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Mon {collegue|concurrent} m'a parlé d'un outil super-intéressant pour analyser
des données qui ressemblent aux miennes. C'est un truc qui tourne sous Linusque
et est installé sur un serveur quelque part.

Comment dois-je faire pour:

* me connecter au serveur?

* transférer mes Fichiers de données sur la machine ?

* lancer le programme ?

* lui dire ou se trouvent les Fichiers avec les données qu'il doit traiter ?

* lui dire ou écrire les Fichiers avec les résultats qu'il va générer ?

* organiser tous ces Fichiers dans des dossiers pour m'y retrouver par la suite ?

* lancer «en parallele» plusieurs programmes (ou plusieurs «exemplaires» du
méme programme) avec un parametre ou des données différentes ?

* arréter un exemplaire du programme s'il prend trop de temps ?

* (ne pas) partager mes Fichiers de données ou de résultats avec mes {collegues]|
concurrents} ?
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1 Role d’'un systeme d’exploitation — choix de Linux

2 Connexion et transferts de Fichiers
3 Laligne de commande

4 Le systeme de fichiers

5 Manipulation de fichiers
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Un OS est un programme «privilégié» chargé au démarrage de la machine qui:

* charge en mémoire les autres programmes (applications),

* leur alloue des ressources (mémoire, temps CPU, espace disque),

* gere leur communication (entrées/sorties) avec les périphériques (écran,
clavier,souris,réseau,imprimante...

* met fin a leur exécution,

* récupere les ressources allouées.
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* Multi-taches préemptif & multi-utilisateurs

— Robustesse & stabilité éprouvées depuis 1994

* Open-source et gratuit

— Son code est librement copiable, modifiable, re-distribuable

* Proposant une logitheque fournie:
— Bureautique : LibreOffice

— Utilisation d'internet : navigateurs (Firefox, Chrome), messagerie (Thunderbird,

Evolution)
— Multimedia: lecteurs audio/video (VLC, Totem)
— Graphisme : manipulation d’'images (Gimp), modélisation 3D (Blender)
- Développement logiciel : langages (Python, Java, C/C++...), environnements (Eclipse,
IDLE, PyDev, DDD)
* Y compris dans le domaine scientifique :

- Bioinformatique : blast, emboss, phylip, mafft, clustal, trimal...
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Une distribution Linux comprend :

* Une variante du noyau Linux.

* Une palette de programmes pré-emballés sous forme de
packages

* Des outils d’administration facilitant I'installation et le
maintien a jour et la migration des packages.

@ W . 15U5EKU

S | PCLinuxOS

ﬂﬁ ® o O

Les principales différences entre distributions sont : hl] t‘ll
* Sur le plan technique : ubuntu
* Le format utilisé pour le packaging des programmes. S
* Les outils pour la gestion des packages.
* Au niveau du modéle économique : ;
* La nature du support : communautaire vs. commercial. HUA
* La nature des licences des outils inclus dans la distribution. slackware
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2 Connexion et transferts de Fichiers

3
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Le terminal:
* Un moyen pour «dialoguer» avec une machine en utilisant une ligne
de commande dans le contexte d'une session

Sessions locales:
* Pour exécuter des commandes qui tournent sur son propre poste de travail.
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Ouverture d'une session locale (poste sous Ubuntu):

* Méthode «digitale » : combinaison Ctrl+Alt+T
* Méthode « murine » ;

|}
Filcrer les résultats » |

) ST D

GNU Emacs 24 GNU Emacs 25 UXTerm KTerm NZ
(Terminal) (Terminal)

[l Fichiers et dossiers voir moins de résultats ~
- —

terminal-output.mp4 i lib python-terminal.jar lib resources_en.jar

terminal.jar org.eclipsejdt.core.co  org.eclipsejdtinternal. _ pycache debugger.cpython-35.p  interactiveshell.cpytho ipapp.cpython-35.pyc

...ilerITerminalSymbols ...arserTerminalTokens ye n-35.pyc

=, N = j—— =,
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Sessions distantes :

* Pour travailler sur une machine accessible en réseau.

» Si possible en ayant la possibilité d’ouvrir des fenétres supplémentaires a
partir de la machine distante

I
2
Y%

CentOS
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Utlllsatlon du protocole Secure Shell (SSH)
* Protocole de communication chiffré (sécurisé) établissant un canal pour
I'échange de données entre deux machines.
Son utilisation nécessite de connaitre :
* Le nom (ou l'adresse) de la machine cible,
* Le nom d'utilisateur (login) sur la machine cible.

Utilisation de SSH a partir d'une session active (Linux)

(. Terminal Fichier Edition Affichane Bachzrchcr Torming! Alde
mhoebeke@sbr4-p236:~5 ssh -Y mhoebeke@ssh.sb-roscoff.fr
Last login: Thu May 11 14.31:24. 2017 from 1092 1£8.4.7353

Analysis and Bioinformatics for Marine Scilence

http://abims.sb-roscoff.fr - support.abims@sb-roscoff.fr
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Utilisation de SSH a partir d'un poste sous Windows a l'aide de
MobaXTerm

Sessions  View  Xserver Tools Games Settings Macros Help

'G)e o & « 3 » & = &

- .2) X
Servers Tools Games Sessions __ -

5 g | — X server Exit
Session settings u
Quick connect... ) N

« @ Saved sessions 2 ( ,-?_:“\ |_§ |§ |_EI @ @ \:* |§ Q vii‘_'J

S5H elnet Rsh Xdmcp  RDP VNC FTP SFTP  Serial File Shell  Browser Mosh

2

2

w

w

8 | 3 4

o ¥ Basic SSH settin —

Remote hoft * ssh_sb-roscoff fr [¥] Specify username mhoeheke| Port 22 %
E—

W Advanced SSH sefings | B Terminal seftings €% Network settings | 7 Bookmark settings ‘

-

“ Macros 'E Toals

-
Secure Shell (SSH) session _! Py
—is Y

UNREGISTERED VERSION - Flease support MobaXterm by subscribing to the professional edition here: http: fjmobaxterm. mobatek. net

