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Plan i cel



Forma kursu

Tryb blended — wiekszos¢ nauki online, we wtasnym tempie, na Moodle.

Element Opis

2 wyktady wprowadzajace Na zywo, na starcie — ogblne wprowadzenie do catosci (to je-
den z nich)

10 modutéw online Samodzielna praca na Moodle: materiaty i zadania

Zaliczenie pisemne Na zywo, na osobnym spotkaniu na koniec kursu (termin usta-
lany z grupa)

Wyktady wprowadzajace daja obraz catosci i wspolny jezyk. Wtasciwa praca odbywa sie w modutach
— w nich ¢wiczy sie konkretne narzedzia.



Zakres materiatu

Terminal i bash: powtoka, potoki i filtry tekstowe

Przetwarzanie tekstu: sed i awk

Skrypty powtoki: podstawy

Skrypty powtoki: elementy zaawansowane

Bazy danych, formaty i interwaty genomowe
Reprodukowalnosc: Git, Conda i Docker

Python w bioinformatyce: parsowanie sekwencji i Biopython
Python w praktyce: budowa narzedzi wiersza polecen

Snakemake: budowa reprodukowalnych pipeline'ow

Wizualizacja danych w R: ggplot2 i raporty Quarto

Fundament to warsztat bash (moduty 1-4), dalej dane (5), reprodukowalnosc (6), Python (7-8), automatyzacja (9)
i wizualizacja (10).



Platforma Moodle

Caty kurs na uczelnianej platformie Moodle — poza dwoma wyktadami na zywo, jedyne potrzebne miejsce.

- Logowanie — tym samym kontem co poczta uczelniana; kurs pojawia sie po zapisaniu na przedmiot
- Materiaty kazdego modutu: wprowadzenie, przyktady i dane do zadan
- Zadania — tresci i miejsce oddania rozwigzan
- Ogtoszenia — komunikaty prowadzacego i terminy oddania
Warto wtaczy¢ powiadomienia z kursu i zaglada¢ na Moodle regularnie — tam obowiazuja terminy

oddania zadan.




Zawartosc kursu na Moodle

- Modut 0 — przygotowanie Srodowiska: instalacja dla kazdego systemu, paczki danych, edytor

- Moduty 1-10 — wtaSciwy kurs: materiaty, dane, tresci zadan i miejsce oddania

Slajdy obu wyktadow wprowadzajacych (PDF) sa dostepne na stronie bczech.github.io/teaching —
nie trzeba niczego przepisywac w trakcie.


https://bczech.github.io/teaching

Rytm pracy w semestrze

Kurs jest samodzielny, ale wymaga systematycznosci — najlepiej pracowac regularnie przez caty semestr.

- Kolejne moduty sa budowane na poprzednich, wiec warto przerabiac je po kolei
- Na jeden modut warto zarezerwowac kilka godzin pracy wtasnej roztozonych na tydzien
- Rozwigzania oddaje sie na hiezaco, zeby nie kumulowac zalegtosci

Reguta praktyczna

Najczestsza przyczyna ktopotow nie jest trudnos¢ materiatu, lecz odktadanie modutow na koniec.
Fundament (moduty 1-4) trzeba przerobi¢ na biezaco, bo kolejne czesci z niego korzystaja.




Praca z modutem

1. Materiaty — wprowadzenie z przyktadami do samodzielnego uruchomienia
2. Zadania — lista zadan albo mini-projekt na dostarczonych danych

3. Oddanie — rozwiazanie przestane na Moodle w terminie

Do oddania

Plik(i) wskazane w module — zwykle jeden plik tekstowy z uzytymi poleceniami lub skryptami i istotnymi
fragmentami wynikdw; w Modutach 6, 8 i 10 dwa pliki. Nazwa wedtug wzoru M#_nazwisko_nrAlbumu
(np. M3_kowalski_123456.txt).

Kazdy modut konczy sie wynikiem ocenianym w skali 0-4 pkt; punkty z modutow wchodza do oceny
koncowe;j.




Zasady zaliczenia

Ocena koncowa: 100 pkt Skala ocen

- Moduty: 10 x 0-4 pkt (ocena catoSciowa) —

Suma punktow  Ocena

razem 40 pkt

o >90 5,0

- Modut oddany po terminie — 0 pkt 80-89 i

- Zaliczenie pisemne — 60 pkt 70-79 40

) _ _ } 60-69 3,5
Prog zaliczenia: 50/100 pkt; decyduje suma o 30
punktow - 20

Terminy oddania modutow — w Moodle; zaliczenie pisemne na koniec kursu.



Zaliczenie pisemne

- Termin: do ustalenia ze studentami
- Zakres: catosc kursu, od wiersza polecen po pipeline’y i wizualizacje
- Forma: pytania koncepcyjne oraz czytanie i pisanie polecen i fragmentow skryptow

- Jezyki: bash, awk i Python



Tryb pracy i konsultacje

Tryb pracy

- Kurs samodzielny — bez formalnej listy obecnosci na modutach

- 0 ocenie decyduje suma punktow z modutow i zaliczenia pisemnego (> 50/100)

Konsultacje: poniedziatek 14:00-15:30, pokdj 306 w Katedrze Genetyki
(prosze o wczesniejszy kontakt mailowy: bartosz.czech@upwr.edu.pl)

Pomoc: forum przedmiotu na Moodle oraz konsultacje. Pytania o materiat i zadania warto zadawac na biezaco, a nie tuz przed
terminem.



Literatura i materiaty

Podreczniki Darmowe, dostepne online

- V. Buffalo — Bioinformatics Data SkRills (O'Reilly, 2015) - Software Carpentry — The Unix Shell

- M.G. Sobell — Linux. Programowanie w powtoce. Praktyczny - Kross — The Unix Workbench
przewodnik (Helion, 2014; rozdziaty o sed/awk) - (PESETS — i Selanas @it e @aimmes) Uie
+ MIT — The Missing Semester

- explainshell.com — rozktada polecenie na czesci


https://swcarpentry.github.io/shell-novice/
https://seankross.com/the-unix-workbench/
https://datascienceatthecommandline.com/
https://missing.csail.mit.edu/
https://explainshell.com/

Plan dzisiejszego wyktadu

Po co bioinformatykowi wiersz polecen

Terminal i powtoka (przypomnienie)

Instalacja i konfiguracja Srodowiska

Budowa polecenia i praca w terminalu (przypomnienie)
Praca z plikami i katalogami (przypomnienie)

Filozofia Uniksa: potoki i filtry

Dane i formaty w bioinformatyce

Dobre praktyki i typowe putapki



1. Po co bioinformatykowi wiersz

polecen



Czym jest ten przedmiot

Pracownia Informatyczna — praktyczny warsztat codziennej pracy bioinformatyka z danymi.

