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Uvod
Kontakt a rozvrh

m Mgr. Brona Brejova, PhD., kanceldria M-163, bre jova@fmph.uniba.sk
m Konzultac¢né hodiny: Utorok 16:00-17:00 alebo po dohode e-mailom.
m Predndaska: Utorok 9:50-11:20 v M-218 na FMFI, miestnost k dispozicii uz od 9:30.

Ciele predmetu

Tento predmet je urceny pre Studentov biologickych a pribuznych odborov. Cielom je
naucit sa zdklady prace v operacnom systéme Linux a zdklady programovania v
programovacom jazyku Perl a aplikovat tieto zru¢nosti na pracu s bioinformatickymi
nastrojmi.

Studenti dostant pristup k Linuxovému serveru, na ktory sa da pripojit aj z
Windowsovych pocitacov. Nie je teda potrebné inStalovat Linux na vlastny pocitac.

Strucna osnova

Préaca v linuxe a na prikazovom riadku, spustanie bioinformatickych programov,
jednoduché spracovanie suborov v textovom forméate, UCSC genome browser a iné
zdroje dat, zdklady programovacieho jazyka Perl.

Pravidla

m Hodnotenie: A: 90+, B: 80+, C: 70+, D: 60+, E: 50+
®» Domadce ulohy (protokoly): 60%
m Zaverecny projekt a ustna skuska: 40%



Na tomto predmete sa budeme stretavat na dve vyucovacie hodiny tyzdenne v
pocitacovej ucebni. Priblizne polovicu ¢asu bude tvorit predndska/demonstracia a v
druhej polovici ¢asu zaénete individualne (s pomocou vyucujucej) pracovat na domacej
ulohe suvisiacej s prednaskou. Co nestihnete, budete mat za tlohu dokonéit doma,
resp. v pocitacovej ucebni. Z domdcej tulohy treba spisat stru¢ny protokol (poznamky).
Na dokonéenie protokolu mate vzdy dva tyzdne od prislusnej hodiny. U¢ast na hodine
nie je povinng, ale treba odovzdat protokoly aj z vymesSkanych hodin. V pripade, Ze sa
nemoZzete zucastnit zo zavaznych dévodov, napriklad kvoli chorobe, kontaktujte
vyucujicu.

40% zndmky bude tvorit maly projekt, ktory si sami vyberiete a vypracujete v
podobnom formate ako protokoly. Projekt sa bude odovzdavat pocas skiskového
obdobia do ur¢eného terminu. Po oznadmkovani projektu sa bude konat este kratka tstna
skuska tykajuca sa projektu, ktora méze ovplyvnit vasu vysledni znamku. Viac o
projektoch na zvlastnej stranke.

Tento predmet nie je urceny pre studentov informatickych odborov (informatika,
aplikovana informatika, kognitivna veda, ucitelstvo informatiky a pod.). Ak si ho takito
Studenti zapisu, budi musiet okrem pravidelnych protokolov odovzdat aj rozsiahlejsi
projekt naprogramovany v jazyku Perl na spracovanie biologickych dat. Vaha tohto
projektu bude 60%, domace ulohy sa preskaluju na 40%.

Protokoly

Protokoly sa pisu elektronicky v systéme Moodle a netreba ich odovzdavat v papierovej
podobe. Ich hlavnou zlozkou je postup, akym ste priklad vyrieSili (napriklad prikazy,
ktoré ste spustili, alebo program, ktory ste napisali) a aky ste dostali vysledok. Za tieto
zakladné informdacie mozete ziskat 60-80% bodov, podla typu domacej tlohy. Zvysné
body mozete ziskat tym, Ze si spiSete poznamky vysvetlujice, preco ste ulohu riesili
prave takto a ak vase prvé pokusy boli neuspesné, moézete zdokumentovat aj tie.
Protokol mé dva ciele: preukazat, ze ste priklad vyriesili a tiez spoznamkovat si postup a
pripadné uskalia pre vasu vlastnu potrebu, ak by ste podobny problém potrebovali riesit
niekedy v budtcnosti, ked' si uz detaily nebudete pamatat.

Opisovanie

V protokoloch mozete pouzit uryvky textu z materidlov k predmetu pripadne aj z inych
zdrojov, je treba vSak vzdy uviest, z akého zdroja pochadzaju. VSetok zvysSny text by ste
mali napisat vlastnymi slovami. U domécich tloh povolujeme a podporujeme diskusiu
medzi Studentami, ale protokol by mal kazdy Student vypracovat samostatne na zdklade
samostatne vykonanej prace.

Opisovanie domacich uloh a projektov je vdznym porusenim akademickej integrity.
Opisovanie domacich uloh a projektov zahrna opisanie prace inej osoby (napr. od
spoluziaka, z internetu, alebo z odbornej literatiry) a jej odovzdanie pod vlastnym
menom, umoznenie inej osobe opisat vlastné riesenia, ale aj spolupracu pri rieseni nad
ramec povoleny predndsajicimi predmetu. Pri zisteni opisovania budeme Standardne
pridelovat zndmku -100% za prisluSnu cast prace, s minimdlnym znizenim vyslednej
znamky o jeden stupen. Obzvlast hrubé porusenia akademickej integrity budu
postupené na rieSenie dekanovi fakulty.

Projekt



m Termin odovzdania ndvrhu na projekt: utorok 14.1. do 23:55

m Termin odovzdania projektov: pondelok 17.1.2011 do 23:55.

m Odovzdavanie projektu (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=15)

m Odovzdavanie projektu - alternativne ako pdf subor
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=25)

m Odovzdavanie navrhu na projekt (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=24)

Namety na projekt

m Naucit sa viac o HTML a vytvorit webstranku, pokial mozno s obsahom tykajucim
sa bioldgie alebo bioinformatiky (detaily na konci prednasky 4).

m Presktmat niektory z inych genome browserov (detaily na konci prednasky 3).

m Spustit nejaké programy na niektorom celom gendéme a z vysledkov spravit UCSC
genome browser custom track aj s vysvetlivkami

m Naucit sa pracovat s relacnymi databazami a jazykom SQL (da sa pracovat napr. s
tabulkami v UCSC genome browseri)

m Naucit sa pracovat s programom R na Statistické vypocty a zobrazovanie dat. Viac
informacii tu.

m Naucit sa viac o jazyku Perl, napriklad pouzivat kniznicu Bioperl, ktord vie pracovat
s roznymi formatmi pouzivanymi v bioldgii (detaily na konci prednasky 10).

m Aplikovat veci preberané na predmete na data, ktoré vas obzvlast zaujimaja

Projekty

Projekt by mal byt rozsahom ekvivalentny zhruba 3 domacim tloham. Je pre véas
moznostou ako sa viac zaoberat tou castou predmetu, ktord vas najviac zaujala. Je
niekolko moznych typov projektu:

1. Vyberiete si niekolko cviceni z domacich tuloh a skusite nejaké ich obmeny (napr.
spustit ten isty program na inych datach alebo s inymi nastaveniami).

2. Zozeniete si nejaké realne data (napr. suvisiace s vasou diplomovu pracou alebo
volne pristupné na internete) a skusite na nich spravit nejaka bioinformaticka
analyzu s pouzitim technik, ktoré sme sa ucili.

3. Nastudujete si nejaka dalSiu techniku, ktort sme nepreberali a jej pouZitie si
vyskusate na niekolkych jednoduchych cviceniach.

O téme projektu a postupe sa mozete priebezne radit s vyucujicou. Doporucujem zacat
rozmyslat o téme projektu pomerne skoro, nenechéavat to az na koniec semestra.

Sprava z projektu
Projekt odovzdavajte vo forme spravy, ktord by mala obsahovat:

m kratky avod vysvetlujuci ciele projektu

® poznamky k tomu, ¢o ste sa pri praci na projekte naucili (obzvlast pre projekty, kde
si nastudujete novy materidl, napr. jazyk HTML)

m protokol, obsahujuci prikazy, ktoré ste pouzivali, pripadne iné pouzité postupy,
vysledky programov a podobne

m zaver, v ktorom zhrniete, o sa vam podarilo na projekte dosiahnut, v ¢om ste
naopak narazili na problémy a pripadne nejaky vyznam projektu pre vasu dalSiu
pracu



Spravu z projektu mézete pisat priamo v systéme Moodle, podobne ako protokoly k
domadacim dlohdm, alebo ju mozete vypracovat napr. v MS Worde, vyexportovat do pdf a
odovzdat pdf subor. Data, program a iné veci, ktoré ste na projekte vytvorili, uloZte
niekam na server vyuka a meno adresara uvedte v sprave.

Navrh projektu

Ako Specialnu domacu ulohu treba do 14.12. odovzdat prostrednictvom systému Moodle
kratky navrh projektu (jeden odstavec textu). PopisSte, ¢o by ste chceli dosiahnut, aké
informatické prostriedky planujete pouzit, ¢o sa chcete naucit a pod. Cielom je, aby som
vam k navrhu mohla napisat komentare, ktoré vdm mozu poméct pri realizacii projektu,
pripadne doporu¢im zmenu témy. Preto sa oplati tento navrh odovzdat ¢im skér. Ak
narazite na tazkosti, nemusite sa svojho navrhu za kazdu cenu drzat, radikdlne zmeny v
smerovani projektu vSak doporucujem vopred konzultovat s vyucujucou.

Harmonogram prednasok

Tyzden 20.-24.9.
Uvod, organizdcia predmetu, ¢o je to linux, prikazovy riadok
Prednéska 1 - Doméca tloha 1 (5%) - Odovzdavanie D.U.1

(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=12) -
Softvér na stiahnutie

Tyzdeh 27.9.-1.10.

Prihlasenie sa na server z Windows a Linuxu, praca na prikazovom riadku, pohyb v
adresaroch

Predndaska 2 - Domaéca tloha 2 (6%) - Odovzdavanie D.U.2
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=13)
Tyzden 4.-8.10.

Kopirovanie suborov v Linuxe, UCSC genome browser, ziskavanie dat

Prednéska 3 - Doméca tloha 3 (6%) - Odovzdavanie D.U.3
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=14)
Tyzden 11.-15.10.

Praca so subormi v Linuxe, jednoducha webstranka

Predndaska 4 - Doméca tloha 4 (6%) - Odovzdavanie D.U.4
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=16)
Tyzden 18.-22.10.

Programovanie v jazyku Perl: jednoduché spracovanie suboru

Predndaska 5 - Doméca tloha 5 (5%) - Odovzdavanie D.U.5
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=17)
Tyzden 25.-29.10.

Programovanie v jazyku Perl: polia

Predndaska 6 - Doméca tloha 6 (3%) - Odovzdavanie D.U.6
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=18)
Tyzden 1.-5.11.

Rektorské volno

Tyzden 8.-12.11.

Programovanie v jazyku Perl: zdkladné pojmy (premennd, cyklus, podmienka)



Prednéska 7 - Doméca tloha 7 (5%) - Odovzdavanie D.U.7
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=19)
Tyzden 15.-19.11.

Dekanské volno, promocie

Tyzden 22.-26.11.

Prikazy na spracovanie textovych suborov v Linuxe, spustanie bioinformatickych
programov

Prednéska 8 - Doméca tloha 8 (6%) - Odovzdavanie D.U.8
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=20)
Tyzden 29.11.-3.12.

Spustanie bioinformatickych programov

Predndaska 9 - Doméca tloha 9 (5%) - Odovzdavanie D.U.9
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=21)
Tyzden 6.-10.12.

Programovanie v jazyku Perl: praca so subormi, spustanie externych programov
Predndaska 10 - Domaéca tloha 10 (5%) - Odovzdavanie D.U.10
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=22)
Tyzden 13.-17.12.

Programovanie v jazyku Perl: asociativne polia, sibory

Prednéska 11 - Doméca tloha 11 (3%) + Odovzdavanie D.U.11
(http://Vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=23) .
Odovzdavanie D.U.12 plan projektu (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=21)

Podakovanie: Cast materidlov na tychto strankach pomohli pripravit Tom4s Vinaf a
Tina Visnovska.

Softver na stiahnutie

Na tomto predmete budete pracovat na serveri vyuka.compbio.fmph.uniba.sk. Ak chcete
pracovat na domacich ulohach zo svojho pocitaca, potrebujete si nainsStalovat softvér,
pomocou ktorého sa na server pripojite.

m Program PuTTY si stiahnete tu (http://www.chiark.greenend.org.uk/%7Esgtatham
/putty/)

m Program WinSCP (http://winscp.net/eng/docs/introduction) si stiahnite tu
(http://winscp.net/download/winscp425setup.exe)

m Program Xming (http://www.straightrunning.com/XmingNotes/) si stiahnite tu
(http://sourceforge.net/projects/xming/files/Xming/6.9.0.31/Xming-6-9-0-31-
setup.exe/download)

Ak potrebujete s ich pouzivanim alebo inStaldciou na vas notebook pomoct, prineste si
notebook na hodinu (druhy tyzden semestra, pripadne neskor).

Pouzivanie programu PuTTY

Potom ako ziskate konto na serveri vyuka.compbio.fmph.uniba.sk (bude vdm oznamené
na druhej prednaske), mbzete sa pripojit na server programom PuTTY. Zadame:



iX PuTTY Configuration

_Category:
= Session Basic options for your PuTTY session
T L.oglgng Specify the destination you want to connect to
T w:‘::boa« d Host Name (or IP address) ~ Port
gel wyuka, compbéo. fmph, uniba, sk 2
Features Connection type:
= Wndow ORaw O Tenet ORlogin ®SSH O Senal
Appeaance . I
. Load, save or delete a stored session
Behaviowr
Teanslation Saved Sessions
Selection
Colours 'Default Settings |
= Connection
Data Save
P [_Seve |
Rlogn 1
# SSH H
Serial Close window on exit:
Oawaps OMNever (& Only on clean exit
1
[ About |[  Hep | | Open || cancel |

Pri prvom prihlaseni mézete dostat hlasku "PuTTY Security Alert: The server's host key
is not cached ... " Stlacte Yes.

Pouzivanie programu Xming

Ak chcete pouzivat grafické programy zo servera (editory, zobrazovace fylogenetickych
stromov a pod.), potrebujete si nainstalovat aj program XMing. Najskor spustite XMing,
ktory zdanlivo ni¢ nespravi, iba v pravo dole na liSte prida ikonku velkého X. Ked uz
XMing bezi, na server sa opat pripajate cez PuTTY, ale treba pridat jedno nové
nastavenie v ¢asti Connection/SSH/X11:

& PuTTY Configuration

Category:
Keyboaed A Options controfing SSH X11 forwarding

Bel X11 forwatding
Featwes

Window Enable X11 forwarding

Appearance X dsplay location localhost:0.0 ‘
Behaviour Remote X11 authentication protocol
Translation (® MITMagic-Cookie1 (O XDM-Authorization-1
Selection
Colowrs
Connection
Data
Proxy
Telnet
Rlogin
= SSH
Kex
Auth
TTY
XN
Tunnels
Bugs
Serial v

i

i

[ row )[ Fee ) [ Goen I comosl._ ]

Nastavenia si tiez mézete ulozit, aby ste to nemuseli vzdy robit znovu.



Pouzivanie programu WinSCP

Pomocou programu WinScp moéZete prendsat subory zo servera na Vas pocita¢ a naopak.
Ked budete pracovat v ucebni na systéme Linux, budete namiesto toho pouzivat
program scp. Na pripojenie pomocou WinSCP treba zadat host name a username:

Session Session
Stored sessions Host name Pogt number
Envionment -l
: béo. f iba sk 2
Diectones I" e I =
SSH Uset name Password
Prefesences llmcnol l
Private key file
Protocol
File protocol SCP o
Select color
I~ Advanced options
Abou.. l Languages | Login I Save.. I Ciosa |

Prednaska 1

Uvod do predmetu, organizacné pokyny

= Webstranka http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppb/
m Pozri Uvod a Pravidla

Linux

= Operacny systém: zdkladny program beziaci na pocitaci, poskytuje prostredie pre
dalSie aplikacie a uzivatela, napr. Microsoft Windows

m Linux: operacny systém, zaloZzeny na skorsich UNIXovych operacnych systémoch

m Je to slobodny softvér, takze kazdy si ho m6ze zadarmo nainstalovat, ale aj menit a
dalej sSirit

m Zaciatky 1991 Linus Torvalds, dalsi vyvoj velkym mnozstvom programatorov na
celom svete (dobrovolnici aj firmy)

Prikazovy riadok
Uzivatelské prostredia:
Prikazovy riadok Grafické prostredie
» S pocitacom komunikujeme pisanim » Komunikdcia pomocou mysi, menu,
prikazov, ktoré pocita¢ vykonava okien
» Velké mnozstvo prikazov: = Vyber z menu:
m tazSie sa naucit pre zaciato¢nikov m JahsSie pre zaciatocnikov




m flexibilné a rychle pre skisenych » zdlhavé klikanie pre skisenych
uzivatelov uzivatelov

Oba typy prostredia st vo Windows aj Linuxe, ale v Linuxe mé prikazovy riadok
centralnejSie miesto.

Dalsie vyhody prikazového riadku

®m umoznuje spustat série prikazov vo forme automatickych skriptov, z jednoduchych
programov zostavit zlozitejsi celok

m dlhSie beziace prikazy mézeme spustit na pozadi, kym robime nieco iné alebo sa
odhlasime z pocitaca

m rychlejsi pristup k serverom cez siet (menej prendSanej informécie)

m zvycajne je jednoduchsie naprogramovat program pre prikazovy riadok

Preto vela nastrojov v bioinformatike ma tito formu.
Priklad

Prikaz 1s vypiSe zoznam suborov v aktudlnom adresari

Zlozenie viacerych prikazov - spocitajme subory, ktorych meno obsahuje pismeno a
(podrobnosti neskor)

Ukazka pouzitia Linuxu a Perlu

m Predstavme si, Zze mame 50 proteinov o ktorych chceme zistit nieco viac, napr, o
robi ich najblizs§i homoldg z kvasinky Saccharomyces cerevisiae
® MoOzZeme robit ru¢ne jeden po druhom na http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/

Color key for alignment scores
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m Alebo si stiahneme vSetky proteiny z Saccharomyces cerevisiae, napr. tu [1]
(http://downloads.yeastgenome.org/sequence/genomic_sequence/orf protein/)
m Potom spustime blast



1
formatdb -i yeast-prot.fa
:blastall -p blastp -i prots.fa -d yeast-prot.fa -m 9 -e 0.01 > blastp.out

m Vysledky z blastu spracujeme kratkym programom v Perle do tabulky, ktoru si
mozeme otvorit napr. v Exceli

m Subory su v adresari /projects/data-ppb/ukazka/
m Ak nas zoznam 50 proteinov niekedy zmenime, za par sekund vieme vytvorit nova
tabulku.