. # —sv—
€ B & 9 . LB ERMETE N
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Utilisation de SSH a partir d'un poste sous Windows a l'aide de
MobaXTerm

If you want m
you can define a ™
et i

his message again

.nbprofiler

UNREGISTERED VERSION - P

: P 115 ||
e - | | RO sy
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Utilisation de SSH a partir d'un poste sous Windows a l'aide de
MobaXTerm

Kserver Tools Macros  Help
Games

| » For more info, ctrl+click on help or visit our website

Last login: Thu May 11 13:57:48 2017 from

__ 4 .
) I

AV S N

A I |

/ Mo

v/
Vo
|
|

)

_/

Analysis and Bioinformatics for Marine Science

http://abims.sb-roscoff.fr - support.abims@sb-roscoff.fr

Please have a look at the training material:
http://abims.sb-roscoff.fr/sites/abims.sb-roscoff.fr/files/formation_2816/formation_cluster v5.1.pdf

nz: Never launch job on this server -= Use a glogin
/home: Never launch job from this space
/projet: Use your /projet folder for its performance, its volumetry
and 1ts independence from the shome space
/scratch: For your huge temporary files, please use /scratch
but note that files older than 30 days are automatically deleted

CITATION: Please cite the plateform ABiMS in the Acknowledgement of your future publication

-bash: keychain: command
[mhoebeke@nz ~1s I
UNREGISTERED VERSION

e-| R« @S E D6
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* Copie des fichiers pour les TP
 Visualisation du support de cours

cdprojet
cp /tmp/Linux-Initiation
cd Linux-Initiation

ls
acteur.csv insulin.fas insulin vs nt.blast

A W DN

5 evince cours/Linux-Initiation-slides.pdf &

1 Teleport : change directory (to current user’s project directory)

2 Clone : copy courseware (from /tmp/Linux-Initiation directory to current
directory)

3 Teleport again : change directory (to freshly copied directory)
4 Look around : list (contents of current directory — sanity check)

5 Cast Spell : run PDF file viewer (evince) and keep control 17 /
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Définition des parameétres de connexion
Etablissement de la connexion

Gestionnaire de Sites

Sélectionnez une entrée: . . . .
Général | Avancé | Paramétres de transfert | Jeu de caractéres

v BB Megssike
M ssh.sb-roscoff.fr Hote: 4

3 Protocole: 5

Site local : |fhﬂ 6 >

Type d'authentification€Demander le mot de passe ‘:>

| Port: |

ssh.sb-roscoff.fr

—
Identifiant: 7 mhoebeke |
[ 3
Mot de passe:
[ 3
» i
N P - - -
MNom de fichier Couleur de fondg, | Bleu P Ec Propriétair
e Commentaines -
archifbox.p...
hf-2013013...{| Nouveau Site ouveau Dossier |
11 fichiers. Taill
— || NouveauFavori || Renommer |
S Fichi
M Supprimer | | Dupliquer

8 Valider | | Annuler |

Fichiers en file d'a

@ File d'attente : vide e

18/
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Validation de la connexion

i v
ey

Bz oko =q 08

Héte: | | Identifiant: | | Mot de passe: | | Port: | | | Connexion rapide M
Statut: Connexion a ssh.sb-roscoff.fr...
Site local : | /home/mh Clé de I'hote inconnue »
— oo La clé du serveur héte estinconnue. Vous n'avez aucune
> [ Deskto garantie que ce serveur est bien le bon.
B Downl Héte: ssh.sb-roscoff.fr:22
. Algorithme de la clé de I'héte : ssh-rsa 2048
> " Dropbo. Empreintes : SHA256: PKu+ouCXxA6uClKJ1MkhnNoB78TBnODCEGOagILXrsM=
1 Images MD5: 17:00:96:bb:72:20:16:29:eb:c4:12:f7:a0:be:1e:8c
57 nanAal
[ | Ap ass0CIer a la CONNexig 2
Nom de fichier < Taille 1 [Toujours Faire confiance a cet hote, ajouter cette clé au@ Dits d'ac Propriétair
m ..
i Annuler 3
] Archives DO5sie 15,
17 Fichiers et 18 dossiers. Taille totale : 56,0 Mo | | Déconnecté.

serveur / Fichier local Directio Fichier distant Taille Priorité Statut

Fichiers en File d'attente | Transferts echoués |Transferts réussis

D@ Filed'attente : vide X
19/
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Sélection du dossier source
Sélection du dossier destination

Sélection du Fichier a transférer
Transfert par «glisser/déposer»

Fichier Edition Affichage Transfert Serveur Favoris ?

#- 00 oho S Fasse
Hote: | | Identifiant: | | Mot de passe: | | Port: | | Connexion rapide | ~

f== e I e ee e i Ty § A e §

Statutk: Démarrage de I'envoi de /home/mhoebeke/Desktop/HF/Presentations/archifbox.png
Statuk: TransfFert de fichier réussi, 563,7 Ko transférés en 1 seconde
Statut: Récupération du contenu du dossier "/home/fr2424/sib/mhoebeke"...
Statutk: Listing directory fhome/fr2424/sib/mhoebeke
Statutk: Contenu du dossier "/home/fr2424/sib/mhoebeke" affiché avec succés
Site local : [fhnme;’mhuebekefDesktnp;’HF;’Presentatinnsf | v || | Site distant : [jhnmejfr2424jsihfmhnebeke BA
1 I pemo v 2/ 2
] MeteoMarine ¥ 2 home
» ] PA28112015TMALO ¥ 2 fr2424
[ Presentations | v [ sib
| Recup-PontAven-20151216 > 7" mhoebeke
» [ SBEMET 4
Mom de fichier « Taille de fic Type de fichie Derniére M Nom de fic Taille de fi Type de ficl Derniére mod Droits d'ac Propriétair
3 = e |
B archifbox.p...  563,7Ko png-fichier 09;"10}’201308:...- 7 .cache Dossier  15/11/2016... drwx—  mhoebe...
S 91 4 Ko _adp-fichie RiaaersTY.. . I .com... Dossier  20/10/2016... drwx—  mhoebe...
Sélection de 1 fichier. Taille totale : 563,7 Ko 65 fichiers et 65 dossiers. Taille totale: 1,4 Go
serveur [ Fichier local Directio Fichier distant Taille | Priorité Statut
Fichiers en File d'attente Transferts échoués |Transferts réussis (1)