- Celem nie jest programowanie dla samego programowania, lecz warsztat: sprawne i powtarzalne
przetwarzanie danych biologicznych

- Punktem wyjscia jest wiersz polecen, a docelowo takze skrypty, kontrola wersji, Srodowiska,
kontenery i pipeline'y

- Kurs jest kontynuacja przedmiotu ,Elementy linii polecen bash” (I rok); Modut 1 powtarza
i porzadkuje podstawy, wiec nie wymaga ich pamietania

Cel praktyczny
Umiejetnos¢ przetworzenia catego zbioru plikow z danymi wtasnym, powtarzalnym rozwigzaniem —
zamiast recznej pracy na kazdym pliku osobno.



Skala danych w bioinformatyce

- Pojedynczy eksperyment sekwencjonowania to miliony odczytow i pliki rzedu gigabajtow
- Plik FASTQ z jednej probki RNA-seq ma zwykle kilka—kilkanascie GB; projekt to dziesigtki takich plikow
- Genom cztowieka w postaci tekstowej to okoto 3 miliardy znakow

Dlaczego nie arkusz kalkulacyjny

Excel zatrzymuje sie na ok. milionie wierszy i otwiera caty plik w pamieci. Danych bioinformatycznych
zwykle nie da sie w nim ani otworzy¢, ani przetworzyc.



Dwa sposoby pracy z komputerem

Interfejs graficzny (GUI) Wiersz polecen (CLI)

- Praca przez klikanie w okna i ikony - Praca przez wpisywanie polecen tekstowych
- Intuicyjny na start - Wymasga nauki, ale daje petng kontrole

- Kazda czynnosc wykonywana recznie, raz - Zapisane polecenie mozna powtorzy¢

-+ Trudno opisac i powtorzyc krok po kroku - tatwo automatyzowac i skalowac

CLI = Command Line Interface, czyli tekstowy interfejs wiersza polecen.



Przewaga wiersza polecen

- Reprodukowalnosc — zapisane polecenie jest doktadnym opisem tego, co zrobiono; da sie je
powtorzyc i sprawdzic

- Automatyzacja — te sama operacje mozna wykonac na tysiacu plikow jednym poleceniem

- Skala — narzedzia czytaja dane strumieniowo, wiec rozmiar pliku nie ogranicza pracy

- Praca zdalna — serwery i klastry obliczeniowe udostepniaja zwykle wytacznie terminal

Wiekszos¢ profesjonalnych narzedzi bioinformatycznych w ogble nie ma interfejsu graficznego —

dziataja tylko z wiersza polecen.



Reprodukowalnosc: klikanie a polecenia

Praca przez klikanie Praca przez polecenia

,Otworzytem plik, zaznaczytem kolumne, wybratem Jedna linia, ktérg mozna wkleic¢ do publikacji,
z menu sortowanie, potem odfiltrowatem...” wystac koledze i uruchomic za rok z tym samym
wynikiem.

Po miesigcu nikt — tacznie z autorem — nie odtworzy doktadnie

ByEl) LGeie sort -t$'\t' -k3,3n dane.tsv > posortowane.tsv



Praca zdalna: serwery i klastry

- Powazne obliczenia uruchamia sie na zdalnych serwerach i klastrach, nie na wtasnym laptopie
- Potaczenie przez SSH daje sam wiersz polecen, bez okien i myszy

- Pliki przesyta sie poleceniami (scp, rsync); zadania zleca sie systemowi kolejkowemu

Klaster i SLURM — przeglad na Wyktadzie 2, w Module 9 teoretycznie (Snakemake na klastrze). W kur-
sie nie korzysta sie z klastra.



Ograniczenia arkusza kalkulacyjnego

Excel — nie tylko za maty; bywa wrecz niebezpieczny dla danych biologicznych.

- Nazwy genow zamieniane sa na daty: SEPT2 — ,2 wrzesnia”, MARCH1 — data

- Identyfikatory traca zera wiodace, dtugie liczby zaokraglane sa do notacji wyktadniczej

- Zmiany sa ciche — plik zapisuje sie bez ostrzezenia, a btad wychodzi duzo pozniej
Udokumentowany problem

Badanie z 2016 roku wykazato, ze okoto jedna piagta publikacji genetycznych z zatacznikami w Excelu
zawierata tak przektamane nazwy genow. Skala problemu sktonita pozniej do zmiany czesci symboli

genow.



Dzien pracy: od surowych danych do wyniku

Typowa analiza — ciag krokow; wynik jednego narzedzia jest wejSciem nastepnego.

1. Kontrola jakosci surowych odczytow (FastQC)

2. Przyciecie odczytow stabej jakosci (fastp, cutadapt)

3. Dopasowanie (mapowanie) odczytow do genomu odniesienia (bwa, STAR)

4. Wykrycie wariantow (bcftools) albo zliczenie odczytow na genach — zaleznie od typu analizy
5. Analiza statystyczna i wykresy (R)

Dlaczego to wazne dla kursu

Kazdy z tych krokow uruchamia sie z wiersza polecen, a catoSc spina sie w jeden powtarzalny pipeline.
Takie tgczenie narzedzi cwiczy sie przez caty semestr.



Narzedzia tylko w wierszu polecen

Sztandarowe programy bioinformatyczne — wytacznie z wiersza polecen.

Narzedzie Zastosowanie

bwa, bowtie2, STAR dopasowanie (mapowanie) odczytow do genomu

samtools, bcftools  obrobka dopasowan i wariantow

bedtools operacje na interwatach genomowych
salmon, kallisto kwantyfikacja ekspresji
seqkit, fastp obrobka plikow FASTA/FASTQ

Nauka wiersza polecen to warunek wstepny korzystania z tych programow — nie ma dla nich ,wersji z oknami”.
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2. Terminal i powtoka

(przypomnienie)



Geneza: Unix i Linux

- Unix powstat na przetomie lat 60. i 70. w Bell Labs jako system dla programistow
- Zbudowano go wokot prostej idei: mate narzedzia, wspolny format tekstowy, taczenie w potoki

- Linux (lata 90.) to darmowa, otwarta implementacja tych samych zasad; dzi$ dziata na serwerach
i klastrach obliczeniowych, w tym na wszystkich superkomputerach z listy TOP500

- macOS rowniez wywodzi sie z Uniksa, wiec jego terminal dziata niemal identycznie

Dlaczego to nadal aktualne

Zasady sprzed pot wieku okazaty sie trwate: te same polecenia dziatajg na laptopie, na serwerze i na
superkomputerze. Nauka optaca sie na cata kariere.