Cvicenia 1

Prednéska 1 - Odovzdavanie D.U.1 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=12)

Dnesné cvicenie ma dva ciele:

m Prihlasit sa na Linuxovy pocita¢ v ucebni a trochu sa tam rozhliadnut
m Prihlasit sa do systému Moodle a odovzdat domacu dlohu.

Nemusite pisat protokol z cvi¢enia, iba odpovedat na otazky uvedené nizsie. Ak chcete,
mozete si do domacej ulohy pridat nejaké poznamky o tomto cviceni pre vlastnu
potrebu.

Postup prace s pocitacom v ucebni

m Zapnite pocita¢ a monitor, v menu zvolte moznost Bioinformatika.

m Ked nabehne grafické prihlasovacie okienko, zvolte uzivatela Bioinformatika a
heslo, ktoré ste dostali.

m Na dolnej liSte si mo6zete vybrat ¢asto pouzivané programy, napr. internetovy
prehliadac Firefox.

m Tkonka s ¢iernou obrazovkou spusti prikazovy riadok, skuste si na nom zadat prikaz
1s

m Na prikazovom riadku sa na kopirovanie textu nepouziva Ctrl-C, Ctrl-V, ako ste
zvyknuti, ale priamo po vysvieteni mysou je uz text skopirovany a strednym
tlacitkom mysi sa vlozi. Neskor v semestri budete potrebovat kopirovat prikazy a
vysledky programov do protokolov.

m V prehliadaci si pozrite stranku predmetu http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppb/
a z nej prejdite cez linku na domacu ulohu do systému Moodle

m V systéme Moodle zadajte meno a heslo, ktoré sme vam dali. Heslo si mézete
zmenit.

m V domadcej ulohe 1 odpovedzte na otazky uvedené nizsie. Doporucujem skopirovat
si potrebnu Cast zadania do moodlu, potom vpisovat odpovede na jednotlivé otazky.

®m Pred odchodom z miestnosti kliknite na ikonku v pravom dolnom rohu, v menu
zvolte Shut Down, potom potvrdte End current session.

m Pocita¢ by sa mal vypnut sdm, vypnite monitor.

V systéme Moodle napiste odpovede na nasledujuce otazky, ktoré nam ulahcia Vas
kontaktovat a planovat tento predmet:



m Meno a priezvisko, e-mailovi adresu

» Studijny program a roénik, pripadne nepovinne aj tému a $kolitela
diplomovej/bakalarskej prace

m Pracovali ste uz niekedy s Linuxom? Ak é&no, v akom rozsahu?

m Ucili ste sa uz niekedy programovat? V akom jazyku a v akom rozsahu?

m Pracovali ste uz s nejakymi bioinformatickymi ndstrojmi a databazami? Akymi
napriklad?

m Je nieco, ¢o by ste obzvlast chceli na tomto predmete naucit?

V rieSeni tejto domadcej ulohy si tiez vyskuSajte moznosti editora v prostredi Moodle.

Skuste napriklad nejaku cast textu napisat hrubym pismom a skuste do textu pridat
odkaz na nejaku webstranku (pomocou tlacitka s obrazkom retaze).

Prednaska 2

Prihlasenie, odhlasenie, zmena hesla

= Na tomto predmete budeme pracovat na Linuxovom serveri
vyuka.compbio.fmph.uniba.sk

m Ak sa chcete nanho pripojit z windowsového pocitaca, pozrite tieto pokyny

® Pripojenie na server z linuxového prikazového riadku (napr, z u¢ebne M218):

= Namiesto meno dajte vase AIS2 prihlasovacie meno (priezvisko + ¢islo)

m Zmena hesla:

m Pocitac si vypyta staré heslo, potom 2x nové

m Odhlasenie: prikaz exit alebo stlacte Ctrl-d (pripadne zavrite celé okno)

Subory a adresare

m Obrazky, texty, data a pod. su ulozené v suboroch
m Stubory su zdruzené v adresaroch (priecinkoch) na sprehladnenie
m Adresar méze obsahovat aj dalSie adresare (stromova Struktara)

Napriklad, takto vyzerd struktira niekolkych adresarov na serveri:



- :* ;Ii;“i— EL;
+-£3 chlam
+ 3 data-Isb09
-5 data-ppb
-5 drosophila
-3 events
-3 2009
- £ 2010
-5 proteins
+ 3 mt-atoms
+ £33 ma
+ 3 val
+ 3 yeast-alignments
+- 3 yeast-mt

Grafické programy na pracu s adresarmi a sabormi

podobné na pracu vo Windows, presuvanie, mazanie, kopirovanie, atd’

napriklad program dolphin (alebo nautilus, konqueror a dalSie)

textovy program mc

naucime sa vSak, aj ako robit tieto veci priamo na prikazovom riadku, da sa spajat s
inymi prikazmi

Pohyb po adresaroch (Is, cd)

m Jeden adresar je vzdy aktudlny, zobrazuje sa nam na prikazovom riadku

m Zoznam suborov a adresarov v aktudlnom adresari dostaneme prikazom 1s

m Zoznam suborov v nejakom inom adresari dostaneme prikazom 1s iny adresar
m Prikaz cd novy adresar zmeni aktudlny adresar na zadany novy adresar

Priklad: ked sa prihldsime, sme v adresari /home/meno. Pomocou prikazu cd sa
presunieme do adresara /projects/data-ppb/ (pocitac ni¢ nevypiSe, iba zmeni aktudlny
adresdr) a skusime Is. Prikaz Is vypise obsah adresara data-ppb/: podadresare 2010-L,
events a ukazka a sibor README. Nakoniec vypiSeme obsah podadresara events, ktory
obsahuje dalSie podadresare 2009 a 2010.

1

imeno@vyuka:~$ cd /projects/data-ppb/
meno@vyuka:/projects/data-ppb$ 1s
12010-L events README ukazka
imeno@vyuka:/projects/data-ppb$ 1ls events
:2009 2010

Absolatne a relativne cesty

= Absolutna cesta urcuje, ako sa k danému stboru alebo adresaru dostat z korena

m Napr. /projects/data-ppb/, /projects/data-ppb/README, /projects/data-ppb/events
/2009/Wed 25 Nov 2009, /home/meno/ atd’

m Jednotlivé adresare v strome sa oddeluju lomitkom

m Absolutna cesta zac¢ina lomitkom

m Relativna cesta urcuje, ako sa k danému stiboru dostat z aktudlneho adresara
m Napr. ak aktudlny adresar je /projects/data-ppb/, tak relativna cesta k /projects
/data-ppb/README je len README a relativna cesta k /projects/data-ppb/events



/2009/Wed 25 Nov 2009 je events/2009/Wed 25 Nov 2009

m Relativna cesta nezacina lomitkom

m Relativna cesta moze ist aj hore do nadadresara, pomocou ..

m Napr. ak aktudlny adresar je /projects/data-ppb/events/2009, tak relativna cesta
../../proteins ndm da to isté ako /projects/data-ppb/proteins

V prikazoch Is, cd a dalSich m6zeme pouzivat absolutne aj relativne cesty.
Dolezité adresare

m Koren je adresar s cestou /, po¢iato¢ny bod stromovitej Struktary adresarov

= Domovsky adresar (home directory) /home/meno je aktualny po prihldseni
m Tam si ukladame vacsinu svojich suborov, ak nie je dobry dévod ich ulozit inde
m Skratka pre domovsky adresdr je ~, napr. cd ~ v8s tam presunie

Hviezdickova konvencia

m Prikaz Is namiesto vSetkych suborov v adresari méze vypisat len tie, ktoré si
vyberieme

m VSetky subory v aktudlnom adresdari zacinajice pismenom x vypiSeme pomocou 1s
X*

m VSetky subory obsahujice pismeno x hocikde v mene vypiSeme pomocou 1s *x*

Prezeranie obsahu suboru (less)

B Tless [subor]

m VypiSe subor na obrazovku, mozeme v nom listovat pomocou medzery alebo Page
up a Page down, vysko¢ime pomocou g (ako quit), dalSie klavesy sa dozviete po
stlaceni h (help)

Zjednodusenie prace

Uzito¢né pomdcky na prikazovom riadku:

m klaves Tab
m ak je len jeden subor alebo adresar, ktory pasuje na rozpisany zaciatok slova,
doplni ho automaticky
m ak je suborov alebo adresarov viac, doplni, ¢co maji spolo¢né, po opakovanom
stlaceni pontukne moznosti
m Sipky hore/dole
m prechadzanie historiou spustenych prikazov
m copy&paste mysSou
m Javym tlacidlom a tahanim po texte oznacime
m kliknutim stredného tlac¢idla (kolieska) vloZime kam potrebujeme
m ak nemame stredné tlacidlo, klikneme naraz pravym aj lavym

DalSie materialy
m Tutoridl Linuxu (http://www.fsid.cvut.cz/cz/U201/linux.html)

m a eSte jeden (http://tldp.org/LDP/gs/node5.html)
m Viac o hviezdickovej notdacii (http://www.tuxfiles.org/linuxhelp/wildcards.html)



Cvicenia 2

» Odovzdavanie D.U.2 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=13)

V tejto domacej tlohe si vyskiiSame prihlasovanie na server a rozne prikazy na pracu so
stubormi z druhej predndasky. Doporucujem si otvorit tri taby alebo oknd prehliadaca:
jeden s predndaskou, jeden so zadanim, jeden s odovzdavacim okienkom v moodli.
Zadanie si moZete skopirovat do moodlu a dopihat odpovede. Nezabudnie ob¢as
odpoved v moodli ulozit, aby ste ndhodou neprisli o velky kus prace.

Ak nie je uvedené inak, v kazdej Casti A,B,... napiste prikaz, aky ste pouzili, a ak pocitac
nieco vypisal, tak ¢o vypisal. M6zete si tiez napisat dalSie poznamky, napr. ak vdm na
prvykrat nebolo nieco jasné.

m A. Prihladste sa na server pomocou prikazu ssh
m Do protokolu skopirujte presnu formu prikazu (s vasim menom) a ¢o server
vypisal po prihlaseni
m Ak mate zaujem, zmente si heslo prikazom passwd
m Kvoli bezpecnosti vyberajte hesla, ktoré sa nedaja lahko uhadnut
(nepouzivajte iba jedno slovo)
m Tento krok nepiste do protokolu (rozhodne tam nikdy nepiste Ziadne hesla)
m B. Zmente aktualny adresar na /projects/data-ppb/events
m C. Spustite program dotlphin . (bodka znamend aktudlny adresar) a zistite, aké ma
adresar events podadresare a kolko suborov je v podadresari 2010. Odpoved
napiste do protokolu.
= D. Co sa stane, ak spustite program dolphin bez bodky? Aky adresar vAm zobrazi?
m E. Spat na prikazovom riadku: presunte sa spat do adresara /projects/data-
ppb/events/ (ako to spravite?). Potom vyskusSajte si pozriet obsah nasledujicich
adresarov pomocou prikazu ls, priCom vzdy spustite 1s dvakrat, s absolatnou aj
relativnou cestu (vzhladom na aktudlny adresar /projects/data-ppb/events):
= 2010, data-ppb
m F. Pomocou prikazu less si pozrite obsah aspon jedného stiboru v adresari /projects
/data-ppb/events/2010
m G. Pomocou hviezdickovej konvencie vypiste vSetky subory v adresari /projects
/data-ppb/events/2009 ktoré obshauju slovo May v nazve (su to teda akcie, ktoré sa
stali v maji)

Prednaska 3

Praca s Linuxom, kopirovanie suborov (cp, scp)

Opakovanie

na server sa prihlasime prikazom ssh -XC meno@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk

zoznam suborov v adresari si pozrieme prikazom s meno adresara

obsah textového suboru si mozete pozriet prikazom less meno suboru

do iného adresara sa presunieme prikazom cd meno adresara

® mend adresarov a suborov zaddavame pomocou absolutnej alebo relativnej cesty.
Absoltutna zac¢ina lomitkom a ide od korena celého systému stuborov na pocitaci.



Relativna nezacina lomitkom a ide z aktualneho adresara
Kopirovanie suborov (cp)

B cp odkial kam

m Skopiruje subor odkial na miesto kam

m M6zeme pouzit absolutne alebo relativne cesty.

m Cielové miesto kam m6ze byt adresar alebo celé meno suboru

Priklad: ak aktualny adresar je /projects/data-ppb/, nasledujuce tri prikazy vSetky

kopiruja subor README do poadresara events:

# relativne cesty

\cp README events/

# absolltne cesty

icp /projects/data-ppb/README /projects/data-ppb/events/
# celé meno suboru

:cp README events/README

1

# tento prikaz kopiruje do /projects/data-ppb/events/README2

icp README events/README2

# ak sa presunieme do adresara events, moZeme kopirovat stbor do aktudlneho adreséra .
cd events

'cp . ./README .

Kopirovanie suborov zo servera/na server (scp)

m Krizenec medzi ssh a cp (Secure CoPy)

m Na server (spustite na vasom linuxovom pocitaci napr. v u¢ebni): scp subor
meno@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk:nove meno suboru

m 70 servera: scp meno@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk:subor nove meno suboru

m Ak chcete kopirovat subory medzi serverom a Windowsovym pocitacom,
nainstalujte si program WinSCP

__________________________________________________________________________________________

1

#skopiruje sUbor README2 do adresara /projects/data-ppb/ na serveri

1scp README2 hrasko37@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk:/projects/data-ppb/

1

#skopiruje sGbor README2 do domovského adreséara uzivatela hrasko37 na serveri
1scp README2 hrasko37@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk:

1
#skopiruje sibor README2 do domovského adresdra uzivatela hrasko37 pod menom README3
Iscp README2 hrasko37@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk:README3

1
w#skopiruje sGbor README2 z domovského adreséra uzivatela hrasko37 na serveri do aktudlneho adresara
1scp hrasko37@vyuka.compbio. fmph.uniba.sk:README2 .

Upozornenie: dvakrat meraj, raz rez

m Prikazovy riadok spravi, ¢o napisSete, nepyta sa, ¢i to myslite naozaj
m Prikazy cp a scp mézu prepisat uz existujuce subory
= Neexistuje undo

m Preto si vzdy dobre premyslite, co chcete spravit a skontrolujte prikaz pred tym,

ako date Enter

UCSC genome browser

m Niekolko eukaryotickych genémov: http://genome.ucsc.edu/



m Prokaryotické genémy: http://microbes.ucsc.edu/
m Spdja prijemné webové klikacie prostredie a moznost exportovania siborov na
dalSie spracovanie

Prezeranie genému

m Pozrime si http://genome.ucsc.edu/, zvolme Genomes na modrom pruhu

m Zvolme Clade Insect, genome D. melanogaster, position chrX:15700001-15800000
m V dolnej Casti stranky mo6zeme zapinat a vypinat rézne "tracky"

m V hornej Casti sa mézete pohybovat po genéme, priblizovat a vzdalovat

Stahovanie DNA sekvencie

m Pomocou linky DNA v hornom modrom menu si vieme stiahnut sekvenciu aktualne
zobrazeného useku vo fasta formate, potom mézeme ulozit do suboru

Praca s tabulkami, stahovanie anotacii

m Polozka Tables na hornej liSte umoznuje robit rafinované veci s tabulkami, ktoré
obsahuju suradnice génov a pod.
m Zakladnd vec: vyexportovat napr. vSetky gény v zobrazenom vyseku v niektorom
formate:
m sequence: fasta subor proteinov, génov alebo mRNA s réznymi nastaveniami
m GTF: stradnice
m Hyperlinks to genome browser: klikacia stranka
m Namiesto exportu si mézeme pozriet rozne statistiky

PokrocilejsSia praca s tabulkami

m ZlozitejSie: prienik dvoch tabuliek, napr. gény, ktoré su viac nez 50% pokryté
simple repeats
m V intersection zvolime group: Variation and repeats, track: RepeatMasker,
nastavime All FlyBase Genes records that have at least 50% overlap with
RepeatMasker
® V summary/statistics zistime, ze v gendme ich je 30, méZeme si ich preklikat
cez Hyperlinks to genome browser

m Filter na tabulku, napr. gény, ktoré maju v ndzve ribosomal
m Vo filter stranke v Linked tables zac¢iarkneme FlyBaseToDescription
m Pribudne policko dma3.flyBaseToDescription based filters, kde do val does
match dame *ribosomal*
m Je 9 takych génov, napr. Putative 60S ribosomal protein L33.

Porovnavanie genomov

m Track Conservation ukazuje, ako dobre st jednotlivé tseky evolucne konzervované
s inymi druhmi drosophil a hmyzu

m Ked sa priblizime na 10Kb, m6zeme kliknutim na tento pruh vidiet zarovnanie

m Zapnime D. yakuba Net. Ten vdm ukazuje velké preusporiadanie medzi genémami
D.mel. a D.yak.

» Ked klikneme na ur¢ity obdiZznik v tomto pruhu, vieme sa presuntt na prislusna
cast D.yak. genému



DalSie materialy

m Navody na pouzivanie UCSC browsera ndjdete na ich stranke:
http://genome.ucsc.edu/training.html

Namet na projekt

Okrem UCSC genome browsera existuju aj dalSie podobné webstranky, napriklad

Ensembl (http://www.ensembl.org/index.html)

Flybase (http://flybase.org/)

SGD (Saccharomyces Genome database) (http://www.yeastgenome.org/)
Iné Specializované databazy modelovych organizmov (http://gmod.org
/wiki/GMOD Users)

= NCBI Mapview (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/) a pod.

Nastudujte si niektord z nich a zistite, aké poskytuje mozZnosti na ru¢nu pracu a v akej
forme sa daju exportovat data.

