4. ChIP-seq Analiz Hizmetleri

ChIP-seq analiz hizmeti, transkripsiyon faktorleri veya histon modifikasyonlarinin genom
izerindeki baglanma profillerinin detayli olarak ¢ikarilmasini kapsar. Ham verilerden baglayarak
kalite kontrol, hizalama, peak ¢agrimi, anotasyon ve diferansiyel baglanma analizleri standart
ChIP-seq kalite metrikleri dikkate alinarak gergeklestirilir.

Asagida ChIP-seq analiz siirecine ait paketler ve her bir asamada iiretilen ¢iktilar yer almaktadir.

Paket

4.1. QC, Trimming, Hizalama &

Peak Cagrim

4.2. Peak Anotasyonu & Motif
Analizi

4.3. Konsensus Peak Set &
Diferansiyel Baglanma (DB)
Analizi

Kapsam

* Ham veri QC (FastQC,
MultiQC)

* Adapter trimming

* Mapping

* Duplicate marking & filtreleme
* ChIP-seq QC metrikleri

» Coverage QC

* Normalized bigWig olusturma ¢

Peak ¢agrimi

* Peak kalite ol¢timleri (FRIiP,
peak counts)

* Peaklerin
gen/promoter/fonksiyonel
elementlerle eslestirilmesi

* Motif zenginlesme analizi

* Peak-to-gene annotation QC

« Ornekler arasi peak

* Peak i¢in read sayimi1

* Diferansiyel baglanma analizi
* PCA & ornek benzerlik analizi
* Volcano / heatmap tiretimi

* UpSetR intersection analizi

* IGV session file olusturma

Ciktilar

* QC raporlar1

* Aligned BAM/CRAM + index
dosyalar1

* NSC/RSC skorlart

* fingerprint/profile grafikleri

* Normalized bigWig dosyalar1
* Per-sample peak listeleri

* FRiP skorlar ve peak QC
metrikleri

* Anotasyon tablolar

* Motif enrichment raporlari
* Peak-to-gene dagilim
grafikleri

» Konsensus peak matrisi (raw
counts)

* Diferansiyel peak tablolar1
(log2FC, p-adj)

* PCA plot

 Sample similarity heatmap

* Volcano & heatmap gorselleri
* UpSetR peak intersection
grafikleri igv_session.xml