Trzy pojecia na poczatek

Powtoka (shell) Polecenie (command)
Okno do wpisywania tekstu Program, ktory odczytuje Konkretna instrukcja, np. ,wypisz
i czytania odpowiedzi. Sam wpisane polecenia i je wykonuje. zawartosc katalogu” albo ,policz
w sobie nic nie liczy. Najczesciej bash. wiersze”.

Znak zachety (prompt), zwykle $, oznacza, ze powtoka czeka na polecenie. Polecenie wpisuje sie
i zatwierdza klawiszem Enter.
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Powtoki: bash, sh, zsh

Powtoka to zwykty program — jest ich kilka; roznia sie drobiazgami sktadni, nie idea.

Powtoka

Uwagi

sh
bash

zsh

pierwotna, minimalna; wzorzec zgodnosci
domyslna w wiekszosci dystrybucji Linuksa; w niej pisze sie skrypty kursu

domyslna w macOS (od 2019 r.); w kilku miejscach dziata inaczej niz bash
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3. Instalacja i konfiguracja

srodowiska



Wspolne Srodowisko pracy

Na starcie — jedno spojne Srodowisko dla wszystkich, niezaleznie od systemu na wtasnym komputerze.

- Instrukcje instalacji podaje Modut 0 na Moodle; ten wyktad przedstawia ich przeglad
- Konfiguracje wykonuje sie samodzielnie, raz, na poczatku semestru
- Formy pomocy przy problemach opisuje ostatni slajd tej czesci

Cel

Dziatajacy terminal uniksowy, menedzer pakietow Conda ze srodowiskiem kursu i edytor kodu — ten
sam zestaw, na ktorym oparte sa wszystkie moduty.



Trzy elementy warsztatu

Element Do czego

Terminal uniksowy  Miejsce wpisywania polecen (powtoka bash)

Conda (Miniforge) Instaluje narzedzia i izoluje Srodowisko kursu (w nim takze Git — od Mo-
dutu 6)

Edytor (VS Code) Pisanie i podglad skryptow oraz plikow tekstowych

Terminal — gdzie sie pracuje, Conda — skad pochodza narzedzia, edytor — czym pisze sie skrypty. Te
trzy elementy wystarcza na caty kurs.
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Ktory system operacyjny?

Punkt startu zalezy od systemu; cel wspolny — dziatajacy bash i conda.

System Otwieranie terminala Kolejne kroki

Linux aplikacja ,Terminal” albo skrot Ctr1+Alt+T  od razu instalacja Condy

macOS Terminal (Programy — Narzedzia) albo od razu instalacja Condy
Spotlight

Windows  terminal Ubuntu z menu Start (po instalacji najpierw WSL (podsystem Linuksa), potem
WSL) Conda w Ubuntu

Windows: nie PowerShell, nie CMD

Polecenia kursu sa uniksowe, a PowerShell i wiersz polecen CMD maja inne polecenia. Na Windows
pracuje sie w terminalu Ubuntu z WSL — w Srodowisku Linux takim samym jak na serwerach.



Windows: WSL, czyli Linux w Windowsie

WSL (Windows Subsystem for Linux) — petny Linux wewnatrz Windowsa, bez recznie konfigurowanej

maszyny wirtualnej i bez osobnego rozruchu.

- Prawdziwy terminal z bash i menedzerem pakietow Ubuntu
- Pliki Windows i Linux sa wzajemnie dostepne
- WSL 2 sam uruchamia lekka, zarzadzana maszyne wirtualng — stad wymog wtaczonej wirtualizacji

- Zalecany sposob pracy na Windows — ten sam, ktorego uzywa sie zawodowo

Po instalacji WSL polecenia z obu wyktadow i z modutow dziataja tak samo jak na Linuksie.
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Windows: instalacja WSL

Menu Start — PowerShell jako administrator, jedno polecenie:

wsl --install -d Ubuntu

1. Polecenie instaluje WSL z dystrybucja Ubuntu

2. Po instalacji restart komputera

3. Przy pierwszym uruchomieniu Ubuntu zaktada sie nazwe uzytkownika i hasto (osobne od konta
Windows)

4. Od tej pory terminal Ubuntu otwiera sie z menu Start

PowerShell jest potrzebny tylko w tym jednym momencie — do zainstalowania WSL. Dalsza praca

odbywa sie w terminalu Ubuntu.
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macOS: terminal i narzedzia wiersza polecen

macOS wywodzi sie z Uniksa — terminal jest wbudowany (aplikacja Terminal; iTerm2 to osobno

instalowana alternatywa).

- Domyslna powtoka to zsh, a narzedzia systemowe pochodza z rodziny BSD (czesciowo inne opcje niz
GNU)
- Bash 51 narzedzia GNU dostarcza Srodowisko Conda; ani Homebrew, ani xcode-select

--install nie s3 potrzebne

Uwaga na stara wersje bash
Systemowy bash w macOS ma wersje 3.2 (z 2006 r.) i nie obstuguje czesci nowszej sktadni. Przyktady
z modutow wykonuje sie w bashu ze Srodowiska: po conda activate pracownia wpisuje sie bash,

a polecenie exit wraca do zsh.



Linux: niemal gotowe Srodowisko

Terminal i menedzer pakietow — czeS¢ systemu; zostaje tylko doinstalowac Conde.

- Menedzer pakietow zalezy od dystrybucji: apt (Ubuntu/Debian), dnf (Fedora)
- Aktualizacja systemu: sudo apt update &§& sudo apt upgrade

- update odswieza tylko liste dostepnych pakietow; nowsze wersje instaluje upgrade

Na Linuksie droga jest najkrotsza: od razu instalacja Condy (Miniforge). To samo dotyczy Ubuntu
w WSL.
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Conda: menedzer pakietow i Srodowisk

Conda — instaluje narzedzia bioinformatyczne i trzyma je w izolowanych Srodowiskach.

