[bookmark: _GoBack]「FASTPLONGの紹介」
[bookmark: OLE_LINK1]FASTPLONGは、HaploXの共同創設者兼CTOであるShifu Chen博士によって開発された、ロングリードシーケンスデータ用の超高速オープンソースツールです。このツールは、FASTQファイルの自動品質管理および前処理を効率的に実行し、研究者のデータ処理を大幅に加速させることができます。

「主な特徴」
· 自動アダプター検出とトリミング：FASTPLONGはアダプターを自動的に検出し、ワンステップで除去
· 品質フィルタリング：低品質のシーケンスを効率的にフィルタリング
· 詳細なレポート：包括的なデータ統計と可視化を提供
· 対応シーケンサー：Nanopore、PacBio、Cyclone
· パフォーマンス：FASTPLONGは従来のツールの2-5倍の速度でデータを処理し、研究者がデータ管理ではなく発見に集中可能
· イノベーションへの取り組み：科学者が画期的な発見を行えるようにし、研究効率を向上させることが目標

FASTPLONGを用いて、データ処理のワークフローの改善へ。
GitHub - OpenGene/FASTPLONGをご覧ください。