D@ File d'attente : vide e

20/



3 La ligne de commande

4

5
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insulin.fas #print the first 20 lines

L'invite (prompt) : affiche le nom d'utilisateur courant (stage01), le nom
de la machine (nz), le répertoire (a.k.a dossier, directory) courant (~)

[EER Le nom de la commande & exécuter (premier mot aprés l'invite)
BN Une option de la commande (-n) éventuellement avec une valeur (20).
LEMGREE Un argument pour la commande

A 4@ Des commentaires (ignorés par la commande)

L'espace sert de séparateur entre les différents champs de la ligne de commande

La casse des caractéres est importante ( [l n’est pas la méme chose que )
Chague commande dispose de son propre jeu d’options et d’arguments

La touche Entrée (ou d ) provoque I’exécution de la ligne de commande

22/
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Chaque commande (qui se respecte) est documentée

Pour obtenir la documentation succincte sur la maniere d’utiliser une commande, |l
est possible de lui ajouter I'option —help ou -h

1s
Utilisation : 1ls [OPTION]... [FICHIER]...
Afficher des renseignements sur les FICHIERs (du répertoire actuel par
défaut) .

Pour obtenir la documentation complete d’'une commande, on peut utiliser la commande
man (i.e. manual) en lui spécifiant en argument le nom de la commande dont on veut
obtenir la documentation.

man 1ls

User Commands

ls - list directory contents

SYNOPSIS
ls [OPTION]... [FILE]...

DESCRIPTION
List information about the FILEs (the current directory by default). Sort
entries alphabetically if none of -cftuvSUX nor --sort is specified.
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4 Le systéeme de Fichiers
5

6
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Dans la plupart des systémes d'exploitation, les données sont stockées dans
des Fichiers (textes, images, tableaux, séquences, séries de mesures....).

Tres rapidement, le nombre de fichiers croit et il devient nécessaire de les
organiser pour s'y retrouver, en les regroupant dans des dossiers (répertoires,
directories). Les dossiers peuvent étre rangés dans d'autres dossiers, qui a leur
tour peuvent étre rangés dans d'autres dossiers, quipeuvent également atre rangés...

25/
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Le concept
Directory
|
I I
Directory Directory
e A R B S Sa concrétisation sous Linux (UNIX)
—j file —j file —_B file —D file
:B
_j file —j file —:r\ file —D file llr {mut dl I-E':mr}r:l
—j file —j file 1 file —D file
= g
— file — file — file — g
bin usr home etc
Iocal hin uch mkl hun ather

mystuft private hisstuff publick

- directory

-l <D G

26/
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@uu’t directory)

bin usr home atc
I 1

Slash - répertoire racine - root directory : c’est le point d'accroche
unique de I'ensemble du systeme de fichiers. Le «chemin» vers

n'importe quel répertoire ou fichier dans le systeme de fichier peut
étre construit a partir de cette racine.

! (root directory)

GiD usr home etc
I |

/bin : répertoire contenant I'essentiel des commandes du systeme.

27/
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; /usr : répertoire contenant des sous-répertoires avec des
outils plutdt destinés aux utilisateurs.

~ | ) , . .
bin < i hor /usr/bin : repertoire avec des commandes (moins
essentielles au fonctionnement du systeme que dans /bin).

™ 63 [ /usr/local : répertoire avec des sous-répertoires
i

uch "T' contenant des outils spécifiquement installés sur «cette»

machine (en particulier /usr/local/bin)

/ {root directony)

/home : début de la sous-arborescence avec les données

| des utilisateurs.
Son organisation dépend du nombre d’utilisateurs
enregistrés sur la machine :
T n'tl' > Ks ‘h'!'; =r, - peu d'utilisateurs (postes de travail) : le répertoire de
N R N ey ¢ chacun se trouve directement sous /home.
- beaucoup d’utilisateurs : les répertoires des utilisateurs
myg;‘@ mslm — sont rangés dans des sous-(sous-(sous-))répertoires.

A la SBR : I'organisation refléte I'organigramme des
() o unités/equipes : lhomelfr2424/sib/mhoebeke et ces

réepertoires utilisateur sont accessibles sur toutes les
machines (Linux).

28 /
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/tmp : répertoire ou tout le monde peut lire et écrire des fichiers (mais seul le

dépositaire peut en principe détruire ses propres affaires). Pratique pour s’échanger

des fichiers entre utilisateurs sur une méme machine (en faisant attention au
volume).

Spécificités de la SBR

/projet : répertoire contenant une arborescence calquée sur celle des /home
(unité/equipe/utilisateur) destinée a accueillir les données des projets des

utilisateurs devant étre sauvegardés (jeu de donnés initiaux, résultats finals).

/scratch : répertoire contenant une arborescence calquée sur celle des /home
(unité/equipe/utilisateur) destinée a accueillir les données de travail des calculs en
cours ne nécessitant pas d’étre sauvegardeés. Les «vieux» fichiers sont
automatiguement effacés passé un certain délai d’'inactivité.

29/



M) ) Station Biologique
¥ Roscoff

A

Les systemes de la famille Windows
deéfinissent une lettre par périphérique de
stockage (disque, lecteur DVD, clef USB,
lecteur réseau), conduisant a une
arborescence a racines multiples.

4 Devices and drives (7)

o Local Disk (C:) &
== I _ DVD RW Drive (D)
S 57 GE free of 119 6B ="

Drobo (1)
Removable Disk (G:) :;;;;? [
' 1.44 TB free of 1.99 TB

Pour pouvoir utiliser un fichier, il faut
déterminer sur quel lecteur il est
physiquement stocké. L'extension de
I'espace disponible par ajout de disques
peut nécessiter des reparamétrages
d’applications.

