bwa-mem?2

Koristenje
Dostupne verzije i pripadajuc¢i moduli:
Verzija Modul

221 bioinfo/bwa-mem2

Primjer skripte za opis poslova:

" primjer je napravljen prema uputama sa stranice (bwa-memz2)
human_glk_v37.fasta je preuzet

indeksiranje.sge

#!1/ bi n/ bash
#$ - N bwa- nen2_i ndeksiranje
#$ -cwd

#$ -pe p28-npisingle 2
#$ -1 menory=40

nodul e | oad bi oi nf o/ bwa- nen/ 2. 2. 1

bwa- men2 i ndex human_glk_v37.fasta

®  Primjeri su preuzeti uz pomo¢ sra-tools

(D Upotreba u sluc¢aju velikih podataka

Pri indeksiranju potrebne su velike koli¢ine RAM-a stoga se preporuca po izracunu 28GB * N(N je veli¢ina datoteke koja se indeksira). Koristi se
-I memory=(koli¢ina memorije). Zbog velike koli¢ine radne memorije poslovi indeksiranja se alju isklju¢ivo na p20 ili 28.

bwa-mem2.sge

#!/ bi n/ bash
#$ - N bwa- nenf
#$ -cwd

#$ -pe *npisingle 16
nmodul e | oad bi oi nfo/ bwa-nmen2/2.2.1

bwa- menm2 mem -t $NSLOTS human_glk_v37.fasta human_glk_v37.fasta SRR7733443_1.fastq SRR7733443_2.fastq >
d3_al i gn. sam

Instalacija:

® Compile je izveden sa intel/2020


https://github.com/bwa-mem2/bwa-mem2

Instalacija bwa-mem2

git clone --recursive https://github. con bwa- men2/ bwa- nen
cd bwa- nen2

nodul e | oad intel/2020

nmeke CC=cc CXX=i cpc
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