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Opis
QIIME 2je prosiriv i decentralizirani paket za analizu mikrobioma s fokusom na transparentnost podataka i analize. QIIME 2 omogucuje istrazivacima da
zapoc¢nu analizu s neobradenim podacima o DNK sekvencama i zavr§e s brojkama kvalitete objavljivanja i statistickim rezultatima.

Glavne znacajke:

Integrirano i automatsko pracenje porijekla podataka

Sustav semanti¢kog tipa

Sustav dodataka za proSirenje funkcionalnosti analize mikrobioma

Podrska za viSe vrsta korisnickih sucelja (npr. API, naredbeni redak, graficko)

Dostupne verzije

Verzija Modul Supek Padobran

2024.2 scientific/qiime2/2024.2 | € (v]

Sluzbena dokumentacija

® https://docs.qiime2.0rg/2024.2/

Primjer koriStenja

® Potrebno je uvijek odrediti broj jezgara za kori$tenje jer giime uzima sve dostupne
® Neki toolovi nemaju eksplicitno odredivanje poput --p-n-threads opcije

q2.pbs

#! / bi n/ bash
#PBS -N g2
#PBS -q cpu
#PBS -1 sel ect =1: ncpus=8: nem~10GB
cd $PBS_O WORKDI R

nodul e | oad scientific/qiinme2/2024.2

giinme2.sh giime netadata tabulate --minput-file nmetadata.tsv --o-visualization netadata.qzv


https://avatars.githubusercontent.com/u/18176583?s=280&v=4
https://docs.qiime2.org/2024.2/

q2-dada.pbs

#! / bi n/ bash
#PBS - N g2-test
#PBS -q cpu
#PBS -1 sel ect =1: ncpus=8: nen10GB
cd $PBS_O WORKDI R
nodul e | oad scientific/qiinme2/2024.2
gi i me2.sh qiime dada2 denoise-single --p-trimleft 13 --p-trunc-len 150 --i-denultipl exed-seqs fnt-tutorial-

denux- 1. gza --o-representative-sequences rep-seqgs-1.qza --o-table table-1.gza --o-denoising-stats stats-1.qza --
p- n-t hreads $NCPUS
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