Cvicenia 3

Prednéaska 3 - Odovzdavanie D.U.3 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=14)

Pri odpovedani tychto otdzok si skuste napisat pozndmky o tom, ¢o ste pocas prace na
domadcej ulohe museli o UCSC browseri zistit z ndvodov alebo sktisanim. V u¢ebni sa
pokuste spravit hlavne Casti A, E, F a G, na ostatné Casti potrebujete iba internetovy
prehliadac a lahsie ich dorobite doma.

m AV UCSC genome browseri http://genome.ucsc.edu/ si zvolte ludsky geném. Do
okienka position or search term zadajte HOXA2. Vo vysledkoch hladania zvolte gén
homeobox A2. Kolko ma ex6nov? Na ktorom chromozéme a pozicii je? Pozor, je na
opac¢nom vlakne, ako je to naznacené na obrazku?

m B V tracku UCSC Genes kliknite na gén, mali by ste sa dostat na stranku
popisujlicu jeho rozne vlastnosti. Co ste sa dozvedeli o jeho funkcii?

m C Pomocou tracku SNPs (131) najdite aspon jeden single nucleotide polymorphism
v tomto géne. Na akej je pozicii? Aké bazy sa vyskytuja v ludskej populacii? Preco
su niektoré SNPy zobrazené cervenou?

= D Pomocou Placental Chain/Net zistite na akom chromozéme je homolég tohto
génu v mysi.

» E Pomocou nastroja Tables na modrej lisSte vyextrahujte proteinovi sekvenciu tohto
génu:

m Skér neZ prejdete do cCasti tables, uistite sa, Ze mate na obrazovke zobrazeny
HOX2A gén (a Ziaden iné gény)

m V Tables skontrolujte, ze mate vybranu tabulku (table) knownGene

m V Casti region zvolte moznost position

m V Casti output format zvolte sequence

m Do okienka output file napisSte protein.fa

m Stlacte get output a na dalSej obrazovke zvolte protein. Sibor protein.fa by sa
vam mal ulozit do adresara Desktop v domovskom adresdri na pocitaci, za
ktorym sedite.



m F Otvorte si nové okno s prikazovym riadkom a pomocou prikazu Is overte, ze
subor naozaj mate. MoézZete pouzit aj prikaz cd, aby ste sa presunuli do adresdra, v
ktorom sa tento subor nachadza. Pozrite sa do suboru protein.fa prikazom less a
skopirujte ho do protokolu. Uvedte aj linuxové prikazy, ktoré ste pouzili.

= Ak robite domacu ulohu na Windowsovom pocitaci, pouzite napr. notepad na
prezretie suboru.

m G Subor protein.fa skopirujte na server vyuka.compbio.fmph.uniba.sk pomocou
prl'kazu SCP: scp protein.fa meno@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk: (slovo meno nahradte
vasim prihlasovacim menom, pred protein.fa pridajte cestu, ak nie ste v spravnom
adresari)

m Ak chcete skontrolovat, Zze sa vdm to podarilo, prihlaste sa na server pomocou
ssh a pouzite prikaz Is.

= Ak robite domacu tlohu na Windowsovom pocitaci, pouzite namiesto scp
program winscp

= H, nepovinna bonusova cast Vratte sa k HOX2A génu v UCSC browseri a skuste
pomocou dalsich trackov zistit o nom alebo okolitej sekvencii eSte nieCo zaujimavé.

Prednaska 4

Na tejto prednaske sa naucime dalSie prikazy na pracu so subormi v Linuxe a
vyskusame si to na tvorbe jednoduchej webstranky.

Opakovanie

®» mend adresarov a suborov zaddvame pomocou absolutnej cesty (napr. /projects

/data-ppb/events) alebo relativnej cesty (napr. ../events)

na server sa prihlasime prikazom ssh -XC meno@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk

zoznam suborov v adresari si pozrieme prikazom 1s meno adresara

obsah textového stiboru si mozete pozriet prikazom less meno_suboru

do iného adresara sa presunieme prikazom cd meno adresara

subor skopirujeme pomocou prikazu cp stare meno nove meno

kopl'rovanie zo servera alebo na server scp meno@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk:meno suboru .

alebo scp README meno@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk:meno suboru

m uZitoéné pomdcky na prikazovom riadku: kldves Tab na doplhanie mien, $ipky hore
a dole na listovanie histériou zadanych prikazov

m davajte pozor, ¢o spustate, neexistuje undo

m vzdy su tu aj grafické programy ako dolphin alebo nautilus

Vyrabanie a mazanie adresarov (mkdir, rmdir)

Prikaz mkdir (make directories)

B nkdir meno_adresara
m vytvori novy adresar s danym menom

Prikaz rmdir (remove empty directories)

B rmdir meno_adresara
m vymaze dany adresar, ale iba ak je prazdny

Priklad:



# Vytvorime v aktudlnom adresari podadresadr s nazvom prvy:

mkdir prvy

# Bez zmeny aktudlneho adresara vytvorime v adresdri prvy jeho podadresar dalsi:
mkdir prvy/dalsi

E Bez zmeny aktudlneho adresdra vymazeme z adresara druhy jeho podadresdr dalsi:
rmdir prvy/dalsi

# Vymazeme v aktudlnom adresari podadresar s nazvom prvy:

:rmdir prvy

Mazanie a presuvanie suborov (rm, mv)

Prikaz rm (remove files)

B rm subor

» Vymaze zadanadany subor

m Napr. rm events/README

m Pouzivat velmi opatrne, nie je undo!

Prikaz mv (move/rename files)

m Podobne ako cp, ale zmaze subor z povodného miesta a presunie ho na nové
B nv odkial kam
m D4 sa pouzit na presivanie a premenovavanie siborov aj adresarov

Praca s vela subormi naraz

m Mnohé prikazy (Is, cp, mv, rm, ...) vedia pracovat aj s viacerymi sibormi
® sibory vymenujeme po jednom alebo pouzijeme hviezdicky

__________________________________________________________________________________________

# Skopirujeme dva sibory z aktuadlneho adreséra do domovského adresara

icp Fri 12 Mar 2010 Fri_19 Feb 2010 /home/hrasko37/

1

# Presunieme vietky subory, ktorych meno zaCina na Fri do domovského adresara
my Fri* /home/meno/

1

# ZmaZzeme vSetky sibory s priponou .txt v aktudlnom adresari (OPATRNE)

'rm *,txt

m Mazat a kopirovat mo6zeme aj celé adresare so vSetkymi sibormi a podadresarmi,

¢o v nich su

® Pouzijeme na to nastavenie -1, ktoré sa piSe za meno prikazu (cp, 1s), oddelené

medzerou
= Opatrne!

irm -r /projects/data-ppb/events

icp -r /projects/data-ppb/events /home/hrasko37/

1

#aj scp vie kopirovat celé adresare:

iscp -r hrasko37@vyuka.compbio.fmph.uniba.sk:/projects/data-ppb/events .
1

Editovanie textovych suborov (gedit)

m gedit subor otvori graficky editor gedit, podobny na Notepad z Windows
m Klasické textové linuxové editory vi, emacs sa tazSie ovladaju
m Ak potrebujete jednoduchy textovy editor, skiste nano



Prava suborov (Is -1, chmod, chgrp)

Urcenie, kto mo6ze ¢o s danym suborom robit.
Tri kategorie uzivatelov:

m user - clovek, ktory stubor vytvoril
m group - skupina ludi, ktori napriklad pracuji na spolo¢nom projekte s user-om
m others - ostatni uzivatelia, ktori nie su v danej skupine

Co mozZe/nemoze uzivatel robit:

® read - Citat obsah suboru, pozerat zoznam suborov v adresari
m write - prepisovat subor
m execute - spustat program, vstupovat do adresara

Zistovanie nastavenych prav (Is -1)

| 1s -1
» vypide kopu idajov, okrem iného v prvych stipcoch aj prava:
m za sebou user, group, others
» kazdy mé zépis v troch stipcoch r,w,x; ak tam je pismenko, dand ¢innost je
povolend, ak pomlcka, nie je
» druhy a treti stipec obsahuji meno vlastnika a skupiny, ktorym stbor patri.

Priklad: subory v adresari /projects/data-ppb/events/2010 moéze Citat a pisat uzivatel
bbrejova a citat uzivatelia v skupine ppb (Co su Studenti v tomto predmete):

__________________________________________________________________________________________

1
bbrejova@vyuka:/projects/data-ppb/events/2010% 1s -1

total 36

W 1 bbrejova ppb 199 2010-02-21 18:45 Fri_12 Mar 2010
;rwer----- 1 bbrejova ppb 240 2010-02-21 18:45 Fri_ 19 Feb 2010
1-rW-r----- 1 bbrejova ppb 67 2010-02-21 18:45 Mon_1 Mar 2010
- rW-F----- 1 bbrejova ppb 105 2010-02-21 18:45 Mon 25 Jan 2010
;rwer----- 1 bbrejova ppb 146 2010-02-21 18:45 Thu_11 Feb 2010
1-rW-Fr----- 1 bbrejova ppb 159 2010-02-21 18:45 Tue 12 Jan 2010
- rW-r----- 1 bbrejova ppb 92 2010-02-21 18:45 Tue 16 Feb 2010
;rwer----- 1 bbrejova ppb 202 2010-02-21 18:45 Tue 23 Feb 2010
1-rW-r----- 1 bbrejova ppb 76 2010-02-21 18:45 Wed 28 Apr 2010

Nastavovanie prav (chmod)

B chmod ktoZnamienkoPrava meno suboru
m kto je bud user (u) alebo group (g) alebo others (0) alebo all (a)
m Znamienko je bud pridat (+) alebo odobrat (-)
® Prava je read (r), write (w) alebo execute (x)

mkdir pokus
s -1
! drwxrws--x 2 bbrejova ppb 4096 2010-02-28 10:55 pokus
1
# zakaZeme ostatnym pristup do adresara
:chmod 0-x pokus
ils -1
drwxrws--- 2 bbrejova ppb 4096 2010-02-28 10:55 pokus

1
l
# zakazeme véetkym (aj sebe) menit adresar
l
1



ichmod a-w pokus
ils -1

, dr-xr-s--- 2 bbrejova ppb 4096 2010-02-28 10:55 pokus

mkdir pokus/pokus2

1 mkdir: cannot create directory “pokus/pokus2': Permission denied
1

1

# dovolime sebe menit adresar

ichmod u+w pokus

s -1

i drwxr-s--- 2 bbrejova ppb 4096 2010-02-28 10:55 pokus
:mkdir pokus/pokus2

1

# pismenka mbéZeme kombinovat: povolime ¢itanie a pisane sebe aj skupine:
ichmod gu+rw pokus

1

1

# zmenenie prav vSetkym sdborov a podadresarom v danom adresari

ichmod -R g+w pokus

1

Zmena skupiny chgrp

B chgrp pokus ppb
®» Zmeni skupinu adresara pokus na ppb
B chgrp pokus bbrejova
®m Zmeni na skupinu bbrejova (v ktorej je len uzivatel bbrejova)

Nastavenia prikazov, man

m Ako sme videli, niektorym prikazom sa daji menit nastavenia pomocou pomlc¢iek

m Napr. Is vypiSe zoznam stuborov, Is -1 vypise aj dalSie informacie

m [s -a ukdaze aj skryté subory, ktorych meno zac¢ina na .

m nastavenia sa daju aj kombinovat, napr. 1s -1 -a alebo 1s -1a vypiSe aj skryté subory
a navyse aj vsetky informdcie o kazdom

Dalsie priklady nastaveni

m chmod meni prdva danému suboru, chmod -R aj vSetkym stiborom v adresari

m cp -r alebo rm -r mazi/kopiruju celé adresare

m nastavenie -i pri mv, cp a rm sa pyta skor nez nieco zmaze alebo prepise inym
suborom

Kde hladat informécie o nastaveniach

m Prehlad nastaveni (options) k prikazu sa dé najst prikazom man (skratka od manual)
m Napr man 1s
m TieZ ak nieCo neviete zistit v man-e, vzdy je tu google

Tip na projekt
m Na dneSnom cviceni budete robit mali zmenu v jednoduchej webstranke. Na
projekt sa mo6zete naucit viac o HTML a vytvorit webstranku, pokial mozno s

obsahom tykajucim sa bioldgie alebo bioinformatiky (mo6ze napriklad vysvetlovat
podrobnejsie niektoré cvicenie, ktoré budeme tento semester robit).

DalSie materialy

m Tutoridl Linuxu (http://www.fsid.cvut.cz/cz/U201/linux.html) a eSte jeden
(http://tldp.org/LDP/gs/node5.html)



m Viac o hviezdickovej notacii (http://www.tuxfiles.org/linuxhelp/wildcards.html)
K jazyku HTML na tvorbu webstranok:

m Tutoridl HTML (http://www.w3schools.com/html/html intro.asp) a dalsi
(http://www.davesite.com/webstation/html/) a esSte jeden
(http://www.mcli.dist.maricopa.edu/tut/)

m Jazyk JavaScript na vytvaranie dynamickych stranok priklady, napr. ¢ast Popup
Boxes (http://www.w3schools.com/js/js_examples.asp) ,kviz
(http://www.mcli.dist.maricopa.edu/show/interact/js ex2.html)

CvicCenia 4

Odovzdéavanie D.U.4 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment
/view.php?id=16) - Predndaska 4

Poznamka: Pri zndmkovani domdcej Glohy sa okrem protokolu bude kontrolovat, aj ¢i
mate spravne subory s webstrankou vo vaSom adresari.

m A Pomocou man 1s zistite, o robi nastavenie -h. Do protokolu skopirujte prislusny
kasok manudlu.
m Skuste si toto nastavenie spolu s nastavenim -1 na adresari /projects/data-
ppb/ukazka/
m Do protokolu skopirujte prikaz, ktory ste pouzili, aj jeho vysledok. Ktory sibor
je najvacsi?

m B Pozrite si webstranku http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/Isb09-web/drosophila/

m V tejto doméacej ulohe postupne vytvorite kopiu tejto stranky a
zmodifikujete ju. Tym si precvicite pracu so sibormi a pravami.

m Subory k tejto webstranke najdete na serveri v adresari /var/www/1sb09-
web/drosophila

m Pomocou prikazu Is -1 (s vhodnym adresarom ako argumentom) zistite, aké
stubory st v tomto adresari. Do protokolu dajte prikaz, jeho vystup a slovne
popiste, aké maju subory prava, kto je ich user a group a ktory den boli
naposledny menené.

m C Vytvorte adresar public_html v svojom domovskom adreséri a spravte ho
Citatelny a spustitelny pre kazdého.
m Poznacte si prikazy, ktoré ste pouzili a skontrolujte vysledok pomocou lIs -1
m Tento adresar by sa teraz mal objavit na webe ako
http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/~vasemeno/ Skontrolujte vo firefoxe.

m D Skopirujte adresar /var/www/Isb09-web/drosophila ako podadresar svojho
public_html

m Prikazom cp -r alebo v nejakom grafickom programe ako napr. dolphin

m Nastavte prava prikazom chmod, aby adresar drosophila bol ¢itatelny a
spustitelny pre kazdého a sibory v nom subory boli ¢itatelné pre kazdého.
Skontrolujte pomocou lIs -1

m Do protokolu napiste prikazy, ktoré ste pouzili a vysledok Is -1

m Skontrolujte vo firefoxe, Ze teraz je adresar na webe ako
http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/~vasemeno/drosophila/

m E V adresari su tri datové subory a subor index.html, ktory obsahuje linky na dva z



datovych suborov.
m Otvorte subor index.html v editore gedit a zmente ho tak, aby obsahoval linky
na vsetky tri sibory, pricom postupujete podla vzoru v uz existujucich linkach
(aj ked neviete HTML). Do protokolu skopirujte text, ktory ste pridali do
index.html.
m Skontrolujte vysledok vo firefoxe.

= Poznamky:

m Takymito jednoduchymi webstrankami méZete napriklad zdielat data s
kolegami, najma vacsie subory, ktoré sa zle posielaju e-mailom, alebo ak
chcete k jednotlivym stuborom pridat vysvetlujuci komentdar.

m Subor index.html je napisany v jazyku HTML.

m Jednoduché stranky spravite modifikdciou tohto prikladu

m Word a iné grafické editory vedia exportovat do html

m Pripadne sa HTML mézete naucit podla tutoridlov na webe

= F (nepovinna) Ak zdielame citlivejSie data a nechceme, aby si ich hocikto na svete
mohol stiahnut, m6zeme stranku zaheslovat:

m V svojom domovskom adresari spustite prikaz htpasswd -c web passwords Mrkvicka

m Pocitac si vypyta heslo pre uzivatela Mrkvicku a dajte mu heslo Hrasok
(musite ho ako obvykle zadat dvakrat).

» Aky subor prikaz vytvoril? Co je v iom? Spravte ho ¢itatelny pre kazdého.

m V public html/drosophila editorom vytvorte subor .htaccess s tymto obsahom
(vasemeno nahradte vasim prihlasovacim menom):

:AuthName "Secret data"

AuthType Basic

AuthUserFile /home/vasemeno/web passwords
:require valid-user

m = Nastavte mu prava na Citanie pre vSetkych.
m Vo firefoxe skontrolujte, ze stranka vyzaduje meno a heslo a skuste ho zadat.
m VSimnite si, Ze prikaz ls nezobrazi subor .htaccess (iba ak pouZijete 1s -a)
= Nezabudnite do protokolu napisat vSetky prikazy, ktoré ste pouzili, vystup
programov, kde treba a pripadné dalSie poznamky.

Prednaska 5

Uvod do programovania v jazyku Perl

Prvy program: hello world

#1 Jusr/bin/perl -w
use strict; :
print "Hello world!\n";
1
1

Prvy program nerobi ni¢ iné, iba vypisSe text Hello world!
Prvy riadok vravi, ze ideme pouzivat perl.

Druhy zapne lepsSie odhalovanie chyb.

Treti riadok vypisuje text, ktory musi byt v ivodzovkach.
® \n znamena koniec riadku.

® Program si ulozime do suboru, napr. hello.pl



= Nastavime mu prava na spustenie (chmod u+x hello.pl)
m Spustime ho prikazom ./hello.pl

Druhy program: pocitanie riadkov

m Napiseme program, ktory bude pocitat pocet riadkov v stubore.

