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PRANK je probabilisticki program viSestrukog uskladivanja za DNA, kodone i sekvence aminokiselina. Temelji se na novom algoritmu koji ispravno tretira
umetanja i izbjegava pretjeranu procjenu broja dogadaja brisanja. Osim toga, PRANK posuduje ideje iz metoda maksimalne vjerojatnosti koje se koriste u
filogenetici i ispravno uzima u obzir evolucijske udaljenosti izmedu sekvenci. Na kraju, PRANK omogucuje definiranje potencijalne strukture za sekvence

koje treba poravnati, a zatim, istovremeno s poravnanjem, predvida polozaje strukturnih jedinica u sekvencama.
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Sluzbena dokumentacija

® https://github.com/ariloytynoja/prank-msa?tab=readme-ov-file#using-prank

Primjer

® Program koristi jednu dretvu
® Potrebno je viSe RAM-a odabrati
® Potrebno je napraviti export TMPDIR zbog privremenih podataka
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prank-example.pbs

#!'/bin
/ bash

#PBS - N prank-
exanpl e

#PBS -q

cpu

#PBS -1 sel ect =1: ncpus=1:
menr10GB

cd
$PBS_O WORKDI R

nmodul e | oad scientific/prank/1.
70427

export
TMPDI R=$PBS_O WORKDI R

prank.sh prank input.fasta



	Prank

