Corset

Verzija Modul

1.07 module load bioinfo/Corset/1.07

Koristenje

Aplikacija Corset nema opciju paralelnog ratunanja tako da je koriStenje ograni¢eno na serijske poslove.

Primjer skripte za pokretanje

#!' [/ bi n/ bash
#$ - N corset_test
#$ -cwd

nmodul e | oad bi oi nfo/ Corset/ 1. 07

corset *.bam

lako je aplikacija ograni¢ena na serijske poslove, postoji moguénost ubrzanja proraduna pokretanjem vise serijskih poslova (ukoliko postoji vise od jedne
ulazne datoteke). Svaki od poslova pokre¢emo sa jednom ulaznom datotekom i zatim grupiramo rezultate sa novim poslom. Moguce je koristiti opciju polja
poslova u SGE-u kako bi se svi poslovi (osim grupiranja) pokrenuli sa jednom skriptom. Ulazne datoteke u tom sluc¢aju moraju imati odgovarajuéi naziv
(numerirane datoteke npr.: test_1.bam, test_2.bam, test_3.bam).

Primjer pokretanja polja poslova (3 ulazne datoteke)

#! [ bi n/ bash

#$ - N corset_test
#$ -cwd

#$ -t 1:3

nmodul e | oad bi oi nfo/ Corset/1.07
i nput ="*_${ SGE_TASK_I D} . bant

corset $input -r true-stop

Grupiranje podataka

#! [ bi n/ bash

#$ - N corset_cluster_test

#$ -cwd

nodul e | oad bi oi nfo/ Corset/1.07

corset -i corset *.corset-reads

Instalacija

manba create -p /apps/bioinfo/ Corset/1.07 python=3.8 corset=1.07 -c bioconda
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