1

#! /usr/bin/perl -w

luse strict;

1

my $pocet = 0;

while (my $riadok = <>) {
: $pocet = $pocet + 1;
g

Eprint $pocet, "\n";

m $pocet je meno premennej: chlieviku v pamati, kam si budeme ukladat nejaké
hodnoty
® $pocet bude obsahovat pocet riadkov, ktoré sme doteraz videli
m Na zaciatku sme nevideli ziadne riadky, $pocet nastavime na 0, slovickom my
vytvorime novi premennu
m Prikaz while (my $riadok = <>) je cyklus, ktory ide cez vSetky riadky na vstupe
m <> je prikaz na nacitanie jedného riadku zo suboru zadaného na prikazovom
riadku alebo jedného riadku od uzivatela
= premenna $riadok bude obsahovat tento riadok
m Pre kazdy riadok sa spusti vSetko medzi zlozenymi zatvorkami {, }
® V naSom pripade iba prikaz $pocet = $pocet + 1;
m Ten zvysi hodnotu ulozenu v $pocet o 1
m Na konci vypiSeme premennu $pocet a koniec riadku "\n"

Treti program: vypisanie dlhych riadkov

Tento program vypise iba riadky s aspon desat znakmi (vratane znaku pre koniec
riadku).

__________________________________________________________________________________________

1

#!/usr/bin/perl -w

wse strict;

1

1

‘while (my $riadok=<>) {
if(length($riadok) >= 10) {

print $riadok;

}

m V premennej $riadok mame ulozeny prave nacitany riadok

» length($riadok) spocita jeho dizku

®m >= znamena "vacsie alebo rovné"

» length($riadok) >= 10 je pravda ak diZka riadku je spofi 10

m prikaz if testuje, Ci je podmienka splnend a ak dno, vykona prikazy medzi { a } za
nim

Stvrty program: najdenie najdlhsieho riadku

#!/usr/bin/perl -w
1
1



wse strict;
1

:my $max_riadok = ""
while (my $riadok=<>) {

I}

:print "Najdlhsi riadok ma dlzku: ", length($max riadok), "\n";
:print $max_riadok;

if(length($riadok) > length($max riadok)) {
$max_riadok = ?? (doplnte)

}

m V premennej $max riadok mame najldhsi riadok, aky sme doteraz nasli

» Na zadiatok si tam déme prazdny riadok dizky 0

» Vzdy, ked nac¢itame riadok, porovnédme jeho dlku s diZkou uloZeného riadku

= Na konci vypiSeme riadok, ktory ndm ostal v premennej $max_riadok a jeho dizku

Dalsie informacie o Perle

m Viacero man stranok o Perle:
= man perlintro uvod do Perlu
= man perlfunc zoznam standardnych funkcii v Perle (napr. split, join, length a
mnoho dalSich)
» perldoc -f split vam povie viac o funkcii split, podobne pre iné funkcie
m perldoc -q sort vam ukaze odpovede na casto kladené otazky (FAQ)§
= man perlretut a man perlre o regularnych vyrazoch, ¢o je velmi Sikovny
nastroj na spracovanie textu
= man perl zoznam dalSich man stranok o Perle
m Rozne tutoridly na webe, napr. tu (http://www.perl.com/pub/a/2000/10
/begperll.html)
= Knihy
m Simon Cozens: Beginning Perl [2] (http://www.perl.org/books/beginning-perl/)
zadarmo na internete
m Larry Wall a spol: Programming Perl [3] (http://oreilly.com/catalog
/9780596000271/) klasika, Camel book
m Bioperl [4] (http://www.bioperl.org/wiki/Main Page) velka kniznica uzito¢nych
funkcii pre bioinformatiku
m Perl pre Windows: http://strawberryperl.com/

Cvicenia 5

Prednéaska 5 - Odovzdavanie D.U.5 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=17)

Pozndmka: Pri zndmkovani domadcej tlohy sa okrem protokolu mo6ze kontrolovat, aj ¢i
mate subory s programami vo vaSom adresdri na serveri.

Cast A: Program hello world

# /usr/bin/perl -w
use strict;
:print "Hello world!\n";

m Prihlaste sa na server, vytvorte si adresar DU5 vo svojom domovskom adresari



(mkdir), presunte sa do neho (cd) a zvySok ulohy robte v nom.
m Spustite editor prikazom gedit hello.pl & nakopirujte si tam program, ulozte ho.
m Vdaka symbolu & zostane gedit bezat v pozadi v inom okne a vy mozete stéle
pouzivat prikazovy riadok a nemusite stale zatvarat a otvarat editor.
m Nastavte programu prava na spustenie (chmod u+x hello.pl)
m Spustite ho ako ./hello.pl
m Zmodifikujte program tak, aby vypisal dva riadky:
B Hello world!
B Good morning sunshine!
m Do protokolu si skopirujte prikazy, ktoré ste pouzili a vdS zmeneny program.

Cast B: pocitanie riadkov

1

#! /usr/bin/perl -w

wse strict;

1

1

my $pocet = 0;

while (my $riadok = <>) {
: $pocet = $pocet + 1;
i

:print $pocet, "\n";

1

m UloZte tento program do siboru pocitaj.pl, nastavte mu prava a spustite ho
(podobne ako v ¢asti A, nemusite uz uvadzat prikazy do protokolu).

m Program cCakd, ¢o napiSete. NapisSte niekolko riadkov a stlacte Ctrl+D. Skopirujte
si, ¢o ste pisali vy a program.

m Do stboru vstup.txt ulozte editorom nasledujice data:

__________________________________________________________________________________________

1
1123456789
10123456789

m Spustite ./pocitaj.pl vstup.txt a skopirujte si odpoved

m Stubor /var/www/Isb09-web/drosophila/droMelGenes.gp (ktory mate skopirovany aj
vo svojej webstranke) obsahuje na kazdom riadku udaje o jednom géne. Kolko je v
nom génov?

Cast C: Modifikacia programu pocitaj.pl

» Zmodifikujte program pocitaj.pl tak, aby okrem poctu riadkov vypisal aj pocet
znakov v subore. Ako na to:

m Potrebujeme vytvorit a priebezne udrziavat dve premenné: $pocet ktora
obsahuje pocet riadkov a napr. $znaky, ktord obsahuje pocet znakov

m V premennej $riadok mame vzdy vSetky znaky aktudlneho riadku,
length($riadok) spocita ich pocet

m Vysledny program vyskusajte na subore vstup.txt

m Hotovy program si skopirujte do protokolu.

Cast D: Preskocenie prvého riadku

m Napiste program preskoc.pl, ktory vypise cely vstupny subor okrem prvych dvoch



riadkov. T.j. na vstup.txt vypise

m Pouzite premennu $pocet, podobne ako v pocitaj.pl, v ktorej mame, kolko riadkov
sme doteraz videli.

m V tretom programe na prednaske vypisujeme iba niektoré riadky pomocou
podmienky if. Ako podmienku zmenit, aby fungovala?

m Vysledny program vyskusajte na subore vstup.txt.

m Hotovy program si skopirujte do protokolu.

Cast E (nepovinnd): Cislovanie riadkov

m NapisSte program, ktory vypise vstupny subor a na zaciatku kazdého riadku prida
¢islo riadku
m Program sa bude podobat na pocitaj.pl
» Vysledny program a priklad jeho vystupu si zapiste do protokolu

Cast F (nepovinna): Kde je najdlhsi riadok?

m Modifikujte program na hladanie najdlhsSieho riadku z prednéasky tak, aby vypisal aj
¢islo riadku, na ktorom sa tento najdlhsi riadok v sibore nachadza (napr. pre
vstup.txt by to mal byt riadok ¢. 2).

m Vysledny program a priklad jeho vystupu si zapiSte do protokolu

Prednaska 6

Doméca tloha 6 (3%) - Odovzdavanie D.U.6 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk
/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=18)

Vstupné data: opakovania

m Na stranke http://genome.ucsc.edu/ zvolime gendm drozofily, potom v casti Tables
zvolime group: variation and repeats, track: ReapatMasker, region: position chr2L,
output format: all fields from the selected table a output file: repeats.txt

m Dostavame subor, ktory najdete na serveri pod menom /projects/data-ppb/du6
/repeats.txt

m Na kazdom riadku obsahuje udaje o jednom opakovanl na zvolenom chromozdéme.
Vymmkou je prvy riadok s menami stipcov. Stipce s oddelené tabuldtorom. Tu st
prvé dva riadky:

__________________________________________________________________________________________

1585 778 167 7 20 chr2L 1 154 -23011390 +HETRP_DM Satellite
1

%#bin swScore milliDiv milliDel millilIns genoName genoStart genoEnd genoLefh

m Pocet riadkov je 12876 (vedeli by sme spocitat programom s minulej prednasky)

®» Budeme pouzivat subor /projects/data-ppb/du6/repeats2.txt v ktorom je vynechana
hlavi¢ka (podobny program sme robili na DU 5)

m Budeme pouzivat aj subor /projects/data-ppb/du6/repeats3.txt v ktorom je len 6



opakovani:

1596 185 94 0 30 chraL
620 24 0 0 0 chraL
1680 291 270 0 20 chraL
1712 217 0 0 57 chraL
94 15107 268 20 31 chraL
1758 9763 105 124 6 chraL
L]
Polia

1544990 1545023 -21466521
4654439 4654463 -18357081

12540437 12540539
16663977 16664012
22540111 22545932
22714176 22716800

(AAATG)n

AT rich Low_complexity
-10471005
-6347532

-465612 +
-294744 +

Simple n

+ (CA)n

+ (CTTTG)n
Gypsy2 I

NINJA I LTR

m» Na minulej predndske sme pouzivali premenné, v ktorych sme si vedeli uchovat 1

hodnotu, napr. $riadok, $pocet

Vytvorenie pola: my @tabulka;
Prvé policko pola: $tabulka[0]
Druhé policko pola: $tabulka[1]

Dizka opakovania

Pocet policok v poli: scalar(@tabulka)

Pole je postupnost hodnét (nieco ako jeden stipec Excelovej tabulky)

» Chceme pre kazdé opakovanie vypisat iba dve hodnoty: jeho typ a dizku

= Riadok si rozbijeme na jednotlivé stipce do pola @stlpce

%!/usr/bin/perl -w

use strict;
1

while (my $riadok=<>) {

#odstran koniec riadku
chomp $riadok;

#rozbi riadok na stlpce oddelene tabulatormi
my @stlpce = split "\t", $riadok;

#spocitaj dlzku opakovania
my $dlzka = $stlpce[7]-$stlpce[6];

print $stlpce[11l], "\t", $dlzka, "\n";

:meno@vyuka:/projects/data—ppb/du6$ ./dlzka.pl re
Simple_repeat 33

iLow_complexity 24

iSimple repeat 102

Simple repeat 35

ILTR 5821

:LTR 2624

Uprava programov

Je zvykom dodrziavat pri pisani programov urcité pravidla, aby boli programy prehladné

a dobre Citatelné:

peats3.txt

m Jednotlivé prikazy davame na zvlastne riadky a logické kusy programu mozZeme

oddelit volnym riadkom



m Prikazy medzi { a } v cykle alebo podmienke odsadzujeme dalej od zaciatku riadku
a } dame pod podmienku alebo cyklus, kde sa { zacina. Tak dobre vidno, odkial
pokial telo cyklu alebo podmienky ide.

m Riadky zacinajuce # su komentdre a pocitac¢ ich ignoruje, my si tam mo6zeme pisat
vysvetlujuce poznadmky

m Mend premennych by mali vyjadrovat ich vyznam.

Priemer

Dal$i program spocita priemernt diZku opakovania. Potrebuje si po¢as ¢itania siboru
udrzovat dve premenné: pocet opakovani a sucet dlzok opakovani. Po precitani celého
suboru ich vydelime.

%!/usr/bin/perl -w

use strict;

1

#sucet dlzok opakovani
my $sucet = 0;

#pocet opakovani v subore
my $pocet = 0;

while (my $riadok=<>) {

#odstran koniec riadku
chomp $riadok;

1

!

1

1

1

1

1

.

X #rozbi riadok na stlpce oddelene tabulatormi
' my @stlpce = split "\t", $riadok;
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1

#spocitaj dlzku opakovania
my $dlzka = $stlpce[7]-$stlpce[6];

#zvys pocet a sucet dlzok
$sucet = $sucet + $dlzka;
! $pocet = $pocet + 1;

%spocitaj priemer
my $priemer = $sucet/$pocet;
1

%vypis vysledky

print "Pocet opakovani: ", $pocet, "\n";

print "Sucet dlzok opakovani: ", $sucet, "\n";

print "Priemerna dlzka opakovania: ", $priemer, "\n";
1

imeno@vyuka:/projects/data-ppb/du6$ ./priemer.pl repeats3.txt
Pocet opakovani: 6

iSucet dlzok opakovani: 8639

Priemerna dlzka opakovania: 1439.83333333333

1

:meno@vyuka:/projects/data—ppb/du6$ ./priemer.pl repeats2.txt
Pocet opakovani: 12875

iSucet dlzok opakovani: 1971749

:Priemerna dlzka opakovania: 153.145553398058

Moze sa nam stat, ze program omylom spustime na subore, ktory nemd spravny format.
Toto dostaneme:

:meno@vyuka:/projects/data-ppb/du6$ ./priemer.pl priemer.pl
Use of uninitialized value in subtraction (-) at ./priemer.pl line 18, <> line 1.
WUse of uninitialized value in subtraction (-) at ./priemer.pl line 18, <> line 1.

Use of uninitialized value in subtraction (-) at ./priemer.pl line 18, <> line 2.
1
1
1



Use of uninitialized value in subtraction (-) at ./priemer.pl line 18, <> line 28.
WUse of uninitialized value in subtraction (-) at ./priemer.pl line 18, <> line 28.
Pocet opakovani: 28

Sucet dlzok opakovani: 0

:Priemerna dlzka opakovania: 0

1

imeno@vyuka:/projects/data-ppb/du6$ ./priemer.pl prazdny.txt
iIllegal division by zero at ./priemer.pl line 24.

1

Kontrola vstupu

m Vstup programu je preto dobre overovat, aby sme neverili naslepo vysledkom,
ktoré sme dostali zo zlych dat.

m Na predndske to pre prehladnost programov vzdy nerobime, ale v praxi vrele
doporucujem!

m != znamenda "nerovna sa"

m Prikaz die zastavi program a vypise chybova hlasku.

1

#!/usr/bin/perl -w

:use strict;

1

#sucet dlzok opakovani
my $sucet = 0;

#pocet opakovani v subore
my $pocet = 0;

1

while (my $riadok=<>) {

#odstran koniec riadku
chomp $riadok;

#rozbi riadok na stlpce oddelene tabulatormi
my @stlpce = split "\t", $riadok;

#skontroluj spravny pocet riadkov
if(scalar(@stlpce) !'= 17) {
die "Riadok so zlym poctom stlpcov:\n", $riadok;

}

my $dlzka = $stlpce[7]-$stlpce[6];

#skontroluj, ci je dlzka kladne cislo
if($dlzka<=0) {

die "Dlzka opakovania musi byt kladna:\n", $riadok;
}

#zvys pocet a sucet dlzok
$sucet = $sucet + $dlzka;

|}
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
:
1
' #spocitaj dlzku opakovania
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
l -
1
: $pocet = $pocet + 1;
1
1

}

vapis pocet a sucet dlzok

:print "Pocet opakovani: ", $pocet, "\n";
:print "Sucet dlzok opakovani: ", $sucet, "\n";

1

#ak sme nacitali nejake opakovania, spocitaj priemer
if($pocet>0) {

1 my $priemer = $sucet/$pocet;

: print "Priemerna dlzka opakovania: ", $priemer, "\n";
3

1

#ak sme nenacitali ziadne opakovania, preskoc priemer
else {

' print "Priemer nemozno spocitat.\n";

i}

A takéto dostavame vysledky:



:meno@vyuka:/projects/data-ppb/du6$ ./priemer2.pl repeats2.txt
Pocet opakovani: 12875

;Sucet dlzok opakovani: 1971749

:Priemerna dlzka opakovania: 153.145553398058

1

meno@vyuka:/projects/data-ppb/du6$ ./priemer2.pl priemer.pl
IRiadok so zlym poctom stlpcov:

#!/usr/bin/perl -w at ./priemer2.pl line 19, <> line 1.

1

:meno@vyuka:/projects/data—ppb/du6$ ./priemer2.pl prazdny.txt
Pocet opakovani: 0

Sucet dlzok opakovani: 0

:Priemer nemozno spocitat.

Filter

m Este jeden jednoduchy program: vypiSme iba opakovania typu Simple repeat.
m Znamienko eq zisti, ¢i su dva retazce rovnake.

%!/usr/bin/perl -w
use strict;
1

while (my $riadok=<>) {

#odstran koniec riadku
chomp $riadok;

1

1

1

1

1

1

:

1

' #rozbi riadok na stlpce oddelene tabulatormi
: my @stlpce = split "\t", $riadok;
1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

#vypis riadok iba ak je typu Simple repeat
if($stlpce[1ll] eq "Simple repeat") {

print $riadok, "\n";
}

-

Obrazok

A nakoniec jeden zloZity program, ktory vykresli histogram diZok opakovani.

» Dizky rozdelime do skupin po 20: od 0 do 19, od 20 do 39, od 40 do 59 atd’

m Pre kazdu skupinu si v poli @stat pamatame, kolko opakovani z tejto skupiny sme
videli

m POSIX::floor zaokruhli ¢islo nadol

» Ked prec¢itame stbor, vytvorime pole @y iba s prvymi 10 skupinami (t.j. dizky
menej ako 200)

= Pole @x bude mat pre kazdu skupinu jej miniméalnu diZku, t.j. 0, 20, 40, ...

» Polia @x a @y vypiSeme na obrazovku a potom z nich zostavime stipcovy graf
pomocou kniznice GD::Graph::bars a ten zapiSeme do suboru graf.png

m Graf si m6zete pozriet prikazom eog graf.png

m Prikaz for(my $skupina=0; $skupina<$pocet skupin; $skupina++) prejde cez

vSetky hodnoty premennej $skupina od 0 po $pocet skupin-1 a pre kazdu spravi

prikazy medzi { }

$premenna++ je to isté ako $premenna = $premenna + 1 (ale funguje to, aj ak

$premenna este nema ziadnu hodnotu)

#1/usr/bin/perl -w

juse strict;

1

#pouzijeme dve kniznice
1



use GD::Graph::bars;

:use POSIX;

1

#kolko hodnot do jedneho stlpca
my $velkost skupiny = 20;

#kolko stplcov vykreslit do grafu
my $pocet skupin = 10;

1

Qnacitajme subor a pamatajme si pocet opakovani v kazdej skupine
:my @stat;
:while (my $riadok=<>) {

#odstran koniec riadku
chomp $riadok;

#rozbi riadok na stlpce oddelene tabulatormi
my @stlpce = split "\t", $riadok;

#spocitaj dlzku opakovania
my $dlzka = $stlpce[7]-$stlpce[6];

#spocitaj cislo skupiny (stlpca grafu)
my $skupina = POSIX::floor($dlzka/$velkost skupiny);

#zvys pocet opakovani v skupine
$stat[$skupinal++;
}

1

#docitali sme subor

#spocitajme x-ovu a y-ovu suradnicu kazdeho stlpca

my @x;

my @y;

ifor(my $skupina=0; $skupina<$pocet skupin; $skupina++) {
X #kolko je opakovani v skupine?

