Plink

Opis
PLINK je besplatni set alata otvorenog koda za analizu asocijacija cijelog genoma, dizajniran za
izvodenje niza osnovnih analiza velikih razmjera na racunalno ucinkovit nacin.
Fokus PLINK-a isklju¢ivo je na analizi podataka o genotipu/fenotipu, tako da nema podrske za
korake koji prethode ovome (npr. dizajn i planiranje studije, generiranje genotipa ili CNV poziva iz
neobradenih podataka). Putem integracije s gPLINK-om i Haploviewom, postoji odredena podrska
za kasniju vizualizaciju, ozna¢avanje i pohranu rezultata. PLINK (jedan slog) razvija Shaun Purcell

dok radi u Centru za ljudska geneticka istrazivanja (CHGR), Op¢oj bolnici Massachusetts (MGH) i
Broad institutu Harvarda i MIT-a, uz podrsku drugih.

Dostupne verzije

Verzija Modul Supek Padobran

0.98.5 scientific/Gemma/0.98.5 € (v

Primjer koristenja

® Primjer i podaci: https://zzz.bwh.harvard.edu/plink/tutorial.shtml

Potrebno je odrediti koli¢inu memorije, jer plink zadano detektira koli¢inu dostupnog RAM-a i
rezervira pola. Koli¢inu je potrebno u megabajtima napisati.

plink.pbs

#1/ bi n/ bash

#PBS - N plink-test

#PBS -1 sel ect =1: ncpus=4: nem=10GB
#PBS -q cpu

cd $PBS_O WORKDI R

nodul e | oad scientific/Plink/1.9

plink --file hapmapl --threads $NCPUS --nenory 10000
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