Les systemes de la famille UNIX/Linux
associent les périphériques (locaux ou
distants) a des dossiers dans I'arborescence
a racine unique, au travers de points de
montage.

pe— Y
! {root directory)

[ | ——
[ bin | [ wsr | | home |
1T 1 I
ocal | [ on | [ ueo | mkl fun

[ mystutt | | private |\ nisstutt | | pubiiek |

- dirgctary
e s ) st )

La gestion des espaces disques est
transparente pour les applications (et les
utilisateurs !).

30/
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L'exécution d’'une commande se fait dans le contexte d’une session qui définit a
chague instant un utilisateur courant (I'utilisateur qui lance la commande) et un
répertoire courant ou working directory (le répertoire a partir duguel la
commande est lancée).

Lors de I'ouverture d’'une session, le répertoire courant correspond au répertoire de
connexion de l'utilisateur courant : son home directory

Qui suis-je (quel est l'utilisateur courant) ?

stagel1

Ou suis-je (quel est le répertoire courant) ?

# print working directory
/home/fr2424/stage/stagell

Qu'y a-t-il a I'endroit ou je suis (quel est le contenu du répertoire courant) ?

# list (contents of working directory)

Bureau Documents Images Modeles Musique Public
Téléchargements Vidéos

31/
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alb ll=
Changer de répertoire courant (a.k.a «se déplacer» dans I'arborescence)

# print working directory

[home/fr2424/stage/stagell

home

fr2424

stage

N

stageO1 stage02 stage03

A

32/
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alb ll=
Changer de répertoire courant (a.k.a «se déplacer» dans I'arborescence)

# print working directory

[home/fr2424/stage/stagell

home

fr2424

stage

N

stageO1 stage02 stage03

pe

/home/fr2424/stage/stage03 # chinge dir

Jhome/fr2424/stage/stagel3

33/
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FOINS
Chemins absolus

La désignation des fichiers et des dossiers dans le systéme de fichiers se fait & I'aide de chemins.

Les chemins abhsolus sont construits en partant de la racine de I'arborescence, et en ajoutant la
succession des répertoires, séparés par des slashes (/), jusqu a atteindre le répertoire ou fichier

souhaité.
/
/ T~ - _ —
home Un méme chemin absolu désignera
toujours un méme fichier ou
/ o répertoire, quel que soit le répertoire
fr2424 courant.
stage
stageO1 stage02 stage03
im
/home/fr2424/stage/stage01 A/agfzs
A

/ Iogo'png

/home/fr2424/stage/stage03/images/logo.png 34
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Chemins relatifs
Les chemins relatifs sont construits en partant du répertoire courant et en parcourant
I'arborescence en montant et/ou en descendant, jusqu a atteindre le répertoire ou fichier souhaité. Les
différents composants du chemin sont séparés par le caractere slash (/) :
- A chaque fois que I'on remonte dans I'arborescence on ajoute deux points (..) au chemin.
- A chaque fois que I'on descend dans I'arborescence on ajoute le nom du dossier dans lequel on

descend.
/ Chemin relatif vers le fichier| logo.png a partir de :
;// \
home stage03 | — |images/logo.png
A?//\
fr2424 stage | === | stage03/images/logo.png
B stage stageO01 =y | ../Stage03/images/logo.png
stage01 stage02 | stage03 |
v
images
/ . “a
logo.png
35/
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Pour conclure (provisoirement)

Comment désigner le répertoire courant ?
- Le point (caractere .) désigne le répertoire courant

/home/fr2424/stage/stagell
¥ 2727

/home/fr2424/stage/stagell
Cas d'utilisation : exécuter une commande qui correspond a un Fichier dans le répertoire

courant : IR

Comment désigner son répertoire de connexion (home directory) ?
- La tilde (caractere ~) désigne le répertoire de connexion de l'utilisateur courant

/home/fr2424/stage/stagel3
~ # change to home dir

/home/fr2424/stage/stagell
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Examen du contenu des répertoires : 1s

# no arguments : current dir
Bureau Documents Images Modeles Musique Public Téléchargements
Vidéos
/tmp/Linux-Initiation # absolute dir path
acteur.csv cours insulin.fas insulin vs nt.blast tmp
# relative dir path (parent dir)

stage02 stagel stagel7 stage24 stage3l stageb
.linux-avance stage03 stagel0 stagel8 stage25 stage32 stage?7

Les Fichiers «cachés»

Par défaut, 1s n’affiche pas les fichiers dont les homs commencent par un point. Il faut ajouter I'option
-a pour les inclure dans l'affichage (ou bien utiliser le raccourci 1a au lieu de 1s).

-a # also show hidden files
Bureau Documents .kde Public .zshrc
.. .cache .emacs .local Téléchargements
.bash logout .compiz .gconf Modeles Vidéos

(«o0)
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AFFficher les Fichiers correspondant a un motif

L'utilisation du caractere * dans I'argument de 1s restreint I'affichage aux fichiers/répertoires dont le

nom correspond au motif formeé par I'argument :
- image* . tous les fichiers dont le nhom commence par image (image-001, images-des-

vacances, imagettes)
- *seqg* : tous les fichiers dont le nom comporte les lettres seq (sequences, mes-sequences,

maiseqoidon)
- * : tous les fichiers (pas de restriction)

Linux-Initiation/*ins*

Linux-Initiation/insulin. fas Linux—Initiation/insulin_vs_nt.blast
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Utiliser l'autocomplétion

Pour éviter d’avoir a saisir des noms de fichier en entier, il est possible d’utiliser la touche tabulation [TAB]
Un appui sur [TAB] va provoquer la recherche de noms de fichiers (ou de réepertoires) dont le début
correspond a ce qui a déja éte saisi.

- Si une seule correspondance est trouvée, elle sera affichée.