: my $pocet = $stat[$skupinal;

! #musime sa vyrovnat s chybajucimi hodnotami
\ if(!defined $pocet) {

1 - .

: ) $pocet 0;

X #x-ova suradnica: znovu prenasov velkostou
: $x[$skupinal
1

1

1

1

1

1

1

1

1

= $skupina*$velkost skupiny;
$y[$skupinal = $pocet;
print "Pocet opakovani v skupine ", $x[$skupina],

" je ", $yl[$skupinal, "\n";
}

ﬁmagia na vykreslenie obrazku do suboru
my $graf = GD::Graph::bars->new (600, 400);
:$graf->set(
"x_label" => "Dlzka opakovania",
"y label" => "Pocet opakovani",
"transparent" => 0
)i

1

my $obrazok = $graf->plot([\ex,\@yl);
open(IMG, '>graf.png') or die $!;
:binmode IMG;

print IMG $obrazok->png;

:close IMG;

1

1-/graf.pl repeats2.txt

iPocet opakovani v skupine 0 je 7

Pocet opakovani skupine 20 je 6678

Pocet opakovani skupine 40 je 2595

iPocet opakovani skupine 60 je 985

Pocet opakovani skupine 80 je 447
1
1
1
1
1
1
1
1
1

iPocet opakovani skupine 120 je 139
Pocet opakovani skupine 140 je 148
Pocet opakovani skupine 160 je 114

v
v
v
v
Pocet opakovani v skupine 100 je 253
v
v
v
:Pocet opakovani v skupine 180 je 97
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DalSie materialy

» DalSie informécie o Perle v predndske 5

m Manudl ku kniznici GD::Graph (http://search.cpan.org/dist/GDGraph/Graph.pm)

m ZlozitejSie nastroje na tvorbu grafov s Sirsimi moznostami: GNUplot
(http://www.gnuplot.info/) , jgraph (http://www.cs.utk.edu/%7Eplank/plank/jgraph
/jgraph.html)

m Statisticky systém R tieZ poskytuje vela moZnosti na pracu s grafmi

Cvicenia 6

Prednéaska 6 - Odovzdavanie D.U.6 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=18)

Nemusite si uz do protokolu pisat vSetky pouzité prikazy (mkdir, gedit, chmod a pod.),
iba vysledné perlové programy a to ¢o vypisu.

Cast A: Priemer

m Prihlaste sa na server, vytvorte si adresar DU6 vo svojom domovskom adresari
(mkdir), presunte sa do neho (cd) a zvySok ulohy robte v nom.

m Prikazom cp skopirujte program /projects/data-ppb/du6/priemer.pl do svojho
adresara DU6

m Upravte ho tak, aby ratal priemer iba opakovani typu Simple repeat (insSpirujte sa
aj programom filter.pl z prednéasky)

m Spustite vaS novy program najprv na malom subore: ./priemer.pl /projects/data-
ppb/dub/repeats3.txt a potom na velkom ./priemer.pl /projects/data-ppb/du6
/repeats2.txt

m Vysledky aj zmeneny program si zapiste do protokolu. Porovnajte vysledok s
hodnotami, ktoré su v prednaske uvedené pre vsetky typy opakovani v sibore



repeats2.txt. St Simple repeats v priemere dlhsie alebo kratSie nez ostatné typy
opakovani?

Cast B (nepovinnd): Graf

m Prikazom cp skopirujte program /projects/data-ppb/du6/graf.pl do svojho adresara
DU6
m Spustite ho na velkom sibore pomocou ./graf.pl /projects/data-ppb/du6/repeats2.txt
a vysledny obrazok si pozrite pomocou prikazu eog graf.png
m Upravte program tak, aby vypisoval v tabulke nielen pocet opakovani v kazdej
skupine, ale aj kolko je to percent zo vSetkych opakovani, napr. Pocet opakovani v
skupine 20 je 6678 (51%)
m Ako na to: pridajte si uplne na zaciatok novi premennu, napr. $spolu, ktord si
bude pamatat celkovy pocet opakovani, ktory nacitate vo while cykle.
m Postupujte rovnako ako pri premennej $pocet v programe priemer.pl
m Vo for-cykle premennou $spolu predelite $pocet a vysledok ulozte do novej
premennej, napr. $percenta
m Percentd moOzete eSte prenasobit 100 a zaokruhlit na najblizsie celé ¢islo:
$percenta = POSIX::floor($percenta*100 + 0.5);
m Potom ich uz len staci pridat do prikazu print.
m VaS vysledny program spustite na /projects/data-ppb/du6/repeats2.txt a vysledok
skopirujte do protokolu. Skopirujte tam aj zmeneny program.

Cast C (nepovinna): Farby v grafe

m Pozrite si manual ku kniZznici GD::Graph (http://search.cpan.org/dist/GDGraph
/Graph.pm) a skuste zistit, ako zmenit farbu grafu (pomocka: nastavenia, ktoré
nieco maju s farbou maji v mene clr)

m Do protokolu uvedte uryvok z programu, kde menite farbu + zopar riadkov okolo.

m V adresari DU6 vyrobte vasim programom novy obrazok so zmenenou farbou.

Prednaska 7

Doméca tloha 7 (5%) - Odovzdavanie D.U.7 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk
/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=19)

Hlavny ciel dnesnej prednasky je precvicit si zdkladné prvky Perlu, ktoré sme uz videli
(premenné, cykly, podmienky). Najprv si spravime ich prehlad, potom ich budeme
precvicovat na "nezmyselnych" programoch, ktoré vykresluju jednoduché obrazce z
hviezdiciek.

Prehlad zakladov Perlu

Premenneé

m Vytvorenie: my $meno = hodnota;
m Zmena hodnoty (priradenie) $meno = hodnota;
m Specidlne zvysit o jedna: spocet = $pocet+1; alebo $pocet++;
m Zvysit o dva: $pocet = $pocet+2; alebo $pocet+=2;
» Hodnota moze byt nedefinovand (undef), ¢islo alebo retazec (text, po anglicky



string).
m V premennej mo6zu byt aj iné veci pre pokrocilych, napr. referencia na ina
premennu.

Cisla a aritmetické vyrazy

Priklady:

m]1,1.5, -7, 1e5, 1le-5

= $x+6, $x*$y, $x/($a+$b)

m $x**3 (x na tretiu)

® exp($x) (e na x), log($x) prirodzeny logaritmus z x, abs(x) absolttna hodnota, ...
m POSIX::floor($x) zaokrahli nadol, treba dat use POSIX; do hornej ¢asti programu

Praca s retazcami

"Ahoj", "\n" koniec riadku, "\t" tabulator

Spajanie pomocou operatoru . napr. $pozdrav = "Ahoj " . $meno . "\n";
length($text) je diZka textu v znakoch (vratane medier, koncov riadkov a pod.)
substr($text, $odkial, $dlzka) vrati Cast textu

uc($text) zmeni vSetky pismena na velké

m chomp($riadok) odstrani koniec riadku na konci textu (ak tam nejaky je)

m @pole = split "\t", $text; rozdeli text na Casti ak boli oddelené tabulatorom

Logické vyrazy

m [ch hodnota je pravda (1) alebo nepravda (0 alebo undef)

m Porovnanie Cisel $a<$b, $a<=%$b, $a>$b, $a>=%$b, $a==%$b, $a!=3$b

m Porovnanie retazcov (abecedne): $a lt $b, $a le $b, $a gt $b, $a ge $b, $a eq $b,
$ab ne $b (skratky od lower than, lower or equal, greater than, greater or equal,
equal, not equal).

m Logické spojky && (a sucasne), || (alebo), ! negécia

m Priklad: length($text)>4 || uc($text) eq "AHO]J"

Cykly

m Cykly umoznuju nejaku cast programu opakovat vela krat.

while(logicky vyraz) { prikazy }

vSetky prikazy v tele cyklu sa opakuji, kym je logicky vyraz splneny

napriklad while (my $riadok=<>) { prikazy } opakuje prikazy pre kazdy riadok
vstupu

for(my $i=1; $i<=$n; $i++) { prikazy }
opakuje prikazy $n krat, priCcom premennu $i nastavuje na 1,2,...,$n
to isté ako

my $i=1;
while($i<=$n) {
v prikazy

$it++;



Podmienky

m» Podmienky umoznuja vykonat urcita c¢ast programu len za urcitych okolnosti
m if(logicky vyraz) { prikazyl } else { prikazy2 }

m Ak je logicky vyraz splneny, vykonaju sa prikazy1, inak sa vykonaju prikazy2
= Cast else moZno vynechat.

Ineé

Podmienky a cykly mozno vkladat do seba.

Polia.

Prikaz print vypisuje na obrazovku, prikaz die skonci a vypise chybu.
Pozor na upravu (odsadzovanie vnutri cyklov a podmienok)
Komentare zacinaja #

Programy na vykreslovanie hviezdicCiek
Program 1: plny obdiZnik

Uzivatel zada dve Cisla m a n (na jednom riadku oddelené medzerou) a program vykresli
obdlznik z hviezdiciek s m riadkami a n stlpcami.

1

#! /usr/bin/perl -w

:use strict;

1

#nacitaj riadok

my $riadok = <>;

#rozdel ho na dve cisla m a n

my ($m, $n) = split " ", $riadok;

1

for(my $i=1; $i<=¢m; $i++) {

v for(my $j=1; $j<=$n; $j++) {
print "*";

}

print "\n";

Emeno@vyuka:~$ ./vykresli.pl
25

Bk o>k >k >k
1
PRtk ook

» Co program vypiSe pre vstup 0 3? Co pre vstup 3 0?
Program 2: prazdny obdiZnik

To isté, ako program 1, ale vypiSe iba prazdny ramik, potrebuje m,n aspon 2. Priklad
vstupu a vystupu (prvy riadok je vstup):

1

imeno@vyuka:~$ ./vykresli.pl
4 6

:******



x *
1

Postup:

m VypiSeme prvy a posledny riadok zvlast.

m Pre ostatné riadky vypiSeme *, potom n-2 medzier a zase *.
e :

1

#! /usr/bin/perl -w
wse strict;

1

1

#nacitaj riadok

my $riadok = <>;

#rozdel ho na dve cisla m a n

my ($m, $n) = split " ", $riadok;

1

if(sm<2 || $n<2) {

: die "Prilis male m alebo n.\n";

ﬂ

1

#prvy riadok

for(my $j=1; $j<=$n; $j++) {
\ print "*";

i

:print "\n";

1

#riadky 2..m-1

ifor(my $i=2; $i<=$m-1; $i++) {

' print "*";

for(my $j=1; $j<=$n-2; $j++) {
print " ";
print "*\n";

}

v}

#posledny riadok

for(my $j=1; $j<=$n; $j++) {
\ print "x";

1}

print "\n";

1

To isté ale inak: postupujeme ako v programe 1, ale pre kazdé i a j sa rozhodneme, ci
vypisat * alebo medzeru.

1

#! /usr/bin/perl -w

:use strict;

1

#nacitaj riadok

my $riadok = <>;

#rozdel ho na dve cisla m a n

my ($m, $n) = split " ", $riadok;
1

df(sm<2 || $n<2) {

' die "Prilis male m alebo n.\n";

}

for(my $i=1; $i<=$m; $i++) {
for(my $j=1; $j<=$n; $j++) {
if($i==1 || $i==$m || $j==1 || $j==$n) {

print "*";
}
else {
print " ";
}
}
print "\n";



Program 3: horny trojuholnik

Program nacita iba jedno ¢islo n a vypiSe zo Stvorca n x n iba pravy horny trojuholnik
takto:

# /usr/bin/perl -w

use strict;

1

ﬁnacitaj riadok

my $n = <>;

ichomp $n;

1

for(my $i=1; $i<=$n; $i++) {

v for(my $j=1; $j<$i; $j++) {

print " ";

}

for(my $j=%$i; $j<=$n; $j++) {
print "*";

}

print "\n";

m Ako by sme spravili lavy horny trojuholnik?
[ 4 (]
Cvicenia 7

Prednéska 7 - Odovzdavanie D.U.7 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=19)

Do protokolu si napiste perlové programy a to o vypisu, pripadne dalSie poznamky ak
chcete.

Cast A: Trojuholnik

m Prihlaste sa na server, vytvorte si adresar DU7 vo svojom domovskom adresari
(mkdir), presunite sa do neho (cd) a zvysSok ulohy robte v nom.

m Napiste program trojuholnik.pl, ktory pre jedno vstupné ¢islo n vypise trojuholnik s
n riadkami, pricom prvy riadok bude mat jednu hviezdicku, druhy tri, treti pat atd.,
pricom vSetky riadky budu vystredené. Tu je priklad:

1 skokokokok
1
Rk sk ok K

m Do protokolu si poznacte vysledny program a priklad jeho vstupu a vystupu pre
n=2 a n=>5.



Cast B: Vianoce

Napiste program vianoce.pl, ktory nacita dve ¢isla m a n a vypiSe viano¢ny stromcek
pozostavajuci z m trojuholnikov, kazdy s n riadkami, ako v Casti A. Priklad:

m Do protokolu si poznacte vysledny program a priklad jeho vstupu pre nejaké
hodnoty m a n.

Cast C (nepovinna): Biele Vianoce

Napiste program biele.pl, ktory robi to isté ako program v Casti B, ale z viano¢ného
stromceka nakresli iba obrys:

m Do protokolu si poznacte vysledny program a priklad jeho vstupu pre nejaké
hodnoty m a n.

Prednaska 8

Doma@ca tloha 8 (6%) - Odovzdéavanie D.U.8 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk
/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=20)

Prehlad

m Predndasky 2 a 4: zdklady prace v Linuxe, prihlasovanie, praca so sibormi, prava
suborov, jednoduchda webstranka

m Prednéaska 3: UCSC genome browser, vratane ziskavania dat

m Prednasky 5, 6 a 7: Zaklady programovania v jazyku Perl, niektoré priklady s
tabulkou opakovani v gendme z UCSC

® Dnes: spustanie programu BLAST, spracovanie textovych suborov jednoduchymi
linuxovymi prikazmi

m Nabuduce: spustanie dalSich programov

Hladanie podobnosti, zarovnani
® Jednou zo zdkladnych metdd, ako sa dozvediet nieco o novej sekvencii je porovnat

ju s inymi sekvenciami
m Podobnost sekvencii ¢asto znamenda homolégiu (evolu¢nu pribuznost) a podobnost



funkcii

m VSimame si E-value: kolko rovnako silnych podobnosti by sme ocakavali Cisto
nahodou (¢im menej, tym lepsie)

m Velké mnozstvo programov s roznym zameranim (DNA vs. proteiny, dlhé alebo
kratsSie sekvencie, rychlost, ...)

m Jeden z najznamejsich programov NCBI blast [5] (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/) ,
man blast, resp. info na webe

m blastall: sekvencia vs. databaza, databazu pripravime z fasta siboru programom
formatdb

m bl2seq: porovna dve sekvencie bez formatovania

® r6zne mody, "program" podla typu sekvencii [6] (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov
/Blast.cgi?CMD=Web&PAGE TYPE=BlastDocs&DOC TYPE=ProgSelectionGuide)

m blastp compares an amino acid query sequence against a protein sequence
database.

m blastn compares a nucleotide query sequence against a nucleotide sequence
database.

m blastx compares the six-frame conceptual translation products of a nucleotide
query sequence (both strands) against a protein sequence database. For
bl2seq, the nucleotide should be the first sequence given.

m psitblastn compares a protein query sequence against a nucleotide sequence
database dynamically translated in all six reading frames (both strands) using
a position specific matrix created by PSI-BLAST.

m tblastn compares a protein query sequence against a nucleotide sequence
database dynamically translated in all six reading frames (both strands). For
bl2seq, the nucleotide should be the second sequence given.

m tblastx compares the six-frame translations of a nucleotide query sequence
against the six-frame translations of a nucleotide sequence database.

m Je vela inych programov na hladanie podobnosti, napr.blat [7]
(http://www.kentinformatics.com/blatfaq.asp) , pouzivany v UCSC browseri

m Hodi sa len na takmer identické sekvencie (EST vs. gendm)

m Rychly, pohodlny vystup

Fasta subory

m Sekvencie (DNA, RNA, proteiny) vo fasta formate (http://www.ncbi.nlm.nih.gov
/blast/fasta.shtml) :
m Prvy riadok: meno sekvencie za znackou >, dalSie riadky samotna sekvencia.
m Nezname DNA bazy sa oznacuju N, nezname amino kyseliny X (dalSie IUPAC
kody [8] (http://www.dna.affrc.go.jp/misc/MPsrch/InfolUPAC.html) ).
» Dal$ia sekvencia zase za¢ina > a menom.
m Priklad (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/lIsb09-web/drosophila
/drosophilas.fasta)
® Mnohé bioinformatické subory su textové, t.j. vieme si ich lahko pozriet napr.
programom less
m Linux mé Sikovné programy na pracu s takymito sibormi
m Takisto si dalSie nastroje lahko naprogramujeme v Perle



Prikazy na pracu s textovymi subormi

Prikaz wc (word count, pocitanie slov a riadkov)

m Vypise, kolko sa v subore nachadza riadkov, slov a znakov.
B wc [nastavenia] [subor]
m Nastavenia:

m -] vypiSe iba pocet riadkov

m -w vypisSe iba pocet slov

m -c vypisSe iba pocet bytov (znakov)

Priklad:

__________________________________________________________________________________________

#spoCitaj Statistiky pre sdbor drosophilas.fasta

#- slbor ma 7621 riadkov, 7621 slov, vySe 388 tisic znakov
meno@vyuka: /var/www/1sb09-web/drosophilas$ wc drosophilas.fasta

1 7621 7621 388458 drosophilas.fasta

1

#vypig iba pocet riadkov
imeno@vyuka:/var/www/1sb09-web/drosophila$ wc -1 drosophilas.fasta
:7621 drosophilas.fasta

Prikaz grep (hladanie v subore)

m Hlada riadky, ktoré obsahuji nami zadany vyraz
B grep [nastavenial] [hladany vyraz] [subor]

#najdi véetky riadky s aspoh tromi N za sebou

imeno@vyuka: /var/www/1sb09-web/drosophila$ grep NNN drosophilas.fasta
1ATGGAAACGACGAATNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
:NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
:NNNNNNNNNNNNNNNTCTAATAACAAGAGTGAGTGCCTTGCTTTGACCAG

1

#ndjdi vsSetky riadky s aspof tromi n za sebou

# - nendjde nic¢, lebo neobsahuje malé n
imeno@vyuka:/var/www/1sb09-web/drosophila$ grep nnn drosophilas.fasta
1

Enéjdi vSetky riadky s vac¢sitkom: meno sekvencie vo faste

# '''pozor!''' $pecidlne znaky ako napr. >, <, $, a pod. treba dat do apostrofov
imeno@vyuka: /var/www/1sb09-web/drosophila$ grep '>' drosophilas.fasta

i>droMel

>droSec

>droYak

:>droSim

» Grep ma vela nastaveni, napr.
m -i - case insensitive (malé a velké pismené to isté)
m -v - invert (iba riadky, ¢o neobsahuju hladany vyraz)
m -c - count (pocet riadkov s najdenymi vyrazmi)

m Namiesto obycCajnych retazcov mézeme hladat aj zlozitejSie regularne vyrazy
® grep '[0-9]' subor hlada riadky obsahujuice nejaku cislicu
® grep '~>' subor hladd riadky obsahujice > na zaciatku riadku
m Viac informadcii man grep a wikipédia: grep (http://en.wikipedia.org/wiki/Grep) ,
wikipédia: regularne vyrazy, hlavne cast o POSIX (http://en.wikipedia.org

/wiki/Regular expression)



Prikaz sort

m Usporiada riadky siboru

B sort [nastavenia] [subor]

m Zaujimavé nastavenia:
m -r reverse (od najvacsSieho po najmensi)
m -g usporiadava podla c¢isel, nie podla abecedy
» -k [cislo] usporiadava podla niektorého stipca

Prikaz uniq

m Z viacerych za sebou iducich riadkov rovnakych vypise iba jeden.
m S nastavenim -c pocita

#prikaz cat jednoducho vypise subor:

imeno@vyuka:~$ cat ukazka.txt :

1aa !

