Задания.

Все задания выполняются в linux. Проверяются:
- в директории с зачетными заданиями – результат задания 5; результат задания 7;

- html страница с описаниями команд – результат задания 8.


bash
1. Зайдите на kodomo с помощью Putty

2. Вспомните или посмотрите по первому семестру, какова структура директорий для практикумов и зачётных заданий


3. Создайте директории для:

a. Практикумов 1, 2, 3, 4  первого блока второго семестра

b. Зачётных заданий первого блока 


Структура директорий будет проверена скриптом. 
За каждую ошибку снижается балл. Исправлять их придется, но баллы не увеличатся. 

4. Скопируйте файл с последовательностью вашего белка в директорию практикума 1 второго семестра. 

Этот файл должен лежать в директории для зачетных заданий первого блока первого семестра, имя файла начинается с вашей фамилии, расширение – fasta

5. В  файле XXXXXXX_files сохраните список всех файлов и поддиректорий директории term2. Должны быть включены все поддиректории и файлы из них. Файл должен быть сохранен в директории для зачетных заданий 2го семестра.

Найдите и используйте нужную опцию соответствующей программы! 

Пакет EMBOSS

6. С помощью команды infoseq получите краткую информацию о своем белке из записи банка Swissprot. Добейтесь, задавая параметры, чтобы результат содержал только  (1) имя белка; (2) код доступа – AC, accession number; (3) описание – description; (4) число аминокислотных остатков - length 

Команда infoseq sw:rs3_ecoli выдает на терминал информацию о записи RS3_ECOLI банка SwissProt. Параметры infoseq (и любой команды пакета EMBOSS) можно узнать следующими способами:
     infoseq  -help     ( или infoseq   --help)
     infoseq  -help  -verbose (больше информации, но пока не нужно)
     tfm   infoseq  (подробное описание с примерами)
7. Используя "*" в имени последовательности найдите такие же белки в других видах рода Bacillus.  Ту же информацию, что в задании 6, сохраните в файле XXXXXXX.infoseq в директории для зачетных заданий. 

Если нет находок, или, наоборот, их слишком много, придумайте другие варианты использования "*". Желательно, чтобы число строк в ответе было не более 10-20.  В крайнем случае, можно взять приведенный ниже пример.

Идентификатор SwissProt, он же – имя записи, имеет  вид: 
<код белка>_<код организма> 
Например,  RS3_BACSU   - рибосомальный белок S3 из BACillus SUbtilis
8. Создайте на своем сайте описания команды  infoseq и ее параметров; потоков и способов их перенаправления в bash. 

Команда infoseq -help выдает на терминал информацию о программе "infoseq". Помните, что на терминал выдаются как stdout, так и stderr.

Справка. То, что команды выдают на экран, называется выходным потоком. Есть два разных выходных потока: stdout и stderr. Последний (stderr), как правило, используется для сообщений об ошибках. По тому, что на экране, нельзя однозначно установить какой именно поток показан. Разница появляется тогда, когда вы хотите перенаправить поток в файл: “>” (или “1>”) перенаправляет только stdout, “2>” перенаправляет только stderr.  

Два выходных потока позволяют отделить сообщения об ошибках от результатов программы. 


Перенаправить оба выходных потока одновременно можно так: “>&”
Потоки:

0    stdin     <    входной поток 

1   stdout    >   стандартный выходной поток

2   stderr    2>  выходной поток ошибок
Создайте страницу "Описания программ" на своем сайте. Ссылка на неё - из разделов "Проекты" и со страницы второго семестра, которую тоже надо создать.


На странице должно быть два раздела: "bash" и "EMBOSS".

В разделе "EMBOSS" описание команды infoseq с перечислением параметров и тех опций, которые вы сумели разобрать. Примеры обязательны.


В разделе "bash" - перечисление потоков и операторов перенаправления потоков с краткими объяснениями и, желательно, примерами использования; перечисление спецсимволов, которые вы освоили.