- Si plusieurs correspondances sont trouvées, rien ne sera affiché et il faudra un deuxieme appui sur [TAB]

pour les lister toutes.

stage
‘ |

stage0l1 | | stage02 stagel0 | | stagell stagel? stage32

../sta[TAB]
. ./stage
. ./stage[TAB]

stage0l/ stage07/ stagel2/ stagel8/ stage23/ stage29/ stage34/ stage7/
stage02/ stage08/ stagel3/ stagel9/ stage24/ stage3/ stage35/ stage8/
stage03/ stage09/ stageld/ stage2/ stage25/ stage30/ stage36/ stage9/
(...)
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Afficher (une partie de) l'arborescence avec une seule
commande

A l'aide de la commande 1s en utilisant I'option -R (comme récursif) :

-R Linux-Initiation
Linux-Initiation/:
acteur.csv cours 1nsulin.fas 1insulin vs nt.blast tmp
Linux-Initiation/cours:
Linux-Initiation/tmp:

A I'aide de la commande tree

Linux-Initiation
Linux-Initiation
acteur.csv
cours
insulin. fas
insulin vs nt.blast
tmp

2 directories, 3 files
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Organiser ses données en créant des (sous-)répertoires

A l'aide de la commande mkdir (make directory), qui ne crée par défaut que le dernier répertoire du
chemin donné en argument :

Linux-Initiation/tmp/essais
-R Linux-Initiation
Linux-Initiation/:
acteur.csv cours 1nsulin.fas insulin vs nt.blast tmp
Linux-Initiation/cours:
Linux-Initiation/tmp:
Linux-Initiation/tmp/essais:

Son option -p permet de créer une sous-arborescence de répertoires en une seule fois :

-p Linux-Initiation/exercices/exl/data
-R Linux-Initiation/
(o..)
Linux-Initiation/exercices:
exl
Linux-Initiation/exercices/exl:

data
Linux-Initiation/exercices/exl/data:
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* Créezl'aborescence ci-dessous dans votre home dir:

IEIJ- rmTlrcljm

----- | finalresult
E| b input
: ..... K cmid

* Verifiez qu’elle a bien été créée en l'affichant :

42 /
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* (Créezl'aborescence ci-dessous dans votre home dir:

Solution e 1 finalresult
2 |y input
myproject ----- . cmd
myproject T fasta
finalresult input script tmp - L scpt
input b L tmp

cmd fasta

e Veérifiez qu’elle a bien été créée en l'affichant :

Solution

43/
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Avec une seule ligne de commande pour chaque point:

* Revenez dans votre home dir =k L myproject
----- L finalresult

)l omd

* Déplacez-vous dans le dossier fasta - | script

= | myproject
- 1, finalresutt
* Créez un dossier parser dans le dossier script = | input
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Avec une seule ligne de commande pour chaque point:

* Revenez dans votre home dir =) myproject
- ) finalresult
Solution = L input

e LR o

* Déplacez-vous dans le dossier fasta ----- || script
Solution e tmp
myproject/input/fasta :
(= ) myproject
- 1) finalresult
* Créez un dossier parser dans le dossier script = L input
Solution -l omd
/../script/parser .
o o o o P p IEI h El:np.t
i E ..... pamer
E ..... ] qsub
...... . tmp
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Copier des données

La commande cp (copy) effectue la copie d’un ou plusieurs fichiers, voire d’arborescences entieres.
Elle se construit comme suit: c¢p SRC DEST ou SRC désigne le chemin vers les données a copier (la
source) et DEST le chemin ou I'on veut les copier.

Ex. 1 : copie d’un seul fichier

acteur.csv acteur_bak .CSV

Ex. 2 : copie d’'un seul fichier vers un autre repertoire

acteur.csv tmp # keep same filename in DEST
acteur.csv tmp/stars.csv # change filename

Ex. 3 : copie d'un ensemble de fichiers dans un autre répertoire a I'aide d’'un motif
insulin* tmp
tmp

insulin. fas insulin_vs_nt .blast

EX. 4 : copie d’une arborescence a l'aide de 'option -x (recursive)

-r ../stagelO/exercices/solutions .
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Déplacer ou renommer des données

La commande mv (move), en fonction des arguments qui lui sont spécifiés, effectue le renommage ou
le déplacement d’'un ou plusieurs fichiers, voire d’arborescences entieres.

Elle se construit comme suit : mv SRC DEST ou SRC désigne le chemin vers les données existantes a
déplacer ou renommer (la source) et DEST leur nouveau nom ou leur nouvel emplacement.

Ex. 1 : renommage d’'un seul fichier

acteur.csv liste_acteurs .CSV

Ex. 2 : déplacement d’'un seul fichier vers un autre répertoire (qui doit déja exister)

acteur.csv tmp # keep same filename in DEST

acteur.csv tmp/stars.csv # change filename

Ex. 3 : déplacement d’'un ensemble de fichiers dans un autre répertoire (existant) a I'aide d’'un motif

Ex. 4 : déplacement d’'une arborescence

tmp/work/last stage/output ./finalresults

- Si ./finalresults existe déja, le répértoire output y sera déplacé avec tout son contenu.
- Si . /finalresults n'existe pas, il sera crée et contiendra ce qu’il y avait dans output
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Effacer des données

La commande rm (remove) efface le(s) fichier(s) dont le(s) chemin(s) est (sont) donné(s) en argument.

Ce qui est effacé avec rm he peut pas étre récupéré.
(jamais, never, jamas, nie, nooit, gwech ebet, nadgonsin, Hu«koraa, Z4%)

Ex. 1 : effacement d’'un seul fichier

acteur bak.csv

Ex. 2 : effacement de tous les fichiers correspondant a un motif

insulin¥*

Ex. 3 : effacement de toute une arborescence a l'aide de I'option -r (recursive)

-r Linux-Initiation/tmp

Ex. 4 : Armageddon : effacement forcé de toute une arborescence (option -£)

-rf ~/tmp/worthless files

Cas particulier : effacement d’un répertoire vide a l'aide de la commande rmdir

~/tmp/empty directory
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Copiez le fFichier insulin. fas dans le répertoire fasta

* Allez dans votre répertoire projet : _

----- | finalresutt

* Copiez le fichier dans le répetoire destination

49 /
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Copiez le fFichier insulin. fas dans le répertoire fasta

* Allez dans votre répertoire projet :
Solution ----- - finalresult

* Copiez le fichier dans le répetoire destination

Solution

Linux-initiation/insulin.fas ~/myproject/input/fasta

50/
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En vous placant dans le répertoire myproject/finalresult