1 1

aa ]

'bb |

1aa '

#a teraz vynechajme opakujuce sa riadky

imeno@vyuka:~$ uniq ukazka.txt :
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1

1aa
ibb

\aa

:meno@vyuka:~$ uniq -c ukazka.txt
\ 2 aa

' 1 bb

: 1 aa

Prikazy head a tail

m Vypisuju iba zaciatok alebo koniec suboru

Hvypis prve dva suboru:
'meno@vyuka:~$ head -n 2 ukazka.txt '
1aa :
1
aa ]
#vypis posledne tri suboru: '
:meno@vyuka:~$ tail -n 3 ukazka.txt '
aa ]
b :
1aa '
1

Jednoriadkové programy v Perl-e (one-liners)

m Perl sa da sa jednoducho pouzit na spracovanie siboru riadok po riadku:

:meno@vyuka:~$ cat ukazka2.txt
11234

abcd

1

@vypisme prve a tretie slovo v kazdom riadku:

:meno@vyuka:~$ perl -lane 'print $F[0]," ", $F[2]' ukazka2.txt
13

E c

= Pouzité nastavenia -1, -a, -n, -e Citaju subor riadok po riadku a kazdy rozoberu na
stlpce podla medzier a stlpce uloZia do pola @F, riadok do premennej $
m Uvedené prikazy (print $F[61," ", $F[2]) sa vykonaju pre kazdy riadok



m Viac informdacii napr. pomocou man perlrun

Spajanie prikazov, presmerovanie vstupu a vystupu

m Ak chceme vystup programu ulozit do siboru, "presmerujeme" ho pomocou >

Fr T T T T T T T T T TR e 1
:meno@vyuka:~$ perl -lane 'print $F[O]," ", $F[2]' ukazka2.txt > ukazka3.txt :
meno@vyuka:~$ cat ukazka3.txt :
13 :
1a C 1

1

m Namiesto do suboru ho mézeme poslat dalSiemu programu pomocou |

m Napr. ak je vystup moc dlhy presmerujeme ho do programu less

m Spojenie prikazov sort a uniq nechd z kazdého riadku iba jeden, aj ked nie su pri
sebe

#listovanie v dlhom vysledku

imeno@vyuka:~$ grep NNN /var/www/lsb@9-web/drosophila/drosophilas.fasta | less
dsort + uniq

:meno@vyuka:~$ sort ukazka.txt | uniq

jaa

bb

#v tomto pripade oba prikazy robia to isté:
:meno@vyuka:~$ uniq <ukazka.txt :
1aa '
iob .
o !
1
meno@vyuka:~$ uniq ukazka.txt :
1aa '
1bb :
1aa !
1
1

m Zobaciky hovoria, akym smerom sa informéacie postuvaju
m ESte raz pozor na Specidlne znaky v grepe a pod.:
m Zle (prepisSe subor): grep > /var/www/1sb89-web/drosophila/drosophilas.fasta
m Dobre (hlada zobdacik) grep '>' /var/www/1sb@9-web/drosophila/drosophilas.fasta

Rada: Ak spajate za seba viacero prikazov pomocou tyce |, po kazdom prikaze si najskor
vizualne overte, ze vysledok vyzera spravne pomocu prikazu less, a potom zapojte dalsi.
Napr. ak chceme spocitat pocet navzdjom roznych riadkov obsahujicich pismena XXX:

:grep XXX subor.txt |
igrep XXX subor.txt | sort | less

grep XXX subor.txt | sort | uniq | less
'grep XXX subor.txt | sort | uniq | wc

[ 4 (]
Cvicenia 8
Prednéska 8 - Odovzdavanie D.U.8 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle

/mod/assignment/view.php?id=20)

V tejto domacej tlohe budeme spustat program BLAST a tiez zistovat zdkladné
charakteristiky textovych suborov pomocou prikazov, ktoré ste sa naucili. Pre kazdé



cvi¢enie napiste prikazy, ktoré ste pouzili a celkovi odpoved, ak bola kratka, alebo
zopar prvych riadkov, ak bola dlhd. Kontrolovat budem aj pritomnost prislusnych
suborov vo vasom adresari na serveri vyuka.

Cast A: fasta subor

m V svojom domovskom adresdri si spravte adresar DU8 a nakopirujte si tam subor
[var/www/lsb09-web/drosophila/drosophilas.fasta
m Tento subor obsahuje niekolko kiuskov genomickych sekvencii z roznych
druhov drosofily vo fasta formate
m Uz sme ho pouzivali aj na webstranke v DU4
m Zistite pocet sekvencii v tomto fasta sibore. PouZite spojenie prikazov grep a wc.
Prikazy a ich vysledok si zapiste do protokolu.

Cast B: extrahovanie sekvencie

m Zo suboru drosophilas.fasta chceme vyextrahovat sekvenciu pre droMel
(Drosophila melanogaster) do suiboru droMel.fasta a pre sekvenciu droYak
(Drosophila yakuba) do suboru droYak.fasta

m Pouzite na to program faOneRecord z balicka UCSC Kent tools, napr takto:
faOneRecord drosophilas.fasta droMel > droMel.fasta

m Prvy argument (drosophilas.fasta) je meno vstupného stuboru, druhy (droMel)
je meno sekvencie, ktora chcete vypisat, t.j. slovo za znakom > sibore. Vystup
je presmerovany do suboru pomocou >

m Zopakujte pre droYak

m Pomocou prikazu wc -1c *.fasta overte, Zze mate tri fasta subory a kolko riadkov a
znakov maju

m Pouzité prikazy a ich vystup si zapiSte do protokolu.

Cast C: Hladanie podobnosti, zarovnani, blastn

m Porovnajte sekvencie v suboroch droMel.fasta a droYak.fasta pomocou programu
BLAST.
B pb12seq -p blastn -i droMel.fasta -j droYak.fasta >blast.out
m Pozrite si vysledok prikazom less, napisSte prvych par riadkov do protokolu
m Pridajte blastu nastavenie -p 1 (t.j. bl2seq -D 1 -p ...), dostanete lahsSie
spracovatelny vystup, skopirujte si z neho prvych zopar riadkov
m Vo vystupe je kazdy riadok jedno zarovnanie, okrem hornych troch (hlavicka
tabulky)
m Zratajte pocet zarovnani v tabulke:
m Prikaz grep -v '#' blast.out odfiltruje hlavicku tabulky. Spojte ho s prikazom wc
na pocitanie riadkov.
m Ak pridate blastu nastavenie -e 0.01, program nevypiSe slabsie zarovnania (E-value
musi byt najviac 0.01)
m Kolko zarovnani ndjdete s tymto nastavenim? (prikazy a vysledok do
protokolu)
m Poznamka: prehlad dalSich nastaveni ndjdete pomocou bl2seq | less resp. man blast
prip. na webe

Cast D: Statistika vysledkov blastu



m Zo suboru blast.out, ktory sme dostali s nastaveniami -E 0.01 a -D 1 chceme zratat
jednoduchu Statistiku
» Treti stipec tabulky obsahuje, kolko percent baz je v zarovnani rovnakych. Ak4 je
najmensia a najvacsia hodnota v tomto stipci medzi ndjdenymi zarovnaniami?
m Pouzite prikaz grep ako v ¢asti C na odfiltrovanie hlavicky
m Spojte ho s prikazom sort -g -k 3 ktory tabulku ¢iselne usporiada podla
tretieho stipca
m A esSte ho spojte s prikazom head -n 1 resp. tail -n 1 na vypisanie prvého alebo
posledného riadku
m Vysledné prikazy a vysledky si zapiSte do protokolu

Cast E (nepovinna): Hladanie podobnych proteinov,
blastp, formatdb

m Do svojho adresara DUS8 si skopirujte subory /projects/data-ppb/2010-L/drosophila
/human-prot.fasta a /projects/data-ppb/2010-L/drosophila/droMelGenes-prot.fasta
m Prvy obsahuje ludské proteiny z databazy Swissprot a druhy proteiny z kiska
genodmu Drosophila melanogaster, ktory prave studujeme.
m Skuste proteinovy blast medzi tymito dvoma stbormi, pricom ludské proteiny buda
databdaza, ktori musime najskor sformatovat:

formatdb -i human-prot.fasta
:blastall -p blastp -i droMelGenes-prot.fasta -d human-prot.fasta -m 9 -e 0.01 > blastp.out

m Zo suboru blastp.out pomocou perlu vypiste do siboru blastp.pairs dvojice
proteinov, ktoré sa na seba podobaju.
» Vynechanie komentarov, vypisanie iba prvych dvoch stipcov: grep -v '#'
blastp.out | perl -lane 'print $F[0], " ", $F[1]'
m Pridajte spravne presmerovanie vystupu
m Niektoré dvojice mozu byt v sibore viac nez raz, vyfiltrujte ich pomocou sort a
uniq, vysledok presmerujte do siboru blastp.unique
m S kolkymi proteinmi je podobny droMel-CG8565-RA? (prikazy grep a wc)
m Dal by tento postup spravne vysledky, aj keby by v sibore bol aj gén s menom napr.
droMel-CG8565-RA2?

Prednaska 9

Doméca tloha 9 (5%) - Odovzdavanie D.U.9 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk
/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=21)

Opakovanie

m Minule: prikazy na jednoduchu analyzu textovych siborov wc, grep, sort, uniq,
head, tail

m Jednoriadkové programy v Perle

m Spdjanie programov, presmerovanie vstupu a vystupu (|, >, <)

m Program NCBI blast na hladanie podobnosti, zarovnani medzi sekvenciami

Tato prednéska:



m Zhrnutie prace na prikazovom riadku
m Prica s procesmi
» DalSie bioinformatické programy
®m Budeme ich spustat na drosofilovych sekvencidch z minulych prednasok (ako
keby to bola novo-osekvenovana sekvencia, o ktorej sa snazime nieco zistit).
® Viac o tom, ako tieto programy funguju a ¢o robia na predmete Metddy v
bioinformatike (http://compbio.fmph.uniba.sk/vyuka/mbi/poznamky/)

Prikazy na prikazovom riadku

m Prvé je vZzdy meno prikazu/programu (pripadne s cestou)

m Nasleduje medzera a dasie nastavenia/argumenty oddelené medzerami

m Ak argumenty obsahuju Specidlne znaky, napr. $, &, ;, <, > davame ich do
apostrofov

m ZvycCajne nepovinné nastavenia maji formu -pismeno, pripadne -pismeno hodnota

m Vystup programu mozeme poslat dalSiemu programu pomocou | alebo do siboru
pomocou >

Priklady z predchadzajucich prednasok:

:b125eq -p blastn -i droMel.fasta -j droYak.fasta >blast.out
\./priemer.pl /projects/data-ppb/du6/repeats2.txt

grep '>' /var/www/1lsb@9-web/drosophila/drosophilas.fasta
'grep XXX subor.txt | sort | uniq | wc

Praca s procesmi

m Bioinformatické programy budeme spusta
m Na vacsich datach bezia dlhsSie
m Aby sme zistili, ¢o prave bezi na serveri a kolko pamate to Zerie, pouZijeme prikaz
top
m Zoznam vasich beziacich procesov pomocou ps aux | grep vasemeno
m Ak ste niektory program spustili omylom, stopnete ho pomocou kill cislo, kde ¢islo
procesu zistite pomocou top alebo ps
m Ak mate dlhobeziaci program, mozete ho spustit na pozadi pomocou at now
m Po spusteni at now date enter, potom zadate prikaz, ktory chcete spustit a
Ctrl-D
m Program teraz mézete ukoncit len pomocou kilt
m Vystup programu dostanete po skonceni e-mailom, ale lepSie je presmerovat
ho do stboru
m Dobré je presmerovat aj standard error, kam programy piSu chybové hlasky
(pomocou 2> subor)
= Napr. v at now spustime program repeatmasker na hladanie sekven¢nych
opakovani takto:

v

t na malych hrackarskych prikladoch

meno@vyuka:~$ at now

warning: commands will be executed using /bin/sh
rat> RepeatMasker droMel.fasta >vystup 2>error
at> <E0T>

Jjob 1 at Mon Nov 29 21:16:00 2010

:meno@vyuka:~$



Viacnasobné zarovnania, fylogenetika

m Viacndsobné zarovnania ndm umoznuju zarovnat viacero sekvencii a vidiet, ktoré
ich casti su viac konzervované nez iné

m Vacsinou viacnasobné zarovnania funguju globdlne, t.j. na celych vstupnych
sekvenciach, ktoré by preto mali byt homology

m V cviceni budeme bezat program muscle [9] (http://www.drive5.com/muscle/) ,
mobzete si vyskuSat aj dalSie (mame nainstalované napr. clustalw, probcons a
t-coffee)

m Zarovnané sekvencie mo6zeme pouzit na zostavenie fylogenetického stromu

m Opat existuje vela metdd, my pouzijeme maximum likelihood metédu z programu
phyml [10] (http://atgc.lirmm.fr/phyml/)

m Tato metdda vychadza z pravdepodobnostného modelu evoltcie, hlada strom, ktory
najlepsie sedi s modelom

Hladanie opakovani

m Sequence repeats (opakovania) tvoria velka cast genémov vyssich organizmov,
napr. cca 50% ludského genému

transposons, tandem repeats, low-complexity DNA

Repeaty robia problémy mnohym dalSim bioinformatickym nastrojom

Preto sa ¢asto "maskuja": nahradzuju N alebo malymi pismenami

Program RepeatMasker [11] (http://www.repeatmasker.org/) pouziva svoju kniznicu
znamych repeatov pre rézne genémy

m SU aj programy na hladanie opakujucich sa sekvencii v novych genémoch

Hladanie génov

» My budeme pouzivat Augustus [12] (http://augustus.gobics.de/)

m Je jeden z viacerych dostupnych programov na hladanie génov kédujucich proteiny
v DNA

m Pouziva Statisticky model (zovSeobecneny skryty Markovov model) na rozliSenie
kddujucich a nekddujucich sekvencii, signalov zostrihu a pod.

= Na novy gendm treba upravit parametre (zlozity proces)

m Existuju parametre pre vela genémov

m V prokaryotickych genémoch bez intrénov lahsSia tloha: napr. glimmer (tigr-
glimmer) [13] (http://www.cbcb.umd.edu/software/glimmer/)

m Augustus nam da suradnice génov v GTF formate (http://mblab.wustl.edu
/GTF22.html)

m Kazdy riadok jeden exén alebo intréon

» Stipce oddelené tabulatormi, obsahuji meno skevencie, stiradnice a dalSie
udaje.

m Priklad (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/Isb09-web/drosophila
/droMelGenes.gtf)

m Pouziva sa aj podobny GFF format (http://www.sanger.ac.uk/resources
/software/gff/)

Profily rodin proteinov a RNA



m Existuju databazy rodin proteinov, napr. Pfam [14] (http://pfam.sanger.ac.uk/)

m Pre kazdu rodinu viacnasobné zarovnanie a pravdepodobnostny profil rodiny

m Ak nevieme najst homoldgy pre dany protein, mozno ndjdeme aspon podobny
profil: senzitivnejsie vyhladdvanie

m Podla najdenych profilov vieme usudzovat o funkcii proteinu

» My budeme pouzivat databdzu CDD [15] (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd) , ktora
zdruzuje viacero inych databaz, napr. Pfam.

