SortMeRNA

Opis

SortMeRNA je alat za uskladivanje sekvenci za filtriranje, mapiranje i klasteriranje. Osnovni algoritam temelji se na pribliznim poéetnim vrijednostima i
omogucuje osjetljivu analizu ocitavanja NGS-a. Glavna primjena SortMeRNA je filtriranje rRNA iz metatranskriptomskih podataka. SortMeRNA uzima kao
ulazne datoteke Citanja (fasta, fastq, fasta.gz, fastq.gz) i jednu ili viSe datoteka baze podataka rRNA, te razvrstava zasebno poravnata i odbijena ¢itanja u
dvije datoteke. SortMeRNA radi s podacima lllumina, lon Torrent i PacBio i moze proizvesti poravnanja nalik na SAM i BLAST.

Verzije
Verzija Modul Supek Padobran
436 scientific/sortmerna/4.3.6 0 0

Sluzbena dokumentaicija

® https://sortmerna.readthedocs.io/en/latest/index.html
Primjer koriStenja

smr.pbs

#PBS - N sortnerna-exanpl e
#PBS -q cpu

#PBS -1 sel ect =1: ncpus=8
cd $PBS_O WORKDI R

nmodul e | oad scientific/sortnerna/4.3.6

sortnerna --ref test_ref.fasta --reads test_read.fasta --threads $NCPUS --workdi r $PBS_O WORKDI R
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