* Déplacez le fichier insulin. fas a partir du

répertoire input/fasta vers le répertoire tmp =k 1 myproject
-+ 4y finalresutt

* Effacez le répertoire tmp et son contenu

51/
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En vous placant dans le répertoire myproject/finalresult

* Déplacez le fichier insulin. fas a partir du

répertoire input/£fasta vers le répertoire tmp =1 myproject
- finalresult
Solution EI input
~/myproject/finalresult . cmd
. ./input/fasta/insulin.fas .. ;o ).
I El:np-t

* Effacez le répertoire tmp et son contenu

Solution

-r ~/myproject/tmp

52/
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Quelques mots sur les noms de Fichier (1)

Linux est trés tolérant sur les caracteres autorisés pour les noms des fichiers (espacements,
caracteres accentués...). Il vaut mieux éviter d’en abuser. Quelques préconisations :

‘ @ Lettres minuscules & majuscules ; chiffres ; trait d’union ; sous-ligné («tiret bas») ; point.

Q Caracteres accentués ou comportant d’autres signes diacritiques.

C Espaces ou autres caractéres de ponctuation

Cas particulier des espaces : déspécialisation avec backslash (\) ou les guillemets (")
nouveau dossier # creates 2 dirs,
./

nouveau
dossier

nouveau\ dossier # creates 1 dir, gg
"nouveau dossier 2" # id.

./
nouveau dossier
Nouveau dossier 2
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Quelques mots sur les noms de Fichier (2)

Linux n'impose aucune regle sur les extensions des noms de fichier (. txt, .csv, .pdf, .html,
etc.). N'importe quelle extension peut étre donnée a n’importe quel fichier.

IL EST VIVEMENT RECOMMANDE DE RESTER COHERENT

Linux utilise d’autres méthodes pour déterminer la nature d’un fichier (cf. la commande £ile plus loin).
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Déterminer la nature d'un Fichier (1)

La commande £ile affiche une hypothése sur la nature d’'un fichier. Elle en examine le début et
compare cette empreinte a une «base de données» d’empreintes.

Ex. 1 & 2 : fichiers spécifiques a certaines applications.
Linux-Initiation-2017.pdf

Linux-Initiation-2017.pdf: PDF document, version 1.4

Linux-Initiation-2017.pptx
Linux-Initiation-2017.pptx: Microsoft PowerPoint 2007+

Ex. 3 & 4 : fichiers avec des archives compressées

Linux-Initiation-supports.zip
Linux-Initiation-2017-supports.zip: Zip archive data, at
least v2.0 to extract

Linux-Initiation-supports.tar.gz
Linux-Initiation-2017-supports.tar.gz: gzip compressed data,
last modified: Sat May 7 23:56:36 2017, from Unix
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Déterminer la nature d'un Fichier (2)

Ex. 5 & 6 : fichiers exécutables (commandes ou suites de commandes dans un fichier texte

/usr/bin/file
/usr/bin/file: ELF 64-bit LSB shared object, x86-64, version 1 (SYSV),
dynamically linked, interpreter /1ib64/l1d-1linux-x86-64.s0.2, for GNU/Linux
2.6.32, BuildID[shal]=a4f09f32eb214a3f9435484fa01d54c939%bcf30c, stripped

monscript.sh # textfile with commands
monscript.sh: POSIX shell script,(ASCII text)executable

Ex. 7 & 8 : fichiers contenant du texte

insulin. fas
acteur.csw: ASCII text,) with CRLF line terminators

acteur.csv
acteur.csv€ ASCII text,)with CRLF line terminators

Ex. 9 : fichier de données (dans un format inconnu de la commande file)

random.dat
random.dat: data
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Examiner le contenu d’un Ffichier (texte)

La commande cat affiche I'intégralité du contenu d’un fichier.

acteur.csv
First Name;Last Name;Age
Chuck;Norris; 70
Sylvester;Stallone; 64
Steven; Seagal; 59

La commande head affiche les (10) premiéres lignes d’'un fichier. head -n en affiche les n premieres.

-2 acteur.csv
First Name;Last Name;Age
Chuck;Norris; 70

La commande tail affiche les (10) dernieres lignes d'un fichier. tail -n en affiche les n dernieres.

-2 acteur.csv

Sylvester;Stallone; 64
Steven; Seagal; 59

58/
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Examiner interactivement le contenu d’un Fichier (texte)

La commande more affiche le contenu d’un fichier «page par page». La barre d’espace sert a afficher
la page suivante ; la touche « g » a quitter.

insulin. fas
>gi|163659904 | ref|NM 000618.3| Homo sapiens insulin-like growth factor
1 (somatomedin C) (IGFl), transcript variant 4, mRNA
TTTTGTAGATAAATGTGAGGATTTTCTCTAAATCCCTCTTCTGTTTGCTAAATCTCACTGTCACTGCTAA
(...)

La commande less affiche le contenu d’un fichier «page par page». La barre d’espace sert a afficher
la page suivante ; la touche « g » a quitter ; et les fleches 1 et 1 permettent de naviguer dans le fichier.

insulin. fas
>gi|163659904 | ref|NM 000618.3| Homo sapiens insulin-like growth factor
1 (somatomedin C) (IGFl), transcript variant 4, mRNA

TTTTGTAGATAAATGTGAGGATTTTCTCTAAATCCCTCTTCTGTTTGCTAAATCTCACTGTCACTGCTAA
(...)