® V nej sa da pouzivat efektivny nastroj rpsblast

m Podobne pre rodiny RNA génov existuje databaza Rfam [16]
(http://rfam.sanger.ac.uk/)
m Kazda rodina zarovnana nielen podla sekvencie, ale aj sekundarnej struktary

Custom tracks v UCSC browseri

m UCSC genome browser (http://genome.ucsc.edu/) vie zobrazit aj vase data
m Mo6zete ich porovnat s datami, ktoré st uz tam, ale aj zdielat s inymi
m Navod na pridavanie (http://genome.ucsc.edu/goldenPath/help/customTrack.html)

Cvicenia 9

Prednéaska 9 - Odovzdavanie D.U.9 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=21)

Cast A: Viacnasobné zarovnania

m V svojom domovskom adresari si spravte adresar DU9 a nakopirujte si tam subor
/projects/data-ppb/2010-L/aln/myb-insects.fa

m Tento sibor obsahuje protein MYB DROME a jeho homolégy vo viacerych
drozofilach

m Spustite nanho viacnasobné zarovnanie programom muscle:

m Pozrite si vysledny subor multiple.fasta programom less, skopirujte si z neho kisok
do protokolu.
m Zarovnania si mOzete prezerat programom seaview (zadajte seaview multiple.fasta &)

Cast B: Fylogenetické stromy

m Na zdklade zarovnania z Casti A chceme zostrojit strom

m Najskor preformatujeme do formatu phylip: readseq -f12 multiple.fasta -o=multiple.phy
-a

m Spustime phyml: phyml -i multiple.phy -d aa

m Vysledny strom si pozrite programom njplot: njplot multiple.phy phyml tree.txt &

m V literature sa pouziva tento strom: [17] (http://genome.ucsc.edu/images
/phylo/dm3 _15way.gif) Obsahuje sice viac druhov ako nas strom, my si vSak
budeme vsimat len vztahy medzi druhmi, ktoré st v oboch stromoch.

m Vo phylogenetickom strome nezalezi, ktoré z dvoch deti nakreslime vyssie a
ktoré nizsie. V programe njplot zapnite funkciu Swap nodes a kliknutim na



znak # poprehadujte strom tak, aby sa poradie zhora dole ¢o najviac podobalo
tomu na obrazku

m V pripade potreby zmente aj zakorenenie stromu pomocou nastroja New
outgroup v njplote (malo by to byt D.virilis)

m Potom zvolte nastroj Full tree a vo File menu Save rooted tree uloZte
poprehadzovany strom do stboru

m V polohe ktorych organizmov sa vas strom 1iSi od obrazku vyssie?

Cast C: Hladanie opakovani, RepeatMasker

= V svojom adresari DU8 by ste mali mat subor droMel.fasta, ktory ste vytvorili v
casti B DUS8, skopirujte si ho do DU9. Ak ho neméte, vyrobte si ho.

Spustite RepeatMasker prikazom RepeatMasker -species=drosophila -xsmall droMel.fasta
Prikaz 1s -1t vypiSe subory v adresari od najnovsich. Ktoré subory vypisal
RepeatMasker?
Skuste prl'kaz paste droMel.fasta.masked droMel.fasta | less

m Prikaz paste vypiSe vedla seba dva subory, takZe ich vieme lahko vizudlne

porovnat

m V ¢om sa liSia (uvedte ako priklad niekolko riadkov)?

m Pozrite si subor droMel.fasta.out (prikazom less), uvedte ako priklad zopar riadkov.
S podobnym stuborom sme uz pracovali na DU6

m Poznamka: dalSie nastavenia programu zistite pomocou RepeatMasker | less

Cast D: Hladanie génov, Augustus

m Spustite Augustus prikazom augustus --species=fly droMel.fasta > augustus-genes.gtf
m Pozrite si vysledok programom less. Kolko intréonov ma prvy gén v subpre a kolko
druhy?

Cast E (nepovinna): UCSC genome browser custom
track

m Vysledok z Augustusu si chceme pozriet v UCSC genome browseri a porovnat so
zndmymi génmi
m Z vystupného siboru augustus-genes.gtf vyextrahujme iba riadky so suradnicami
exoénov, start a stop kodénov (budeme to potrebovat na zobrazovanie):
B grep '~droMel' augustus-genes.gtf | grep -E '(CDS|codon)' > augustus-display.gtf
m Stradnice v augustus-display.gtf su ¢islované tak, ze prva baza v droMel.fasta ma
Cislo 1. V skutocnosti je to vSak baza 15700001 v chromozdéme X.
» Potrebujeme sturadnice poposivat a zmenit prvy stipec na chrX takto:
m /projects/data-ppb/2010-L/programs/posun.pl <augustus-display.gtf >
augustus-ucsc.gtf
m Vysledny subor augustus-ucsc.gtf skopirujte do adresara ~/public_html/
® (~ znamend vas domovsky adresar, t.j. /home/vasemeno/)
m Nastavte pre tento sibor vSetkym prava na c¢itanie (chmod a+r menosuboru)
m Overte si vo firefoxe, ze je pristupny na http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk
/~vasemeno/augustus-ucsc.gtf
= Na http://genome.ucsc.edu/ zvolte Genomes, Insect, Drosophila melanogaster, add
custom tracks
m Na dalSej stranke vlozte http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/~vasemeno



/augustus-ucsc.gtf do okienka Paste URLSs or data, stlacte Submit, na dalSej
stlacte Go to genome browser
m Do okienka position v browseri zadajte chrX:15,714,300-15,719,997 Ako sa lisi
Augustova predikcia tohto jedného génu s génom z databazy Flybase alebo Refseq?
m Pozndmka: ak mate GTF subor priamo na VaSom pocitaci, nemusite ho davat na
webstranku, stac¢i ho vlozit pomocou Browse priamo na stranke add custom tracks.
Teraz sme ho mali na serveri vyuka, takze by sme si ho museli najskor pomocou scp
alebo winscp stiahnut.

Cast F (nepovinna): Profily rodin proteinov

Subory /projects/data-ppb/aln/cdd.* obsahuju dva profily z CDD. Chceme ich vyskyty
vyhladat na proteinovych sekvenciach génu MYB DROME. Nemusite si CDD profily
kopirovat, staci ak pouzijete absolutnu cestu:

m Do protokolu si skopirujte kisok vystupu.

= Vo vystupe je v tretom stipci skére. PpuZite prikaz sort -g -k 3 domeny.out | less na
utriedenie tohto stiboru podla tretieho stipca, potom vo vysledku zistite, v proteine
ktorého organizmu sa naSiel vyskyt s celkovo najvyssSime skore.

m Na stranke http://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd do vyhladavacieho okienka zadajte
Cislo ndjdenej domény 29107. Akt ma funkciu?

m Oprava (2010-12-06): skére je v 12. stipci, t.j. prikaz mé byt sort -g -k 12 domeny.out |
less

m Pozndmka: pomocou nastavenia -p F vie rpsblast hladat aj v nukleotidovych
sekvenciach

Prednaska 10

Doméca tloha 10 (5%) + Odovzdavanie D.U.10 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk
/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=22)

Dnes sa vratime k Perlu a ukdzeme si ako z perlového programu spustat iné programy.
Spustanie programov

m Z perlového programu mo6zeme lahko spustit iné programy pomocou funkcie
system:

1

#!/usr/bin/perl -w :

:use strict; :
1

1

# spustime prikaz ls :

iIsystem("1s"); '
1

Funkcia system tiez vrati Cislo, ktoré je 0, ak program zbehol v poriadku, alebo iné ¢islo,
ak doslo ku chybe. Toto ¢islo je dobré otestovat.

#1/usr/bin/perl -w !
luse strict; '
1 1
1 1



# spustime prikaz ls

my $hodnota = system("ls zly subor");
iif($hodnota != 0) {

! die "Chyba pri bezani programu";

:meno@vyuka:~$ ./zle_1s.pl :
Ls: cannot access zly subor: No such file or directory
:Chyba pri bezani programu at ./zle ls.pl line 7.

1

Podprogramy

m Ak by sme chceli spustat za sebou niekolko programov, po spusteni kazdého by sme
mali testovat premennd $hodnota
m Aby sme stale nepisali to isté, spravime si radSej podprogram (nieco ako makro)

1

#!/usr/bin/perl -w

wse strict;

1

1

# spustime prikaz ls
ispusti("ls");
ispusti("ls zly subor");
1

# podprogram, ktory dostane prikaz na spustenie
# vypise ho, spusti ho a detekuje chybu
isub spusti {
my ($prikaz) =@ ;
print $prikaz, "\n";
my $hodnota = system($prikaz);
if($hodnota != 0) {
die "Chyba pri bezani programu\n$prikaz";

}

:meno@vyuka:~$ ./zle 1s.pl :
s :
izle_ls.pl X
ils z1ly subor ]
ils: cannot access zly subor: No such file or directory

iIChyba pri bezani programu

:ls zly subor at ./zle ls.pl line 15. !

Zoznam suborov
Nasledujuci prikaz vypiS mend siborov s priponou .pl v aktudlnom adresari (t.j. zhruba
to isté ako 1s *.pl)

1

#! /usr/bin/perl -w

1

use strict;

1

:my @subory = glob("*.pl");
:foreach my $subor (@subory) {
' print $subor, "\n";



Dostavame:

:meno@vyuka:~$ ./zoznam.pl :
1zle_1s.pl :
:zoznam.pl X

1

m glob("*.pl") vrati zoznam vsetkych suborov s koncovkou .pl

m ulozime si ich do pola @subory

m cyklus foreach my $subor (@subory) { ... } spusta prikazy pre kazdy prvok pola,
pricom hodnotu tohto provku ulozi do premennej $subor

Stromy s Phyml

m Nasledujuci program spusti na kazdy subor s priponou .fa v aktudlnom adresari
muscle na viacndsobné zarovnanie, zmeni format a spusti phyml (tieto tri kroky ste
robili ruéne na DU 9).

m V kazdom .fa subore by sme teda mali mat sekvencie zodpovedajicich si
homologickych proteinov z réznych druhov.

ﬁ!/usr/bin/perl -w

use strict;

1

:my @subory = glob("*.fa");

:foreach my $fasta (@subory) {

#mena suborov

my $zarovnanie = $fasta . ".aln";
my $zarovnanie2 = $fasta . ".phy";

#spustanie programov

spusti("muscle -in $fasta > $zarovnanie");
spusti("readseq -f1l2 $zarovnanie -o=$zarovnanie2 -a");
spusti("phyml -i $zarovnanie2 -d aa");

}

# podprogram, ktory dostane prikaz na spustenie
# vypise ho, spusti ho a detekuje chybu
sub spusti {
my ($prikaz) = @_;
print $prikaz, "\n";
my $hodnota = system($prikaz);
if($hodnota !'= 0) {
die "Chyba pri bezani programu\n$prikaz";

m VSimnite si, Ze medzi tvodzovky mbézeme pisat aj premenné, Perl dosadi hodnotu.

Stromy s programom Phylip

m Balik Phylip obsahuje vela programom na fylogentické stromy, ¢aka vsak, Zze ho
bude uzivatel riadit z klavesnice

m Namiesto toho mézeme kldvesy zapisat do suboru prikaz a presmerovat Phylipu
pomocou <

m Vstup berie zo suboru infile alebo intree, vystup piSe do outfile a/alebo outtree (tie
nesmu existovat)

!
#! /usr/bin/perl -w

1 .
use strict;
1

1

1



1
my @subory = glob("*.fa");

foreach my $fasta (@subory) {
my $zarovnanie = $fasta . ".aln";
my $zarovnanie2 = $fasta . ".phy";
my $matica = $fasta . ".dist";
my $strom = $fasta . ".tree";

spusti("muscle -in $fasta > $zarovnanie");
spusti("readseq -f12 $zarovnanie -o=$zarovnanie2 -a");
spusti("echo Y > prikaz");

unlink("outfile");

spusti("cp $zarovnanie2 infile");

spusti("phylip protdist < prikaz");

spusti("mv outfile $matica");

unlink("outfile");
unlink("outtree");

spusti("cp $matica infile");
spusti("phylip neighbor < prikaz");
spusti("mv outtree $strom");

}

spusti("cat *.tree > stromy");

spusti("cp stromy intree");
unlink("outtree");

unlink("outfile");

spusti("echo \"D\n2\nP\nF\nY\n\" > prikaz");
spusti("phylip treedist < prikaz");
spusti("mv outfile stromy.rozdiely");

sub spusti {
my ($prikaz) = @ ;
print $prikaz, "\n";
my $hodnota = system($prikaz);
if($hodnota !'= 0) {
die "Chyba pri bezani programu\n$prikaz";

m Perlovéa funkcia unlink maze subory.

m Linuxovy prikaz echo vypise zadany vyraz a prikaz cat vypiSe obsah zadanych
suborov.

m V prikaze spusti("echo \"D\n2\nP\nF\nY\n\" > prikaz"); pouzivame \" ako uvodzovky vo
vnutri avodzoviek.

m Spustime najprv zarovnanie pomocou muscle a konvertovanie formatu pomocou
readseq

m Potom spocitame vzdialenosti medzi sekvenciami pomocou Phylipa a dalSim

zbehnutim Phylipa spocitame z tychto vzdialenosi strom metdédou spdjania susedov

(Neighbor joining)

Toto opakujeme pre kazdy .fa stubor.

Nakoniec spustime Phylip eSte raz, aby sme dostali tabulku porovnavajicu

jednotlivé stromy.

Namety na projekt

Tu je niekolko nametov na projekty tykajuce sa Perlu

m Naucit sa funkcie na pracu s retazcami a regularnymi vyrazmi v Perle. Viac sa
dozviete napr. pomocou man perlretut (http://perldoc.perl.org/perlretut.html) , man
perlre (http://perldoc.perl.org/perlre.html) , [18] (http://perldoc.perl.org/index-
functions-by-cat.html) . Priklady pouzitia:

m Napr. v programe vyssie robime mena siborov volaco.fa.tree a pod., ale
mozno by bolo lepSie len volaco.tree.
m Z DNA sekvencie spravit sekvenciu pre komplementarne vldkno.



m Nahradit v DNA sekvencii T na U, ¢im ju premenite na RNA.
m Kontrola spravnosti forméatu suborov, r6zne zmeny vo formate, ...
m Naucit sa pracovat s kniznicou Bioperl (http://www.bioperl.org/)
m Naucit sa pracovat v Perle s nastaveniami programu. Viac sa dozviete napr.
pomocou man Getopt::Std (http://perldoc.perl.org/Getopt/Std.html)
m MozZete spravit program, ktory kombinuje niekolko programov z cviceni a
podla nastaveni zadanych uzivatelom sa rozhodne, ktory presne spusti a s
akymi nastaveniami.

Cvicenia 10

Prednéaska 10 - Odovzdéavanie D.U.10 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=22)

Cast A

m Skopirujte si adresar /projects/data-ppb/DU10/ do svojho domovského adresara
(napr. v domovskom adresari zadate cp -r /projects/data-ppb/DU10/ .).

m Presunte sa do DU10 a spustite prikaz Is (vysledok do protokolu)

m Kazdy z *.fa suborov obsahuje sekvencie jedného proteinu z r6znych kvasiniek.
Pozrite si jeden z nich pomocou prikazu less, zopar riakov skopirujte do protokolu.

m Spustite program ./stromy phylip.pl (nekopirujte vystup do protokolu, je ho vela)

m Aké subory zacinajuce na ATP6 program vytvoril? (prikaz a vysledok do protokolu)
Co je v kazdom z nich? (nemusite uvadzat uryvky, popiste slovne, ¢o si myslite, Ze
je vyznam kazdého suboru)

Cast B

m V Casti A by vam mal vzniknut aj subor stromy.rozdiely, ktory obsahuje tabulku
rozdielov medzi jednotlivymi stromami, ktoré sme vyrobili programom
stromy phylip.pl. Namiesto mien proteinov su v tabulke len ¢isla, st vSak
oc¢islované podla abecedy, t.j. ATP6 je prvy, potom COB, COX1 atd. Cislo 0 vo vnutri
tabulky znamen4, Ze prislu$né stromy sa topoldgiou neliSia (mé6zu sa lisit dizkami
hran). Ktory strom sa podla tejto tabulky liSi od ostatnych?

m Ak chcete, mo6zete sa pozriet, ako sa tieto stromy liSia programom njplot
(nebodované).

Cast C
m Do programu ./stromy phylip.pl pridajte aspon na pat miest komentare

vysvetlujice, ¢o dana cast programu robi. Komentar zacina znakom #.
®m Zmeneny program skopirujte do protokolu.

Cast D (nepovinna)

Do programu ./stromy phylip.pl pridajte prikazy, ktoré kazdy strom ulozia ako obrazok
do .bpm suboru. Ako na to:

m Pouzite linuxovy prikaz phylip drawtree < prikaz (ktory spustite v Perle pomocou
podprogramu spusti)



m Predtym ako sa spusti Phylip, treba mu nakopirovat strom do stiboru intree, zmazat

subor plotfile a do suboru prikaz ulozit "P\nW\n1500\n1500\nV\nN\nY"

m Po skonceni Phylipa treba vysledok skopirovat zo siboru plotfile do siboru s
menom typu volaco.fa.bmp, kde volaco je meno proteinu.

m Vysledné obrazky si mézete pozriet prikazom eog *.bmp (listujete medzi nimi napr.
medzerou alebo Sipkami)

m Do protokolu zapiSte zmenenu Cast programu (nemusite cely).

Prednaska 11

Doméca tloha 11 (3%) + Odovzdéavanie D.U.11 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk
/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=23) - Odovzdavanie D.U.12 plan projektu
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=21)

Dnes:

m Asociativne polia
m Zhrnutie
® Pre zdujemcov: otvaranie siborov, praca s nastaveniami, ukazka z prednasky 1

Asociativne polia

m Polia, ktoré sme videli doteraz maju policka ocislované 0,1,2,...

m Asociativne pole, zvané aj hash, md policka nazvané lubovolnymi retazcami

m Priklad: pouzijeme vystup z RepeatMaskera a spocitame pre kazdy typ opakovania
(napr. Low _complexity, Simple repeat a pod), kolko takych opakovani je v sibore

#1/usr/bin/perl -w
:use strict;

#asociativne pole, ktoré ma policka pomenované podla typu
my %pocet;

while(my $riadok=<>) {

i}

#na¢itany riadok rozbijeme na stipce

my @stlpce = split "\t", $riadok;

my $typ = $stlpce[ll];

#zvy$ime hodnotu uloZenlG v $pocet{$typ} o 1
$pocet{$typ}++;

@doéitali sme subor, vypiseme, c¢o sme nasli
‘foreach my $typ (keys %pocet) {

print $typ, " ", $pocet{$typ}, "\n";

1

?Vytvorenie pola a

my @aj;

#Vytvorenie asociativneho pola
my %a;

1

WPristup k prvku 0 v poli @a

1$a[0]

#Pristup k prvku "X" v asociativnom poli %a
:$a{uxl|}



#Vypisanie vsetkych prvkov pola @a
:for(my $1=0; $i<scalar(@a); $i++) {
voprint $i, " ", $al[$i], "\n";

1

QVypisanie vsetkych prvkov asociativneho pola %a
:foreach my $meno (keys %a) {
, print $meno, " ", $a{$meno}, "\n";

Nastavenia programu

m VSetky nastavenia, menda suborov a pod, ktoré uzivatel zadal na prikazovom riadku
mame v poli @ARGV

m V premennej $0 mame meno skriptu, ktory spustame

m Tu je aryvok z programu, ktory skontroluje, ¢i uzivatel zadal dve menéa suborov a
ak ano, ulozi ich do premennych $menol a $meno2:

if(scalar(@ARGV)!=2) {

' die "Zadaj mena dvoch suborov!\n $0 suborl subor2\n";

1} :
my $menol = $ARGV[O];

:my $meno2 = $ARGV[1];
iprint "Zadali ste $menol a $meno2\n";
1

meno@vyuka:~./skontroluj.pl
iZadaj mena dvoch suborov!
! ./skontroluj.pl suborl subor2

1

imeno@vyuka:~$ ./skontroluj.pl text.txt iny.txt
1Zadali ste text.txt a iny.txt

1

Otvaranie suborov

m Doteraz sme vedeli Citat iba subor zadany na prikazovom riadku za menom skriptu
pomocou <>

m Vypisovat sme vedeli iba na obrazovku, ¢o sme mohli presmerovat do subpru
pomocou > na prikazovom riadku

m Perlovy skript vSak méze citat alebo prepisovat viacero siborov.

