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0 Code available at http://github.com/DATOS-CAT

Funding

Clinic cnag ) CRG"®

Centre
Ba rcelona ::\enl're na ronuf'dJ'un:'ﬂi:s‘l‘ g‘;e;:'.;m'ucuu ;orgG?nt?n;ic F d
cenlro nacional e andlisis gendmico egulatio N in an ci ado por
N | Union E p jLpln SOBERNO | MINSTERIO Plan de Recuperacién
X * a union Europea ¢ DE ESPANA DE CIENCIA p ) ]
) o I GT P q SRl <. ConerationEU : E INNOVACION W\ Transformacién y Resiliencia
=
Ell l‘ ¢ 00 - @ |SGI°baI B pa— Financiado por el "Plan Complementario de Biotecnologia
Germans Trias i Pujol Research Institute . ner || aplicada a la Salud", coordinado por el Institut de
B Next Generation @ dGe Ce ta Itat Bioenginyeria de Catalunya (IBEC) en el marco del Plan de
SPAIN Spanish Nationa ] Catalunya 2 de Catalunya  Recyperacion, Transformacion y Resiliencia (C17.11) -
Bioinformatics Inst

Financiado por la Union Europea - NextGenerationEU