Aussi bien more que less permettent de rechercher un morceau de texte dans le fichier en saisissant
un slash (/) suivi du texte a rechercher et de la touche Entrée. EX:/varianted

59/
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Rechercher de l'information dans des Fichiers (1)

La commande grep prend en argument un motlf et un nom de fichier ; et affiche les lignes du fichier
gui contiennent ce motif. — —

- —

transcript insulin fas
>gi|163659904 | ref|NM 000618.3| Homo=sapiemrs™insulin=i (IGF1),
transcripti variant 4, mRNA

>gi 163659900 |ref|NM 001111284.1| Homo sapiens insulin-like growth factor 1 (somatomedin C) (IGF1),
transcriptl variant 2, mRNA

>gi|163659895|ref|NM 001111276.1| Mus musculus insulin-like growth factor 1 (Igfl), |transcript
variant 5, mRNA

>gi|163659893|ref|NM 001111275.1| Mus musculus insulin-like growth factor 1 (Igfl), |transcript
variant 4, mRNA

>gi|163659891 |ref|NM 010512.4| Mus musculus insulin-like growth factor 1 (Igfl), |[transcript] variant
1, mRNA

Par défaut, grep est sensible a la casse. Pour s’en affranchir, on peut utiliser I'option -i (ignorecase)

TRANSCRIPT insulin.fas # returns nothing

-1 TRANSCRIPT insulin. fas

>gi|163659904 |ref|NM 000618.3| Homo sapiens insulin-like growth factor 1 (somatomedin C) (IGF1l),
transcript variant 4, mRNA

>gi|163659900|ref|NM 001111284.1| Homo sapiens insulin-like growth factor 1 (somatomedin C) (IGF1),
transcript variant 2, mRNA

(...)
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Rechercher de l'information dans des Fichiers (2)

grep permet également de compter les lignes qui correspondent au motif a I'aide de I'option -¢ (count)

-c transcript insulin. fas
5

Comme pour la plupart des commandes, les options de grep peuvent étre combinées.

—-c -1 TRANSCRIPT insulin. fas

Par défaut, grep peut également afficher toutes les lignes qui ne contiennent pas le motif donné, a
I'aide de I'option -v (invert)

-v -c¢ -1 TRANSCRIPT insulin. fas

grep peut servir a rechercher un motif dans tous les fichiers d’'une arborescence, a l'aide de I'option
-r (recursive). Dans ce cas, le deuxieme argument doit étre le nom d’un répertoire. Les lignes avec les
informations sur les motifs sont alors prefixées par le nom du fichier auquel ils appartiennent.

-r -c -1 TRANSCRIPT
./insulin_vs_nt.blast:144

./acteur.csv:0
./insulin.fas:5

61/



M) ) Station Biologique
m® Roscoff

A

Trouvez deux facons d'afficher la premiere ligne du fichier acteur.csv
(en utilisant deux commandes difféerentes)

Trouvez deux facons d’afficher les trois dernieres lignes du fichier
acteur.csv (en utilisant deux commandes différentes)
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Trouvez deux facons d’afficher la premiere ligne du fichier acteur.csv
(en utilisant deux commandes différentes)

Solution

-1 acteur.csv

First acteur.csv

Trouvez deux facons d'afficher les trois dernieres lignes du fichier
acteur.csv (en utilisant deux commandes différentes)

Solution

-3 acteur.csv

-v First acteur.csv

63/
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Modifier le contenu d’un Ffichier (texte)

La commande gedit ouvre une fenétre avec un éditeur de texte.

File Edit View 5Search Tools Documents Help

] DpEn h &53\1& [ l,'—_d [ 4 Undo &

|| acteur.csv 3@'

First Name;Last Name;Age
Chuck;Norris; 7@
Sylvester;Stallone; 64
Steven;Seagal ;59

Plain Text = | Tab Width: 8~ | Ln 1, Col 1

INS 2

64 /
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Modifier le contenu d’un Ffichier (texte)

La commande nano ouvre une éditeur dans la fenétre avec la session active.
acteur.csv

GNU nano 2.7.4 Fichier : acteur.csv

dirst Name;Last Name;Age
Chuck;:Norris;70e
Sylvester;Stallone; 64
Steven;Seagal;59

Lecture de 5 lignes (converties du format DOS)
gt Ecrire gy Chercher 4 Couper 4l Justifier & Pos. cur.
@4 Quitter M Lire fich.@@y Remplacer @V Coller ]l Orthograp. Aller lig.
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Gestion de Fichiers & archivage

Il est possible de connaitre la taille d’un fichier a 'aide des options -1 (-h) de la commande 1s.
La taille est affichée dans le cinquieme champ.
-1 insulin ws.nt .blast
~rw-r—--r--1lstage08lstage 300258894 May 03 22:420insulin vs nt.blast
-1 -h ipsulin vs nt.blast I
-rw- r——r——lllstage08|Stagel29MﬂMay 03 22:420insulin vs nt.blast

La commande we (word count) donne également des informations sur la taille d’un fichier (en lignes,
mots et caracteres). L'utilisation de I'option -1 n’affiche que le nombre de lignes.

insulin vs nt.blast
6227756 2377511(30025889 Jinsulin vs nt.blast

-1 insulin vs nt.blast
622756 1nsulin vs nt.blast

66 /
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Gestion de Fichiers & archivage

Pour déterminer la taille d’un dossier (et de tout son contenu), on utilise la commande du (disk
usage), de préférence avec l'option -h.

64.0K ./tmp
4 .0K ./cours
2 9M

L'ajout de I'option -s (summary) renvoie le volume total occupé par le dossier (et tout son contenu).

-s -h

29M

67/
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Gestion de Fichiers & archivage

Pour déterminer la place disponible sur un point de montage (un disque), on utilise la commande df
qui dispose également d’'une option -h.

Filesystem Used Avail Use% Mounted on
750M 208M 79% /

152M 327M 32% /boot

541M 30G 2% /tmp
9.5G b5.5G 4% /usr
3.0G 795M % /usr/local

210G 25G 0% /home/umr7139/mmaucture
538G 24G 6% /home/umr7139/tccd
440G 636G % /home/umr7144/abice

En spécifiant un répertoire en argument, df affiche les informations qui correspondent au point de
montage qui contient ce répertoire.

