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Entwicklung der Sequenzierungskosten in den
letzten Jahren
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Sequenzierungsleistung der letzten Jahre
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Weltweite jarliche Sequenzierungs-Kapazitat
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Kumulative Anzahl an menschlichen Genomen seq.
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Phase der q - q
ST T Astronomie Twitter YouTube Genomik
Gewinnung 25 zetta-bytes/Jahr U T hillere 500 - 900 Mio Stunden / Jahr 1 zetta-basen /Jahr
Tweets/Jahr
Speicherung 1 EB / Jahr 1-17 TB / Jahr 1-2 EB / Jahr 2 -40 EB/ Jahr
in situ Datenreduktion Echtzeit Schlagwortsuche EE YRS (DEIE
Analyse = . . eingeschrankt Variant calling, notwendig mit ca 2 Trillionen
rozessierung riesige Volumen Metadaten Analyse . .
central processing units (CPU) Stunden
Verbreit spezielle Wege zwischen kleine Einheiten der groRer Anteil an moderner viele kleinere (10MB/s) und einige riesige (10
erbreitung Antennen und Server (600 TB/s) Verbreitung Nutzung (10 MB/s) TB/s) Bewegungen
1 kilobyte 1.000 1043
1 megabyte 1.000.000 10”6
1 gigabyte 1.000.000.000 1079
1 terabyte 1.000.000.000.000 10M2
1 petabyte 1.000.000.000.000.000 10M5
1 exabyte 1.000.000.000.000.000.000 10M8
1 zettabyte 1.000.000.000.000.000.000.000 10721
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1.000 S . Zent in 55 Land 1 megabyte 1.000.000 106
cal. equenzierungs-Zentren In andern 1 gigabyte 1.000.000.000 1019
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>250,000 menschliche Genome sequenziert

Es wird erwartet, dass mehr als 2,5 Mio Genome von Planzen und
Tiere sowie ca. 100 Mio bis 2 Mill. Genome bis zum Jahr 2025
sequenziert sein werden

Stephens ZD. PLOS Biology 2015



NGS Daten Produktion in Koln: ,Cologne Center for Genomics*

und das Regionale Rechenzentrum der Uni Koln

DNA-seq(i) - 16664 2 lllumina NovaSeq 6000 werden die

o Sequenzierungs-Leistung auf mehr als 480 Tb
[ Jahr 2019 erhohen

Die Anforderungen an die Datenanalysen
steigen von 1,5 Mio CPU Stunden / Jahr auf
15 Mio CPU Stunden / Jahr ab 2019
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