- Instaluje pakiety bez uprawnien administratora i bez recznego kompilowania
- Kazdy projekt moze miec¢ wtasne srodowisko z wtasnymi wersjami narzedzi

- Srodowisko kursu powstaje z jednego pliku, wiec wszyscy instalujg ten sam zestaw narzedzi — to
podstawa reprodukowalnosci

W kursie: wariant Miniforge — lekki, darmowy, z otwartym kanatem conda-forge jako domyslnym.
Szerzej o Condzie — w Module 6.
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Instalacja Miniforge

Instalator: github.com/conda-forge/miniforge (Linux, takze w WSL, i macOS), uruchamiany

w terminalu:

bash Miniforge3-$(uname)-$(uname -m).sh
1. Instalator prowadzi przez kolejne kroki (akceptacja licencji, katalog instalacji)
2. Na koniec nalezy zgodzic sie na inicjalizacje powtoki

3. Terminal trzeba zamknac i otworzy¢ ponownie, zeby zmiany zadziataty

4. Po ponownym otwarciu na poczatku znaku zachety pojawia sie (base)

Napis (base) oznacza, ze Conda dziata, a aktywne jest jej Srodowisko bazowe.
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https://github.com/conda-forge/miniforge

Srodowisko kursu

Osobne srodowisko dla kursu, zamiast Srodowiska bazowego — z pliku environment.yml z Modutu 0:

conda env create -f environment.yml
conda activate pracownia

- conda env create -f environment.yml — tworzy Srodowisko pracownia z kompletem
narzedzi catego kursu

- conda activate pracownia — wejscie do Srodowiska; znak zachety pokazuje wtedy
(pracownia)

- Jesli srodowisko pracownia juz istnieje, uzupetnia sie je poleceniem conda env update -n
pracownia -f environment.yml

Reguta praktyczna

Przed praca nad modutem warto sprawdzic, czy w znaku zachety wida¢ (pracownia). Jesli go nie
widac, srodowisko aktywuje sie poleceniem conda activate pracownia.



VS Code — edytor kodu

- Visual Studio Code — darmowy, standard w pracy zawodowe}j
- Sktadnia, podglad plikow i wbudowany terminal w jednym oknie
- Windows: instalacja w systemie Windows i rozszerzenie WSL — praca wprost na plikach w Linuksie

- Skrypty z uniksowymi koncami wierszy LF (pasek stanu); przy CRLF bash zgtasza $'\r': command
not found

- Rozszerzenia Python i R — druga potowa kursu
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Weryfikacja instalacji

Sprawdzenie, czy narzedzia odpowiadaja — w aktywnym Srodowisku pracownia:

bash --version # powinno pokazac¢ wersje 5.x
conda --version # np. conda 26.x
git --version # np. git version 2.5x

python --version # Python 3.11.x

- Kazde polecenie powinno wypisac numer wersji, a nie komunikat o btedzie

- command not found oznacza, ze dany element nie jest jeszcze zainstalowany albo aktywny
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Najczestsze problemy instalacyjne

Objaw Zwykta przyczyna

wsl nie dziata wytaczona wirtualizacja w BIOS lub brak aktualizacji
Windows

conda: command not found nie otwarto terminala ponownie po instalacji

brak (base) w wierszu powtoka nie zostata zainicjalizowana

bash wciaz 3.2 (mac0Ss) Srodowisko pracownia nie jest aktywne

prefix already exists srodowisko pracownia juz istnieje — conda env
update

Wiekszos¢ problemow rozwigzuje ponowne otwarcie terminala i sprawdzenie, czy srodowisko jest
aktywne.
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Pomoc przy instalacji

Problemy z konfiguracja zdarzaja sie czesto — wazne, zeby rozwigzac je, zanim zaczng sie moduty.

- Modut 0 na Moodle — instrukcje instalacji dla kazdego systemu

- Spotkania wprowadzajace — pytania o problemy z konfiguracja

- Forum przedmiotu — opis: system, polecenie i petna tres¢ btedu

- Konsultacje — z wtasnym laptopem, gdy problemu nie udato sie rozwigzac zdalnie

Reguta praktyczna

Konfiguracje Srodowiska warto zrobi¢ w pierwszym tygodniu. Problem instalacyjny wykryty na dwa dni
przed terminem Modutu 1trudno rozwigzac na czas.



4. Budowa polecenia i praca

w terminalu (przypomnienie)




Pierwsze polecenia

Kilka nieszkodliwych polecen do oswojenia sie z terminalem — kazde co$ wypisuje:

whoami # nazwa zalogowanego uzytkownika
date # biezgca data i godzina
echo "Witaj" # wypisz podany tekst

clear # wyczySc ekran terminala

- Zadne z nich niczego nie zmienia w systemie — stuzg do oswojenia sie z wpisywaniem polecen
- echo przyda sie pozniej do wypisywania wartosci i budowania komunikatow w skryptach

- clear czysci zapetniony ekran
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Anatomia znaku zachety

Sam znak zachety niesie informacje, jeszcze przed wpisaniem polecenia:

bartek@laptop:~/dane/fasta$

Fragment Znaczenie
bartek nazwa uzytkownika
laptop nazwa komputera (wtasny czy zdalny)

~/dane/fasta katalog roboczy (~ to katalog domowy)

$ koniec znaku zachety; dalej wpisuje sie polecenie

Rzut oka na znak zachety pokazuje uzytkownika, katalog i maszyne — warto wyrobic nawyk jego czytania.
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Anatomia polecenia

Polecenie ma staty wzorzec: nazwa, potem opcje, potem argumenty.

grep -c ">" probka_C.fasta
Czesc Przyktad Rola
Polecenie  grep co zrobic (tu: wyszukaj)
Opcja -C jak zmodyfikowac dziatanie (tu: policz pasujace wiersze)
Argument  ">" na czym operowac (tu: wzorzec do znalezienia)
Argument  probka_C.fasta  wejscie (tu: plik)

Pomoc do dowolnego polecenia:man grep albo grep --help.

A



Opcje krotkie i dtugie

Wiele opcji ma dwie rownowazne postacie — krotka (jedna litera) i dtuga (czytelna nazwe).

Krotka  Dtuga Dziatanie (grep)

-C --count policz pasujace wiersze
-i --ignore-case ignoruj wielkoSc liter

-V --invert-match  pokaz wiersze niepasujace
-n --line-number dopisz numery wierszy

- Krotkie opcje mozna taczyc: grep -intoto samo co grep -i -n

- Dtugie sa czytelniejsze w skryptach — od razu widac, co robia
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Pomoc w terminalu

Nie trzeba pamietac wszystkich opcji — trzeba wiedziec, gdzie je sprawdzic.

