Linux — podstawowe polecenia
Zadania powinny zosta¢ wykonane w terminalu przy pomocy polecen powtoki. Do kazdego z ponizszych punktow nalezy podaé
polecenie Linuxa, ktore umozliwito rozwigzania zadania.

Zad. 1 - Poruszanie si¢ w drzewie katalogow

1. Otworz terminal. Wyswietl $ciezke biezacego katalogu (tego, w ktorym si¢ znajdujesz).

2. Wyswietl liste plikéw i katalogéw znajdujacych si¢ w biezacym katalogu.

3. Przejdz do korzenia systemu plikow (§ciezka /).

4. Wyswietl listg wszystkich plikow i katalogow znajdujacych si¢ w tej Sciezce.

5. Whpisz polecenia Is -I. Co okresla parametr -1?

6. W oparciu o dokumentacj¢ (man Is) wyjasnij, co robi polecenie: Is -alpth (to samo co: Is -a -1 -p -t -h)
7. Co otrzymasz w wyniku polecenia Is /var/?

Zad. 2 - Obsluga wiersza polecen (zadanie nie wymaga odpowiedzi)
1. Wpisz cd b i nie naciskaj klawisza Enter. Naci$nij dwa razy klawisz ‘Tab".
2. Wpisz cd bo i naci$nij klawisz "Tab".
2. Nacis$nij kilka razy klawisz strzatki do gory. Nastepnie nacisnij klawisz strzatki w dot.
3. Wpisz polecenie history.
4. Zaznacz myszka jedno z ostatnich polecen (np. Is -alpth).
* Skopiuj polecenie uzywajac klawiszy “Ctrl + Shift + C".
* Wklej polecenie uzywajac klawiszy “Ctrl + Shift + V" lub uzywajac $rodkowego przycisku myszy.
5. Wpisz polecenie clear.
6. Nacis$nij klawisz "Ctrl + r" i wpisz alp w celu znalezienia uzytego wczesniej polecenia ‘s -alpth’.
7. Whpisz polecenie Is -alpth i nie naciskaj klawisza Enter. Sprawdz skroty klawiszowe "Ctrl + a” i "Ctrl + e’.

Zad. 3 - Tworzenie katalogéw i plikéw
1. Przejdz do katalogu domowego poleceniem cd.
2. W katalogu domowym utwérz katalog “labl".
3. Przejdz do katalogu ‘labl" i utwoérz w nim katalog “text’.
4. Przejdz do katalogu “text’ i utworz w nim pusty plik 'README.txt'.
5. Otworz plik 'README.txt™ w edytorze tekstu nano.
* W tresci pliku wpisz “hello.
* Zapisz zmiany w pliku.
* Zakoncz prace z edytorem tekstu.
6. Korzystajac z polecenia cat wyswietl zawarto$¢ pliku '/README.txt".
7. Przejdz do katalogu "labl" i z tej Sciezki wyswietl zawarto$¢ pliku '/README.txt".

Zad. 4 - Kopiowanie, przenoszenie, usuwanie katalogow i plikdw

1. Co otrzymasz w wyniku polecenia cp text/README.txt ./?

2. Co otrzymasz w wyniku polecenia cp text/README.txt ./readme.txt?

3. Usun plik ‘readme.txt’.

4. Zmien nazwe pliku 'README.txt" na '/README.md" w katalogu "lab1".
5. Utworz kopig katalogu “text” nazywajac go "text backup'.

6. Usun katalog “text’.

7. Przenie$ plik ' README.md" do katalogu “text _backup'.

Zad. 5 - Kompresja i dekompresja plikdw/katalogéw, pobieranie plikéw z internetu
1. Spakuj katalog “text_backup™ poleceniem tar -zcvf text_backup.tar.gz text_backup
* Korzystajac z dokumentacji, wyjasénij, za co odpowiadaja uzyte opcje -z, -c, -v, -f.
2. Korzystajac z polecenia Wget pobierz skompresowane archiwum znajdujace si¢ pod adresem
http://www.combio.pl/files/sequences10.tar.gz
3. Rozpakuj pobrany plik poleceniem tar -zxvf sequences10.tar.gz. Co otrzymales/as?
4. Usun skompresowane archiwum “sequences10.tar.gz".
5. Wyswietl na ekran zawartos$¢ pliku “seqO1.fasta’.
6. Jednym poleceniem wys$wietl na ekran zawarto$¢ pliku ‘seqO1.fasta’ i “seq02.fasta’.
7. Jednym poleceniem wyswietl na ekran zawarto$¢ wszystkich rozpakowanych plikow.



http://www.combio.pl/files/sequences10.tar.gz

Zad. 6 - Przekierowanie
1. Przekieruj zawarto$¢ 10 plikow z sekwencjami do jednego pliku “all.fasta’.
2. Jednym poleceniem usun wszystkie 10 plikow “seq01-seql0.fasta’.

