salmon

Opis

Salmon je alat za brzu kvantifikaciju prijepisa iz RNA-seq podataka. Za kvantificiranje je potreban
skup ciljnih prijepisa (bilo iz referentnog ili de-novo sklopa). Sve $to trebate za pokretanje Salmona
je FASTA datoteka koja sadrzi vase referentne transkripte i (skup) FASTA/FASTQ datoteka(a) koje
sadrze va$a Citanja. Po izboru, Salmon moze koristiti unaprijed izracunata poravnanja (u obliku SAM
/BAM datoteke) transkripata umjesto sirovih €itanja.

Nacin Salmona koji se temelji na kartiranju odvija se u dvije faze; indeksiranje i kvantificiranje. Korak
indeksiranja neovisan je o ¢itanjima i potrebno ga je pokrenuti samo jednom za odredeni skup
referentnih prijepisa. Korak kvantifikacije je oCito specifi¢an za skup ocitavanja RNA-seq i stoga se

izvodi Cedce.
Verzije
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Sluzbena dokumentacija
https://salmon.readthedocs.io/en/latest/index.html
Primjer:
® https://combine-lab.github.io/alevin-tutorial/2019/selective-alignment/
® ftp://ftp.ensemblgenomes.org/pub/plants/release-28/fasta/arabidopsis_thaliana/cdna
/Arabidopsis_thaliana. TAIR10.28.cdna.all.fa.gz -o athal.fa.gz
Primjer

® Alociranje 8-12 threadova za Salmon postiZe najviSe brzine za izraéune. Odabir threadova viSe
od 12 ée rezultirati da ti threadovi budu zauzeti i neiskoristeni.

Zbog tehnickih poteSkoéa Salmon-a sa radom na Padobranu, priviemeno je dopusteno
koristenje samo na Supeku.
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Supek

#!/ bi n/ bash

#PBS - N sal non-t est

#PBS -1 sel ect =1: ncpus=12: nrem=20GB
#PBS -q cpu

cd $PBS_O WORKDI R

nmodul e | oad scientific/sal non/1.10.2

sal non. sh salnon index -t athal.fa.gz -i athal _index --threads $NCPUS
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