Sposob Do czego

man polecenie petny podrecznik (wyjscie klawiszem q)
polecenie --help szybkie streszczenie opcji
tldr polecenie praktyczne przyktady uzycia (po instalacji: conda install tldr)

explainshell.com rozktada dowolne polecenie na czesci

Reguta praktyczna

Przed skopiowaniem polecenia z internetu warto sprawdzi¢ w man albo na explainshell, co doktadnie
robia jego opcje. To odroznia rozumienie od zgadywania.


https://explainshell.com/

Skroty klawiaturowe i historia polecen

Skrot

Dziatanie

Tab

/1

Ctrl+R

Ctrl+C

Ctrl+A/ Ctrl+E
Ctrl+L

dokoncz nazwe pliku lub polecenia po kilku pierwszych literach
przewijaj wczesniejsze polecenia z historii

przeszukaj historie polecen po fragmencie

przerwij dziatajace polecenie

skocz na poczatek / koniec wiersza

wyczysc ekran

Reguta praktyczna

Tab i strzatka w gore oszczedzaja przepisywania i chronia przed literowkami w dtugich nazwach plikow.



5. Praca z plikami i katalogami

(przypomnienie)




System plikow i Sciezki

Pliki tworza drzewo katalogow; plik wskazuje sie jego Sciezka.

- Katalog roboczy — biezace potozenie w drzewie; pokazuje je polecenie pwd

- Sciezka bezwzgledna zaczyna sie od / — petny adres od korzenia, np.
/home/ala/dane/probka.fasta

- Sciezka wzgledna liczona jest od katalogu roboczego, np. fasta/probka.fasta

Skroty warte zapamietania

~ to katalog domowy, . to katalog biezacy, . . to katalog nadrzedny (o poziom wyzej).



Poruszanie sie po katalogach

pwd # pokaz katalog roboczy

1s -lah # wypisz zawartosc

cd fasta # wejdz do katalogu fasta
cd .. # cofnij sie o poziom wyzej

- pwd — pokaz katalog roboczy (ang. print working directory)
- 1s — wypisz zawartoSc: -1 szczegbty, -a tez pliki ukryte, -h czytelne rozmiary

- c¢d — wejdz do katalogu; cd .. cofa o poziom, samo cd wraca do katalogu domowego

Reguta praktyczna

Przed uruchomieniem polecenia na plikach warto sprawdzi¢ pwd i 1s — czy biezacy katalog jest
wtasciwy i czy pliki maja spodziewane nazwy.



Podgladanie zawartosci plikow

Polecenie Do czego

cat plik wypisz catg zawartosc

less plik przegladaj stronami (wyjscie klawiszem q)

head plik pierwsze 10 wierszy (head -n 3 — trzy)

tail plik ostatnie 10 wierszy (tail -n +2 — od drugiego)

wc -1 plik policz wiersze

Wielkie pliki (gigabajty) oglada sie przez less albo head, a nie przez cat, ktory wypisatby na ekran
setki tysiecy wierszy.
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Tworzenie i porzagdkowanie

Polecenie Dziatanie

mkdir wyniki utworz katalog

touch plik.txt utworz pusty plik (lub odswiez date)
cp zrodlo cel skopiuj plik

cp -r katl kat2  skopiuj caty katalog

mv stara nowa przenies lub zmien nazwe

mv stuzy zarobwno do przenoszenia, jak i do zmiany nazwy — to ta sama operacja.
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Usuwanie plikow — ostroznosc

rm plik.txt
rm -r stary_katalog

Nie ma kosza
W terminalu rm kasuje nieodwracalnie — plik nie
? BRI trafia do kosza. Szczegélnie grozne jest rm -rf

- rm -r usuwa katalog z zawartoscig z btedna Sciezka.

Reguta praktyczna
Przed usunieciem warto wypisac to samo poleceniem 1s, zeby zobaczy¢, co doktadnie zniknie.

Dwukrotne sprawdzenie zajmuje mniej czasu niz odtwarzanie utraconych danych.



Znaki wieloznaczne (globbing)

Powtoka potrafi dopasowac wiele plikow naraz wedtug wzorca — bez wypisywania kazdego z osobna.

Wzorzec Dopasowuje
%, fasta wszystkie pliki z rozszerzeniem . fasta
probka_?.txt probka_A.txt, probka_B.txt, ..(jeden znak)

probka_[AB].txt tylko probka_A.txt iprobka_B.txt

dane/* cata zawartosc katalogu dane

1s *.fasta # wypisz wszystkie pliki FASTA
wc -1 probka_x.txt # policz wiersze w kilku plikach naraz
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Cudzystowy i spacje w nazwach

Powtoka rozdziela polecenie spacjami, wiec spacja w nazwie pliku bywa zrodtem btedow.

cat moja probka.txt cat "moja probka.txt"
Powtoka widzi dwa argumenty: moja Cudzystow scala nazwe w jeden argument.
i probka.txt.

Reguta praktyczna

Najprosciej nie uzywac spacji w nazwach plikow roboczych — zamiast nich podkreslenie
(moja_probka.txt). Oszczedza to ktopotow w catym kursie.



Uprawnienia w skrocie

Kazdy plik ma zapisane, kto moze go czytac, zmieniac i uruchamiac. Pokazuje to 1s -1.

-rwxr-xr-- 1 ala grupa 2048 paz 13 17:54 analiza.sh

- Pierwszy znak to typ: - zwykty plik, d katalog
- Dalej trzy trojki praw — wtasciciela, grupy i pozostatych: r — odczyt, w — zapis, x — uruchamianie

- Zeby uruchomic wtasny skrypt, trzeba nadac¢ mu prawo wykonywania:

chmod +x analiza.sh
Petniej uprawnienia (takze zapis 6semkowy) omawia Modut 1; w skryptach (Modut 3) przydaje sie chmod +x.
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Szukanie plikow: find

Gdy potozenie pliku jest nieznane, find przeszukuje drzewo katalogow wedtug kryteriow.

find . -name "x.fastq" # pliki .fastq w biezgcym katalogu i nizej
find dane -type d # tylko katalogi wewnatrz dane/

- Pierwszy argument to miejsce startu (. — katalog biezacy)
- -name dopasowuje nazwe (wzorzec w cudzystowie), -type f pliki, -type d katalogi
- Szuka rekurencyjnie, wiec zaglada tez do podkatalogow

Reguta praktyczna

find dobrze taczy sie z potokiem: liste znalezionych plikow mozna przekazac dalej i przetworzyc
wszystkie naraz.




Ile miejsca zajmujg dane: du i df

Dane sekwencyjne bywaja wielkie — warto sprawdzac zajetosc dysku, zanim skonczy sie miejsce.

