primer lawn,                                                    substrate peeling (when the Peltier block failed)
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Long read genomes

will be less <reference

based< and have new

challenges for

visualization











DeepGestalt t r iggered genome sequencing

Clinical features:

� Developmental delay / 

moderate ID (IQ 43)

� Muscular hypotonia

� Dysmorphic facial features (long face, 

slightly upslanting palpebral fissures, ptosis of

the left eye, prominent bulbous nasal tip,   low-

hanging columella) 

Computer-assisted image analysis led to identification of a intragenic deletion 

in KANSL1 (de novo, ACMG class V) associated with Koolen-de Vries syndrome

Perne et al.

P-ClinG-88
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Wie viel Speicherplat z und Rechenleist ung ?

Die ehrlichere Antwort:

Wir haben immer noch keine komplette Genomsequenz und werden nie eine haben. 

Mit long read geht vielleicht von Telomer zu Telomer (T2T), aber danach werden die 
Basenmodifikationen interessant (epigenetic signatures) 

Für Nanopore Daten gibt sind wir erst am Anfang in der Hard/Software Optimierung

ó Das ist der Grund für Genomrechenzentren*

* ) Finanzierung mindestens mit 20% der für das GS vergüteten Summe



Wie viel Speicherplat z und Rechenleist ung?

Die pragmatische Antwort: 

Für I llumina short read 30x WGS 
ï 100 GB
ï Bis zu 1 MWh (life cycle costs mit Kühlung über 10 Jahre)

Für long read and everything more advanced
ï >  1 TB
ï >  5 EUR/h (Vergleich GPU A100 in Azure)
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