— Is -l > out.txt 2> error.log

— Is -z > out.txt 2> error.log

Zad. 7 - Przegladanie zawartoS$ci plikow

Korzystajac z polecenia wget pobierz plik http://www.combio.pl/files/apoptosis.tsv. W tym pliku znajduje si¢ lista nazw biatek
zaangazowanych w proces apoptozy (zaprogramowana §mier¢ komorki) u réznych organizmow.

1. Przejrzyj zawarto$¢ pobranego pliku poleceniem less.

— Klawisz 'f lub “spacja’ umozliwiajg ogladanie pliku strona po stronie.
— Klawisz "b" wraca do poprzedniej strony.
— “/Homo" powoduje wyszukanie wyrazow zawierajgcych fraze "Homo'. Klawisz ‘'n’ umozliwia przechodzenie po
kolejnych znalezionych frazach.
— Klawisz *q’ zamyka program.
2. Uzyj polecenia wWc i odpowiedz, ile wierszy (linii) zawiera ten plik?
3. Wyswietl 7 pierwszych wierszy tego pliku.
4. Wyswietl 7 ostatnich wierszy tego pliku.

Zad. 8 - Przeszukiwanie zawartosci plikow tekstowych

1. Uzyj polecenia grep aby wyswietli¢ wszystkie wiersze pliku ‘apoptosis.tsv', ktore zawieraja fraz¢ "Homo sapiens’.
2. Do uzytego polecenia grep dodaj opcje “-C'. Ile biatek cztowieka znaleziono?

3. Wyswietl liste wszystkich biatek oprocz tych nalezacych do myszy.

4. Co bedzie wynikiem polecenia grep 'Human\|Mouse' apoptosis.tsv?

5. Przekieruj wynik poprzedniego polecenia do pliku “human_mouse-apoptosis.tsv".

Zad. 9 - Potokowanie
1. Co otrzymamy w wyniku polecenia grep 'Human' apoptosis.tsv | wc -1?
. Uzyj polecenia sort aby wyswietli¢ zawarto$¢ pliku ‘apoptosis.tsv' uszeregowang ze wzgledu na identyfikator biatka.
. Co otrzymasz w wyniku polecenia sort -k 4 apoptosis.tsv?
. Uszereguj liste ze wzgledu na dlugos$¢ sekwencji biatka (malejaco).
. Wyswietl list¢ biatek nalezacych do cztowieka uszeregowang ze wzgledu na dtugos¢ sekwencji biatka (rosngco).

- Wskazowka: Utworz potok z polecenia grep i sort.
6. Uszeregyj liste, aby w obrebie kazdego organizmu (rosnaco), nazwy bialek byly uszeregowane ze wzgledu na dlugosé
sekwencji (malejgco).

- Wskazéwka: Pojedyncze polecenie sort z dwoma opcjami -k,

7. Uzyj polecenia cut aby wyswietli¢ tylko kolumne zawierajgcg organizmy.
8. Wyswietl kolumne zawierajaca organizmy, ale tak aby podana byta tylko nazwa rodzajowa gatunku (pierwszy wyraz).
9. Zmodyfikuj komendg #7, aby wyswietli¢ liste niepowtarzajacych si¢ gatunkow.
10. Zmodyfikuj komendg #9, aby obok nazwy gatunku znajdowata si¢ liczba nalezacych do niego biatek.
11. Wyswietl zawarto$¢ pliku “apoptosis.tsv', aby widoczne byly tylko trzy kolumny: "Id*, "Name", "Organism".
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Zad. 10
Plik http://www.combio.pl/files/many.fasta zawiera sekwencje w formacie FASTA pochodzace z r6znych baz danych.
Odpowiedz na ponizsze pytania i podaj uzyte polecenie.
1. Ile sekwencji znajduje si¢ w tym pliku?
2. Podaj nazwy baz danych, z ktérych pochodza te sekwencje.
- Nazwy baz danych znajduja si¢ w trzecim polu mi¢dzy znakami °|" (np. ‘dbj", "gb").
3. lle sekwencji pochodzi z poszczeg6lnych baz danych?
4. Czy wérod rekordow z bazy RefSeq znajduja si¢ biatkowe rekordy?
- Wskazdéwka: Co jest charakterystyczng cecha identyfikatoréw biatkowych bazy RefSeq?



http://www.combio.pl/files/apoptosis.tsv
http://www.combio.pl/files/many.fasta