Polecenie Do czego

du -sh katalog rozmiar katalogu w czytelnej formie
du -sh * rozmiar kazdego elementu biezacego katalogu

df -h wolne miejsce na zamontowanych dyskach

Opcja -h (human-readable) pokazuje rozmiary jako 4, 0K, 2,3G zamiast liczby bajtow — duzo czy-

telniej przy duzych plikach.
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6. Filozofia Uniksa: potoki i filtry




Trzy strumienie kazdego polecenia

Polecenie czyta z jednego wejscia i pisze do dwoch osobnych wyjsc.

stdin [ . ] stdout
polecenie

wejscie l J wynik

stderr

btedy

- stdout i stderr to dwa roézne wyjscia — wynik osobno, komunikaty o btedach osobno

- Dzieki temu mozna zapisa¢ wynik do pliku, a btedy nadal widzie¢ na ekranie
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Przekierowania: kierowanie strumieni

Zapis Znaczenie

polecenie > plik zapisz wynik do pliku (nadpisuje)
polecenie >> plik dopisz wynik na koniec pliku
polecenie < plik podaj plik jako wejscie

polecenie 2> bledy.log przekieruj komunikaty btedow

grep ">" probka_C.fasta > naglowki.txt

Pojedyncze > nadpisuje plik bez pytania. Do dopisania na koncu pliku stuzy >>.



Mate narzedzia, jeden cel

Filozofia Uniksa

Kazde narzedzie robi jedna rzecz dobrze. Narzedzia porozumiewaja sie tekstem. Ztozone zadania
powstaja przez taczenie matych narzedzi, nie przez budowe jednego wielkiego programu.

- Zamiast jednego programu ,do wszystkiego” — kilkadziesiat matych, wyspecjalizowanych narzedzi
- Wspolnym interfejsem jest zwykty tekst — wyjScie jednego narzedzia jest wejSciem nastepnego

- Ten sam zestaw narzedzi dziata na pliku z tabela, z sekwencjami i z wariantami



Potok: taczenie narzedzi znakiem |

Znak potoku () kieruje wynik jednego polecenia wprost na wejscie nastepnego, bez pliku posredniego.

| | |
[ probki.tsv ]—[ cut -f3 ]—[ tail -n +2 ]—[ sort ]—[ uniq -c H wynik ]

Kazdy czton dostaje strumien tekstu, przetwarza go i przekazuje dalej. Tak z prostych elementow

powstaje ztozone przetwarzanie.
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Potoki a duze dane

Potok nie zapisuje plikow posrednich miedzy krokami — dane ptyna przez kolejne narzedzia.

- Wiekszos¢ filtrow (grep, cut, wc) przetwarza strumien wiersz po wierszu i od razu podaje dalej
- Dzieki temu plik wiekszy niz pamiec¢ komputera i tak da sie przetworzyc

- Wyjatek: sort musi zobaczyc cate wejscie, zanim wypisze pierwszy wiersz; przy duzych danych
zapisuje pliki tymczasowe (domyslnie w $TMPDIR lub /tmp; zmiana: -T)

Reguta praktyczna

To dlatego jeden potok potrafi policzy¢ odczyty w wielogigabajtowym FASTQ, cho¢ Excel nie otworzytby
nawet utamka takiego pliku.



Klasyczne filtry tekstowe

Narzedzie Do czego

grep znajdz wiersze pasujace do wzorca

cut wytnij wybrane kolumny

sort posortuj wiersze (-n liczbowo, -k po kolumnie)
uniq scal powtorzenia (-c zlicz)

tr zamien lub usun znaki

wc policz wiersze, stowa, znaki

Z tych elementow w Module 1 buduje sie wieloetapowe potoki.

60



Potok: liczba probek na grupe

Tabela probki.tsv ma kolumny id, plik, grupa. Liczba probek w kazdej grupie:

cut -f3 probki.tsv | tail -n +2 | sort | uniqg -c

Wynik:

2 kontrola
2 stres

- cut -f3 —wytnij trzecig kolumne —  tail -n +2 — pomin nagtowek

- sort —uporzadkuj — uniq -c — policz powtorzenia
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grep i wzorce

grep wyszukuje wiersze pasujace do wzorca. Wzorce moga by¢ doktadne albo opisane wyrazeniem
regularnym.

nA N

grep "">" probka_C.fasta

>geneCl
>geneC2
>geneC3
>geneCs4

- > to wzorzec: znak > na poczatku wiersza (kotwica ")
- W FASTA nagtowki zaczynaja sie od >, wiec to prosty sposob, by je wszystkie wypisac

nA N

- grep -c >" zamiast wypisywac — policzy sekwencje w pliku
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Sortowanie po kolumnie

sort domyslnie porzadkuje alfabetycznie, catymi wierszami. Opcje pozwalaja sortowac liczbowo i po

wybranej kolumnie.

sort -t$'\t' -k3,3n dane.tsv # po 3. kolumnie, liczbowo

- -t$'\t' — ustaw tabulator jako separator kolumn

- -k3,3n — klucz: tylko kolumna 3, porownywana liczbowo (n); samo -k3 to klucz od kolumny 3 do
konca wiersza

- -r — odwroc kolejnosé (malejgco)

Reguta praktyczna

Brak sortowania liczbowego (n) to czesta pomytka: bez niego sort porownuje znak po znaku i 10
wypada przed 2.



Przyktad: najczestsze chromosomy w VCF

Ktore chromosomy maja najwiecej wariantow? Odpowiedz daje potok ztozony z poznanych juz elementow:

grep -v "“#" warianty.vcf | cut -f1 | sort | uniq -c | sort -rn

- grep -v ""“#" — odrzuc wiersze nagtowka VCF
- cut -f1— wez pierwsza kolumne (chromosom) — sort | unig -c — policz

- sort -rn — ustaw malejaco, zeby najliczniejsze byty na gorze
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sed i awk — zapowiedz modutu 2

I

Edytor strumieniowy. Podmienia, usuwa i drukuje Maty jezyk do danych w kolumnach. Filtruje, liczy
wybrane wiersze — przydatny do zamian tekstu i formatuje wiersz po wierszu; rozpoznaje pola $1,
w locie. $2, ..

Przyktad: Srednia dtugosc¢ z kolumny 2 (bez wiersza nagtowka)
awk -F'\t' 'NR>1 { suma += $2; n++ } END { print suma/n }' dane.tsv

Szczegoty awk i sed —w Module 2.
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taczenie polecen i kody wyjscia

Kazde polecenie po zakonczeniu zwraca kod wyjscia: © oznacza sukces, wartos¢ rozna od zera — btad.
Powtoka pozwala uzaleznic kolejne kroki od tego kodu.

Zapis Znaczenie

A; B wykonaj A, potem B (niezaleznie od wyniku A)
A &6 B wykonaj B tylko jesli A zakonczyto sie sukcesem

A || B wykonaj B tylko jesli A zawiodto

Przyktad

fastqc probka.fastq &5 echo "gotowe" — komunikat pojawi sie dopiero, gdy analiza sie
powiedzie.



