EUKulele

Opis

EUKulele je python paket koji omoguéuje brzu taksonomsku oznaku metagenomskih i metatranskriptomskih podataka koristenjem pristupa posljednjeg
zajednickog pretka (LCA) za uskladivanje uzoraka s referentnom bazom podataka.

Verzije
Verzija Modul Supek Padobran
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Sluzbena dokumentacija

® https://eukulele.readthedocs.io/en/latest/quickstart.html

Primjer

® EUKulele se moze koristiti s config datotekom ili izravno pisati argumente u komandnu liniju.
® no_busco opcija je obavezna jer busco nije instaliran u okolini EUKulele
® svaki DB se mora posebno skidat za koriStenje lokalno zbog drugacijeg diamond referenciranja
© MMETSP
© PhyloDB
© EukZoo
© EukProt

config

al i gnnent _choi ce: di anond

subroutine: al

dat abase: phyl odb

nets_or_nags: nets

nucl eoti de_extension: .fasta

original _tax_table: taxonony-table.txt
origi nal _taxonony: taxonony-table.txt
out put: out

protei n_extension: .faa

protein_nmap: prot-nmap.json

ref_fasta: reference.pep.fa

ref erence:

sanples: prinjeri

CPUs: $NCPUS

no_busco: 1

euk-run.pbs

#! / bi n/ bash

#PBS - N Eukul el e-test

#PBS -1 sel ect =1: ncpus=16: mem=60GB
#PBS -q cpu

cd $PBS_O WORKDI R

nmodul e | oad scientific/eukulele/2.0.7

eukul el e. sh EUKul el e --config curr_config.yan
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