FastQC

Opis

FastQC ima za cilj pruziti jednostavan nacin za obavljanje nekih provjera
kontrole kvalitete neobradenih podataka slijeda koji dolaze iz cjevovoda
sekvenciranja visoke propusnosti.

Pruza modularni skup analiza koje moZete upotrijebiti da brzo steknete
dojam o tome imaju li vasi podaci problema kojih biste trebali biti svjesni
prije bilo kakve daljnje analize.

Glavne funkcije FastQC-a su:

®  Uvoz podataka iz BAM, SAM ili FastQ datoteka (bilo koja
varijanta)

® Pruza brzi pregled koji vam govori u kojim podruéjima bi moglo
biti problema
Sazeti grafikoni i tablice za brzu procjenu vasih podataka
Izvoz rezultata u trajno izvje$c¢e temeljeno na HTML-u
Izvanmrezni rad koji omoguc¢uje automatizirano generiranje
izvjeS¢a bez pokretanja interaktivne aplikacije

Dostupne verzije

Verzija Modul Supek Padobran

0.12.1 scientific/FastQC/0.12.1 . € (V)

Primjer koriStenja

® Sluzbena dokumentacija: https://www.bioinformatics.babraham.
ac.uk/projects/fastqc/Help

#!/bi n/ bash

#PBS - N fastqc-ex
#PBS -1 ncpus=8

cd $PBS_O WORKDI R
nodul e | oad scientific/FastQd0.12.1

fastqgc.sh fastqc -t $NCPUS exanpl e. fastq
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