Wiecej mocy potoku: tee i xargs

tee Xargs

Rozgatezia strumien: zapisuje wynik do pliku Buduje polecenia z listy na wejsciu — pozwala
I przekazuje go dalej potokiem. Przydatne do uruchomic to samo narzedzie na wielu plikach
zachowania kroku posredniego. naraz.

tee —w Module T; xargs, takze z rownolegtym uruchamianiem (-P) — w Module 4.
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7. Dane i formaty

w bioinformatyce




Przewaga formatow tekstowych

Ogromna wiekszos¢ formatow w bioinformatyce to zwykty tekst, a nie zamkniety format binarny.

- Czytelnos¢ — plik mozna obejrzec¢ head-em i od razu zrozumiec strukture
- Uniwersalnos$¢ — te same narzedzia (grep, cut, awk) dziatajg na kazdym z nich

- Strumieniowosc — plik czyta sie kawatek po kawatku, wiec rozmiar nie jest przeszkoda

Dlatego warsztat z wiersza polecen przenosi sie wprost na dane biologiczne: umiejetnosé przetwa-
rzania zwyktej tabeli wystarcza tez do pracy z VCF czy GFF.
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FASTA — sekwencje

Najprostszy format sekwencji. Kazdy rekord to wiersz nagtowka (zaczyna sie od >) i sekwencja pod nim.

>geneCl
ATGCTAGCTAGCTTACGATCGATCGTAGCTAGC
>geneC2

ATGGGCTTAAGCTAGCATCGATCG

- Przechowuje DNA, RNA albo biatka
- Nagtowek to identyfikator (i czesto opis) sekwencji

- Policzenie sekwencji to po prostu policzenie wierszy z >
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FASTQ — sekwencje z jakoscia

Format surowych odczytow z sekwenatora. Kazdy odczyt to cztery wiersze.

@odczyt_001
ATGCTAGCTAGCTTACGATCG

o

ITITITIIITHHHHGGGGFFFE

- Wiersz 1: identyfikator (zaczyna sie od @)
- Wiersz 2: sekwencja  Wiersz 3: separator +

- Wiersz 4: jakoS¢ kazdej zasady, zakodowana znakami (skala Phred)

Skoro odczyt zajmuje cztery wiersze, liczba odczytow to liczba wierszy podzielona przez cztery.
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Przyktad: liczba odczytow w FASTQ

Skoro jeden odczyt to cztery wiersze, liczbe odczytow daje jeden potok — takze dla pliku spakowanego:

zcat probka.fastq.gz | wc -1 # liczba wierszy

- zcat wypisuje zawartosc pliku . gz bez rozpakowywania go na dysk
- wc -1 liczy wiersze; liczbe odczytow daje podzielenie wyniku przez cztery
- Ten sam plik moze miec dziesiatki milionow odczytow, a potok i tak czyta go strumieniowo

Reguta praktyczna

To typowa kontrola jakosci na wejsciu: przed rozpoczeciem analizy warto sprawdzi¢, ile odczytow
faktycznie zawiera kazda probka.



Formaty tabelaryczne — krotki przeglad

Format

Zawartosc

TSv/csv
GFF/GTF
BED
VCF

SAM/BAM

zwykte tabele (kolumny rozdzielone tabulatorem/przecinkiem)
anotacja genomu: gdzie leza geny, egzony, cechy

interwaty genomowe: chromosom, poczatek, koniec

warianty: pozycje roznic wzgledem genomu odniesienia

odczyty dopasowane do genomu (BAM to binarna wersja SAM)

Formaty i narzedzia do nich (samtools, bcftools, bedtools) omawia Modut 5.
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VCF z bliska — warianty

Format opisujacy roznice probki wzgledem genomu odniesienia. Zaczyna sie od wierszy nagtowka (##),
potem nastepuje tabela.

#CHROM  POS ID REF ALT QUAL FILTER 1INFO
chril 10583 . G A 52.4 PASS DP=31
chril 12783 . A G 38.1 PASS DP=18

- Jeden wiersz to jeden wariant: gdzie (CHROM, POS) i jaka zmiana (REF—ALT)
- Osiem kolumn obowigzkowych; INFO to adnotacje wariantu, np. DP — gtebokoS¢ pokrycia
- To wciaz tabela tekstowa, wiec grep i awk dziataja tu tak samo jak na zwyktym TSV

- Policzenie wariantow na chromosomie to ten sam potok, co liczenie probek w grupie
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GFF/GTF — anotacja genomu

Format opisujacy, gdzie na genomie leza cechy: geny, egzony, sekwencje regulatorowe. Dziewiec kolumn

rozdzielonych tabulatorem.

chrl havana gene 11869 14409 . + . gene_id "ENSG..."
chrl havana exon 11869 12227 . + . gene_id "ENSG..."

- Kluczowe kolumny: chromosom, typ cechy, poczatek, koniec, nic (+/-)
- Wspotrzedne liczone od 1, przedziat obustronnie domkniety

- Zliczenie genow to policzenie wierszy, w ktorych trzecia kolumna to gene
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BED — interwaty genomowe

Minimalistyczny format do opisu fragmentow genomu. W najprostszej postaci trzy kolumny.

chril 1000 5000
chril 8000 9500
chr2 200 1750

- Kolumny: chromosom, poczatek, koniec (opcjonalnie nazwa, wynik, nic)
- Uwaga: wspotrzedne liczone od 0, koniec wytaczony — inaczej niz w GFF
- Narzedzie bedtools liczy na tych interwatach czesci wspolne, pokrycia i sasiedztwa

Typowa putapka

BED liczy od zera, GFF od jedynki. Pomylenie konwencji przesuwa wynik o jedna pozycje, a taki btad
tatwo przeoczyc, bo nie wywotuje zadnego komunikatu.



SAM/BAM — dopasowania do genomu

Wynik dopasowania (mapowania) odczytow do genomu odniesienia, ang. alignment. Kazdy wiersz to
jeden odczyt i miejsce, w ktore trafit.

- SAM to wersja tekstowa; BAM to jej skompresowana, binarna postac (mniejsza i szybsza)
- BAM jest binarny, wiec nie oglada sie go wprost — do podgladu i filtrowania stuzy samtools

- Zawiera m.in. nazwe odczytu, chromosom, pozycje i jakoS¢ mapowania

Reguta praktyczna
samtools view plik.bam | head zamienia binarny BAM na czytelny tekst i pokazuje pierwsze
dopasowania — dalej dziataja juz zwykte filtry tekstowe.