= Stubor na ¢itanie otvorime takto:

my $subor;
open $subor, "<", $meno;
while(my $riadok = <$meno>) {

. #prikazy na spracovanie riadku
1

Eclose($subor);

®» Premenna $subor obsahuje otvoreny subor ("zélozku", kde prave sme).
= Prikaz open subor otvori, prikaz close zavrie.

m Znak "<" urcuje, Ze subor budeme citat.

m V cykle while medzi <> ddme premennu $subor

m Je dobré skontrolovat, ¢i sa sibor podarilo otvorit (¢i existuje, mame k nemu prava
atd)



1 1

my $subor; !
. . . 1

open $subor, "<", $meno or die "Neviem otvorit $meno";

! 1

m Podobne otvorime subor aj na zapisovanie, iba pouzijeme znak ">"
m Pozor, pévodny obsah siboru sa premaze!

:my $subor;

jopen $subor, ">", $meno or die "Neviem otvorit $meno";
:print $subor "Hello world!\n";

:close($subor);

Ukazka z prvej prednasky

m Na prvej prednaske sme si ukdzali priklad, ako existujucimi nastrojmi a kratkym
programom v Perle vyriesit jednoduchu bioinformaticka dlohu.

Uryvok z prednésky:

m Predstavme si, Ze mame 50 proteinov o ktorych chceme zistit nieco viac, napr, ¢o
robi ich najblizsi homoldg z kvasinky Saccharomyces cerevisiae
® MoOzZeme robit ru¢ne jeden po druhom na http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/
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atcharomyces cerevis

m Alebo si stiahneme vSetky proteiny z Saccharomyces cerevisiae, napr. tu [19]
(http://downloads.yeastgenome.org/sequence/genomic_sequence/orf protein/)
= Potom spustime blast

1
formatdb -i yeast-prot.fa
:blastall -p blastp -i prots.fa -d yeast-prot.fa -m 9 -e 0.01 > blastp.out

m Vysledky z blastu spracujeme kratkym programom v Perle do tabulky, ktoru si
mozeme otvorit napr. v Exceli

u Sl’lbory su v adresari /projects/data-ppb/ukazka/
m Ak nas zoznam 50 proteinov niekedy zmenime, za par sekund vieme vytvorit nova
tabulku.



Subor yeast-prot.fa obsahuje vSetky S. cerevisiae proteiny. Je vo fasta formate, na riadku
zacinajucom > je meno proteinu a jeho popis, potom nasleduje sekvencia. Tu je uryvok:

:>YAL013W DEP1 SGDID:S000000011, Chr I from 129271-130533, Verified ORF, "Transcriptional modulator involved in r
MSQQTPQESEQTTAKEQDLDQESVLSNIDFNTDLNHNLNLSEYCISSDAGTEKMDSDEEK
1ISLANLPELKYAPKLSSLVKQETLTESLKRPHEDEKEAIDEAKKMKVPGENEDESKEEEKS
{QELEEAIDSKEKSTDARDEQGDEGDNEEENNEEDNENENEHTAPPALVMPSPIEMEEQRM
ITALKEITDIEYKFAQLRQKLYDNQLVRLQTELQMCLEGSHPELQVYYSKIAAIRDYKLHR '
'AYQRQKYELSCINTETIATRTFIHQDFHKKVTDLRARLLNRTTQTWYDINKERRDMDIVI '
{PDVNYHVPIKLDNKTLSCITGYASAAQLCYPGEPVAEDLACESIEYRYRANPVDKLEVIV
IDRMRLNNEISDLEGLRKYFHSFPGAPELNPLRDSEINDDFHQWAQCDRHTGPHTTSFCYS
¥ '
>YALO14C SYN8 SGDID:S000000012, Chr I from 129020-128253, reverse complement, Verified ORF, "Endosomal SNARE rel
MDVLKLGYELDQLSDLVEERTRLVSVLKLAPTSNDNVTLKRQLGSILELLQKCAPNDELI
:SRYNTILDKIPDTAVDKELYRFQQQVARNTDEVSKESLKKVRFKNDDELTVMYKDDDEQD
\EESPLPSTHTPYKDEPLQSQLQSQSQPQPPQPMVSNQELFINQQQQLLEQDSHLGALSQS
{IGRTHDISLDLNNEIVSQNDSLLVDLENLIDNNGRNLNRASRSMHGFNNSRFKDNGNCVI
:ILVLIVVLLLLLLVL*

1

>gnl |GLV|YALIGA®O198g

'MLNNEEDTQQQLTHTLLPALMANWFSMILRHGVMLSGLTVTIYRLQNQNLSPGEQGRRVM
'ELVACLAAGILPLWTPPKISAAQLHLFQUSPYIFTAATLLASTLLLGVCQCWLLSVHPAA ;
IFVLVLLLNSFLVNEIKWSEAFFASNWLPESQYYETIEKSKQLTILSTLISSGLVALFKTA
'WFYLVLFAAVLYVSYMMAFVVDARLENQTKYKQMLEESEDFAPLQEWNDDHSSGVYAVIR

'ERNWAAWGVYYFFQYL

>gnl|GLV| YALIGAG6212g

'MKLPTEIVAQICASLDLESLLQLSYTNARLRAVASNLFQQKIQASWPWITDCSDWYQEGI

'K TVLARRRMREKSPMSEELPVVQUARHLIHVNEPVPEEATLLGPETKYMDDDHDLYFRTA

'SLTRINPRNMANPLSYHDPLCMDVDDFLQLTGTKNAHGKT IVTHTFMGRYWI FAYDEGGG -
\/LEAPKLAAIDNWIYCYFQTREDGYTVIKHHCITDGVKDVPDYLVSLAKSEYGSTYDLDF
'FFSRENVFVIDKLVFGNEDDFKPVYFRLLNMETGATVPLCFVDKSDTHVVEYEAFVDYMR

\YLWLDGPFFYTYSGADEMITVVDVKEGLLTISLODNLGGE :

Subor blastp.out obsahuje vysledky, ktoré vypisal blast, pricom kazdy dalsi protein z
prots.fa zacina hlaviCkou niekolkych riadkov zacinajucich #, potom ide tabulka
najdenych podobnosti. Podobny subor sme uz spracovavali na DUS.

# BLASTP 2.2.21 [Jun-14-2009]

# Query: gnl|GLV|YALIOA00110g

v Database: yeast-prot.fa

H Fields: Query id, Subject id, % identity, alignment length, mismatches, gap openings, q. start, q. end, s. sta
1gnl|GLV|YALIOA00110g YPR194C 39.41 812 442 16 75 866 89 870 2e-153 537
ignl|GLV|YALIOAGO110g YJL212C 31.96 776 471 18 89 843 33 772 8e-97 350

# BLASTP 2.2.21 [Jun-14-2009]

# Query: gnl|GLV|YALI0OA00132g

v Database: yeast-prot.fa

H Fields: Query id, Subject id, % identity, alignment length, mismatches, gap openings, q. start, q. end, s. sta
19n1|GLV|YALIOA00132g YNL209W 81.73 613 110 1 1 611 1 613 0.0 998
ignl |GLV | YALIOA00132g YDL229W 81.57 613 111 1 1 611 1 613 0.0 996
:gn1|GLV|YALIOA001329 YER103W 62.15 605 223 5 9 609 4 606 0.0 717

# BLASTP 2.2.21 [Jun-14-2009]

Query: gnl|GLV|YALIPAGO176g

Database: yeast-prot.fa

Fields: Query id, Subject id, % identity, alignment length, mismatches, gap openings, q. start, q. end, s. sta
BLASTP 2.2.21 [Jun-14-2009]

Query: gnl|GLV|YALIPAGO198g

Database: yeast-prot.fa

Fields: Query id, Subject id, % identity, alignment length, mismatches, gap openings, q. start, q. end, s. sta

TEHWEHHS

Pre kazdy Query protein chceme by sme chceli len prvy riadok z jeho tabulky vysledkov
(najnizsia E-value) a navyse by sme chceli aj dlhsi popis, ktory v tabulke nie je, iba v
pévodnom fasta subore. T.,j. vypiSeme nejaky takyto vystup:

1

:gn1|GLV|YALIOA001109 YPR194C 2e-153 OPT2 SGDID:S000006398, Chr XVI from 926933-924300, reverse complement, Vi
! 1
1 .



1gnl|GLV|YALI0A00132g YNL209W 0.0 SSB2 SGDID:S000005153, Chr XIV from 252060-253901, Verified ORF, "Cytopl
ignl|GLV|YALIOAG0154g YKLO77W 2e-07 YKLO77W SGDID:S000001560, Chr XI from 291097-292275, Uncharacterized ORH

lgnl|GLV | YALIOAG0176g
'gn1 | GLV | YALIGAGO198g
ignl | GLV | YALIOAG0212g
1

1

#! /usr/bin/perl -w

1

use strict;

1

ﬁpole @ARGV by malo obsahovat mena dvoch suborov:

# fasta subor pre nasu databazu proteinov z S. cerevisiae

# a vystup z blast-u ktory porovnaval nezname proteiny s db
iif(scalar(@ARGV) !'=2) {

: die "Zadaj mena dvoch suborov!\n $0 fasta blast > vysledok\n";
1

:my $meno_fasta
my $meno blast
1

% otvorime subor s fastou, ak sa nepodari, vypiseme chybu

my $subor;

:open $subor, "<", $meno_fasta or die "Neviem otvorit $meno_fasta";
1

# zo suboru nacitame pre kazdy protein meno a popis

:my %slovnik;

while(my $riadok = <$subor>) {

' #testujeme ci riadok zacina na > (pouzitie regularnych vyrazov)
! if($riadok =~ />(\S+)\s+(.*)\s*$/) {

1 my $meno = $1;
:
1
1

$ARGV[O];
$ARGV[1];

my $popis = $2;
$slovnik{$meno} = $popis;
! }
3
:close $subor;
1
# otvorime subor s vystupom z blastu
:open $subor, "<", $meno blast or die;
#pamatame si meno aktualneho proteinu (query)
:# (ak sme k nemu este nic nevypisali)
:my $meno = "";
while(my $riadok = <$subor>) {
' #ak riadok obsahuje meno novej query, ulozime si ho do $meno
# (test pomocou regularnych vyrazov)
if($riadok =~ /~# Query: (\S+)/) {
#ak sme k predchadzajucemu menu nic nenasli,
# vypiseme prazdne stlpce
if($meno ne "") {
print "$meno\t\t\t\n";
}
$meno = $1;
}
# ak mame riadok tabulky o podobnosti
# a este sme k $meno nic nevypisali, vypiseme udaje z riadku
elsif(!($riadok =~ /"#/) && $meno ne "") {
#rozlozime riadok na stlpce, kontrola
my @stlpce = split "\t", $riadok;
if(@stlpce != 12 || $stlpcel[0] ne $meno) {
die "Chyba v riadku $riadok";
}
#meno proteinu z db by malo byt v slovniku
my $meno2 = $stlpce[ll;
if(! exists $slovnik{$meno2}) {
die "Chyba popis k proteinu $meno2";
}
my $popis = $slovnik{$meno2};
#vypisme meno, meno proteinu z db, jeho popis, E-value
print $meno, "\t", $meno2, "\t", $stlpce[l0O], "\t", $popis,
# k proteinu $meno sme uz nieco vypisali, vymazme ho
$meno = "";
}
}
C

1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
:
iclose $subor;
1

1

1

1

"\n"s



# na konci nam mohol zostat posladny nevypisany protein '
if($meno ne "") { '
! print "$meno\t\t\t\n"; :
1
1

m Na prikazovom riadku dostane mend dvoch programov (proteinova db vo fasta
formate a vystup z blastu)
m Najprv nacita prvy riadok a vytvori si slovnik (pre kazdé meno proteinu v S.
cerevisiae jeho popis v asociativnom poli)
m Potom nacita vystup z blastu
m Vzdy ked vidi riadok typu # Query: gnl|GLV|YALI®A00198g zapamata si meno do
premennej $meno
m Ked potom uvidi riadok tabulky (nezacinujuci #), vypise udaje o prislusnom
S.cerevisae proteine za pomoci slovnika
m Ked uz vypisal riadok pre konkrétne meno, $meno vymaze
m Ked pride na zaciatok dalSej query a meno nie je vymazané, tento protein
nemd homoldg, tak vypiSeme prazdne stipce do vystupu.

Zhrnutie semestra

m Z3aklady pouzivania systému Linux (grafického rezimu aj prikazového riadku)

m Linuxové prikazy na pracu so subormi, prava suborov (Is, cp, rm, chmod, ...)

m Linuxové prikazy na spracovanie textovych suborov (grep, wc. sort, uniq, ...)

m Pouzivanie bioinformatickych néstrojov (blast, RepeatMasker, Augustus, muscle,
phyml], ...)

m UCSC genome browser

m Zaklady programovania v jazyku Perl (mierne menit existujice programy, pisat
jednoduché kratke programy)

Nadvéazujuce predmety na FMFTI:

m 2-AIN-501 Metddy v bioinformatike (http://compbio.fmph.uniba.sk/vyuka/mbi/)
(viac o tom aké su principy fungovania bioinformatickych nastrojov ako napr. blast)
ZS, 4 hodiny, 6 kreditov

m 2-AIN-503, 2-AIN-504, 2-AIN-251, 2-AIN-252 Seminar z bioinformatiky
(http://compbio.fmph.uniba.sk/vyuka/seminar/) (¢itame nové clanky z
bioinformatickej literatury) ZS/LS, 2 hodiny, 2 kredity

m 1-MAT-130 Programovanie (1) (http://edi.fmph.uniba.sk/%7Esalanci/C/index.html)
(programovanie v C++ pre matematikov) ZS, 4 hodiny, 4 kredity

Koniec semestra:

m Termin domdcich tloh 10 a 11, projektu je 17.1.2011 o 23:55.

» Termin navrhu projektu (DU12) je 14.12.2010 do 23:55.

m Do AIS2 vypiSem terminy na ustnu skusku ohladom projektu a zapisovanie znamky
(po 17.1.), zapiste sa.

Upozornenie:

m Po skonceni skiskového vam este nejaky ¢as bude fungovat konto na serveri aj v
Moodli, potom vSak bude zrusené

» Vase DU z Moodlu vdm poslem e-mailom, sibory zo servera si v pripade zaujmu
stiahnite pomocou WinSCP



Cvicenia 11

Predndska 11 - Odovzdavanie D.U.11 (http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle
/mod/assignment/view.php?id=23) + Odovzdavanie D.U.12 plan projektu
(http://vyuka.compbio.fmph.uniba.sk/ppbmoodle/mod/assignment/view.php?id=21)

Cast A

m Vytvorte si adresar DU11 a domacu ulohu robte v nom.

m Prvy program z prednasky 11 vypiSe pre kazdy typ opakovania pocet riadkov tohto
typu v subore. Ulozte si ho do siboru pocty.pl a spustite ho na stibore /projects
/data-ppb/du6/repeats2.txt v ktorom su vsetky opakovania v chromozéme 2L
Drosophily melanogaster (pouzite prikaz ./pocty.pl /projects/data-ppb/du6
/repeats2.txt). Vysledok si skopirujte do protokolu.

Cast B

m Zmente program tak, aby namiesto poctu pre kazdy typ opakovania vypisal
priemernt dizku opakovani tohto typu. Ako na to:
» Priemer diZok vSetkych opakovani dokopy sme poé¢itali na prednéske 6.
m Teraz namiesto premennych $pocet a $sucet potrebujeme asociativne
polia %pocet a %sucet, ktoré maju jednu hodnotu pre kazdy typ opakovania.
m Asociativne pole %pocet uz v programe je, staci dorobit %sucet. Vzdy ho
chceme zvysit o dizku opakovania, pomocou prikazu $sucet{styp}+=$dlzka;
pricom premennu $dlzka spoc¢itame rovnako ako na predndaske 6.
®m Samozrejme treba zmenit aj ¢ast programu, kde vypisujeme vysledky.
m Zmeneny program a jeho vysledky si zapiSte do protokolu. Ktory typ opakovani je v
priemere najdlhsi?

Cast C (nepovinna)

m Rozsirte program pocty.pl tak, aby v prehladnej tabulke vypisoval pre kazdy typ
opakovania nasledujice udaje:
m pocet opakovani tohto typu
» ich priemernu diZku
= kolko percent chromozému 2L pokryvaji (cely chromozém 2L mé dizku
23011544)
» Namiesto prikazu print pouzite prikaz printf, ktory dovoluje zarovnavat stipce a
zaokruhlovat desatinné cisla. Nasledujuci prikaz vypiSe obsah premennych $typ,
$pocet{$typ}, $priemer, $pokrytie v rozumnom formatovani:

v printf "%-15s %8d %10.1f %5.1f%%\n", $typ, $pocet{$typ}, $priemer, $pokrytie;

m Pouzitie prikazu printf nie je Uplne jednoduché. Prvy argument je formatovaci
retazec, ktory uréuje $irku stipcov, poc¢et desatinnych miest a pod. DalSie
argumenty ($typ, $pocet{$typ},...) st vypisované hodnoty. V pripade zdujmu sa
viac dozviete pomocou prikazov perldoc -f printf resp. perldoc -f sprintf).