Pliki skompresowane: .gz

Dane sekwencyjne bywajg ogromne, wiec trzyma sie je spakowane — najczesciej z rozszerzeniem . gz (np.

probka.fastq.gz).
Polecenie Dziatanie
gzip -k plik spakuj (tworzy plik.gz; -k zachowuje oryginat)

gunzip -k plik.gz rozpakuj (-k zachowuje plik .gz)
zcat plik.gz wypisz zawartos¢ bez rozpakowywania

zless, zgrep wersje less/grep dla plikow .gz

Reguta praktyczna

Bez -k polecenia gzip i gunzip zastepuja plik wejSciowy — przy surowych danych to ryzyko. Do
podgladu wystarczy zcat probka.fastq.gz | head, bez rozpakowywania na dysk.

Systemowy zcat w macOS nie czyta plikdw . gz; w Srodowisku pracownia dziata (poza nim: gzcat lub gunzip -c).



Wspolny warsztat dla roznych formatow

Reguta praktyczna

Skoro wiekszos¢ formatdw to tekst w kolumnach, ten sam warsztat — potoki, grep, cut, awk, skrypty —
obstuguje je wszystkie. Nauka narzedzi optaca sie raz i procentuje przy kazdym formacie.

- Policzenie sekwencji w FASTA, wariantow per chromosom w VCF czy cech w GFF to warianty tej samej

operacji

- Dlatego kurs zaczyna sie od fundamentu (M1-M4), a wyspecjalizowane narzedzia przychodza pozniej
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8. Dobre praktyki i typowe putapki




Typowe putapki poczatkujacego

- Spacje w nazwach plikow — powtoka rozdziela argumenty spacjg; zamiast nich podkreslenie

- Slepe rm -rf — brak kosza, kasuje nieodwracalnie; najpierw 1s

- Pojedyncze > zamiast >> — nadpisuje plik bez ostrzezenia

- Praca w ztym katalogu — polecenie dziata w innym katalogu niz zamierzony; pwd rozwiewa
watpliwosc

- Puste zmienne w Sciezkach — rm -rf "$KAT"/* przy pustym KAT usuwa zawartos¢ katalogu
gtownego; ochrona: "${KAT:?}" lub set -u

Wypadki zwykle biorg sie z poSpiechu, nie z braku wiedzy. Chwila sprawdzenia przed groznym pole-
ceniem to zawodowy nawyk.
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Dobre nawyki od pierwszego dnia

- Sprawdzenie przed dziataniem — 1s i pwd przed uruchomieniem czegokolwiek na plikach

- Budowanie potoku stopniowo — cztony doktadane po jednym, z kontrola wyniku po kazdym

- Uzupetnianie Tab i historia polecen — mniej literowek, szybsza praca

- Proste nazewnictwo — bez spacji, bez polskich znakow, z rozszerzeniem mowiacym o formacie

- Zapisywanie dziatajacych polecen — zalazek przysztego skryptu i dokumentacji analizy
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Organizacja katalogu projektu

Prosty, powtarzalny uktad — uporzadkowany projekt oszczedza godzin szukania:

projekt/

|— dane/ # surowe dane (tylko do odczytu)
|— wyniki/ # to, co wyprodukowaty analizy
I— skrypty/ # polecenia i skrypty

L— README.md # co jest czym i jak uruchomié

- Surowe dane tylko do odczytu — wszystko, co powstaje z ich przetwarzania, trafia do wyniki/

- README .md — opis projektu: skad dane, jak powstat wynik
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Nazewnictwo plikow

Dobra nazwa mowi, co jest w srodku, i dobrze wspotpracuje z powtoka.

probka_01_kontrola.fastq.gz Probka 1 (kopia).txt
liczba_wariantow_chrl.tsv nowy plik FINAL v2.csv
2026-03-01_analiza_ekspresji.R wyniki???.dat

Reguta praktyczna

Bez spacji i polskich znakow, konsekwentne rozszerzenia, daty w formacie RRRR-MM-DD (wtedy sortuja

sie chronologicznie).



Zestawienie polecen z wyktadu

Orientacja i pliki Potoki i filtry
- pwd, ls, cd — potozenie, zawartos¢, zmiana katalogu - grep — szukaj wierszy
- cat, less, head, tail — podglad - cut — wytnij kolumny
- mkdir, cp, mv, rm — porzadki - sort,uniq -c — porzadkuj, zliczaj
- find, du, df — szukanie, miejsce - wc -1 — policz wiersze
|, > >>—taczizapisuj

Opcje i przyktady wiekszosci tych polecen — w materiatach Modutu 1 na Moodle.
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Podsumowanie




Praca w ciaggu semestru

- Srodowisko z Modutu 0 — skonfigurowane przed Modutem 1 (terminal, Conda, edytor)

- Praktyka — samo czytanie nie wystarczy; kazde polecenie trzeba samodzielnie uruchomic

- Podstawy bez pomijania — Moduty 1-4 to fundament, na ktorym opiera sie reszta

- Btad to informacja — najpierw warto przeczytac¢ komunikat; --help i man sa pod reka

- Pytania na biezaco — na konsultacjach i forum kursu; lepiej dopytac, niz dtugo tkwic¢ w problemie

- Notatki z dziatajacych polecen — z czasem stang sie podrecznym zestawieniem na cate studia

Narzedzia z tego kursu zostaja na catg kariere: te same potoki obstuza prace magisterska, doktorat
i realne projekty badawcze.
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Do zapamigtania

- Bioinformatyka to praca z danymi na duza skale — wiersz polecen daje reprodukowalnosc,
automatyzacje i dostep do serwerow

- Polecenie ma staty wzorzec: nazwa, opcje, argumenty; czyta ze stdin, pisze na stdout i stderr

- Filozofia Uniksa: mate narzedzia taczone potokiem (|) w ztozone przetwarzanie

- Wiekszos¢ formatow biologicznych to tekst, wiec jeden warsztat obstuguje je wszystkie
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Na nastepny wyktad

Wyktad 2: Reprodukowalnos¢ i nowoczesny warsztat

- Reprodukowalnosé analizy i skrypty bash
- Kontrola wersji (Git), sSrodowiska (Conda) i kontenery (Docker)
- Python i narzedzia wiersza polecen, pipeline'y Snakemake, wykresy i raporty w R i Quarto

- Klaster obliczeniowy i SLURM — przeglad
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Dziekuje za uwage

dr inz. Bartosz Czech - bartosz.czechqupwr.edu.pl
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