-h /home/fr2424/sib/mhoebeke

Filesystem Size Used Avail Use$% Mounted on
brazil:/home/fr2424/sib 2.0T 1.6T 242G 88% /home/fr2424/sib

(...)
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Gestion de Fichiers & archivage

Linux propose différentes commandes de compression de fichiers, comme gzip (plus ancien) ou
bzip2 (meilleure compression, mais moins portable entre systemes). Par défaut gzip remplace le
fichier dont le nom est donné en argument par sa version compressée et ajoute .gz au nom du fichier
(.bz2 pour bzip2).
insulin vs nt.blast
-1 -h 1nsulJn vs nt.blast.gz
—-rw-r—--r—-—- 1 stage08 stage (5.0M )May 13 20:42 insulin vs nt.blast.gz

insulin vs nt.blast
-1 -h 1n€ulln vs _nt.blast.gz
—-rw-r--r-—- 1 stage08 stage( 3.2M)May 13 20:42 insulin vs nt.blast.bz2

La decompression se fait a I'aide des commandes gunzip (pour les fichiers .gz) ou bzip2 (pour les
fichiers .bz2).

insulin vs nt.blast.gz

insulin vs nt.blast.bz2

Le taux de compression dépend de la nature des fichiers : meilleur pour les fichiers texte, tres faible
pour les données déja compressees (images, sons, videos).
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Gestion de Fichiers & archivage

La création d’une archive regroupant plusieurs fichiers se fait a l'aide de la commande tar.

Ex 1 : Création d’une archive avec tout le contenu du répertoire Linux-TInitiation :l'option -c¢
indique que I'on va créer une archive, I'option -£ indique que leCaom du fichier archive’a creer va
suivre. L'argument final est le@om du répertoire a archiver>

tar laisse en I’état les données a archiver.

Ex 2 : Extraction de tous fichiers d’'une archive préecédemment créée : I'option -x indique que I'on va
extraire les données d’'une archive, la signification de I'option -£ est la méme que ci-dessus. L'option
-v active le mode « verbeux » qui affiche les fichiers a mesure qu’ils sont extraits.

-xvf Linux-Initiation. tar
Linux-Initiation/
Linux-Initiation/tmp/
Linux-Initiation/insulin vs nt.blast

(...)

Ex 3 : Extraction d’'un seul fichier : on ajoute le@om du fichier a extrair®en argument.

-xvf Linux-Initiation.tar@inux-Initiation/insulin. fas

Linux-Initiation/insulin. fas
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Il est possible de demander a tar de réaliser la compression «a la volée». Pour une compression-
decompression a l'aide de gzip, on ajoute I'option -z .Pour une compression-décompression a l'aide

bzip2,0n ajoute I'option -5.

Ex1. : Compression/décompression a la volée avec gzip.

—czf Linux-Initiation.tar.gz Linux-Initiation
Linux-Initiation.tar.gz

Linux-Initiation.tar.gz: gzip compressed data (..)
-xzf Linux-Initiation.tar.gz

Ex1. : Compression/décompression a la volée avec bzip2.

—cjJf Linux-Initiation.tar.bz2 Linux-Initiation
Linux-Initiation. tar.bz2

Linux-Initiation.tar.bz2: bzip2 compressed data (..)
-xJf Linux-Initiation.tar.bz2
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Utiliser les raccourcis : les liens symboliques

Il est souvent pratique de pouvoir accéder a un ensemble de fichiers dans un méme repertoire, méme si ces
fichiers sont a 'origine répartis dans plusieurs répertoires ; et ceci sans en faire des copies.

Cas d’utilisation :
-Je dispose d’un répertoire allsequences qui contient une multitude de fichiers de séquences qui se

rapportent a divers organismes.
-Les noms des fichiers renseignent sur I'organisme des séquences qu’ils contiennent (human_seq* . fasta,

mouse seqg*.fasta, ecto_seqg*.fasta, etc.)

-Je souhaite faire des traitements différenciés en fonction des organismes et regrouper donneées et résultats
de chague organisme dans un répertoire séparé process human/, process mouse/,
process_ecto/, etc.)

- Mais je ne veux pas copier les fichiers de séquence de chaque organisme dans les répertoires
process_*/

Une solution consiste a créer, dans les répertoires process_*/ des raccourcis vers les fichiers de
séquence de chaque organisme a l'aide de la commande 1n -s (link, symbolic).

Ex. 1 : création d’'un lien symbolique pour un fichier.

-s allsequences/ecto_seq zAb3.fas process ecto/
-1 process_ecto/

lrwxrwxrwx 1 stage(08 stage 30 May 05 08:44 ecto seq zAb3.fas|->
allsequences/ecto seq zAb3.fas
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Utiliser les raccourcis : les liens symboliques

Le lien symbolique crée une nouvelle entrée dans le systéeme de fichiers qui «pointe» sur une entrée
existante.

stage08 stage02 stage03
allsequences process_ecto

< N

ecto_seq_zAb3.fas |4~~~ Jl ecto_seq_zAb3.fas
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Utiliser les raccourcis : les liens symboliques

L’effacement de la source du lien symbolique rend ce dernier inutilisable !

-f allsequences/ecto _seq zAb3.fas
process ecto/ecto seq zAb3.fas
cat: process ecto/ecto seq zAb3.fas: No such file or directory

stage08 stage02 stage03
allsequences process_ecto

N

P???? <~n- JI ecto_seq_zAba3.fas
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Utiliser les raccourcis : les liens symboliques

Il est facile de créer des liens symboliques «en masse» :

-s allsequences/ecto _seqg*.fas process_ecto/

-s allsequences/mouse_seq*.fas process mouse/

Les liens symboliques permettent également de gérer les mises a jour des commandes de maniéere
transparente : une commande peut «pointer» sur une version précise d’un outil. Lors de la mise a jour de
I'outil, on installe sa nouvelle version (sans remplacer I'ancienne !), et on fait pointer la commande sur la
nouvelle version.

/
v
usr
) /
local
java bin
—_—
idk7 idlks e
— —— RS ASLAY java
bin bin_ 1" ,:
— 7{_ ".'
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* Creez un lien symbolique du répertoire script dans
votre home directory

e Créez un lien du fichier test-TP. txt situé dans =1« Myprojsct
finalresult dans votre home directory i Finalresuk
= |y input
[l omd
| o ] e (W) fasta
* Affichez le fichier test-TP.txt présent dans votre = || script
home directory i | parser
...... |, gsub
...... i tmp

* Supprimez le fichier finalresult/test-TP.txt

* Constat ?
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* Créez un lien symboligue du répertoire script dans votre S K myproject

home directory o finalresult
= 1 input
* Créez un lien du fichier test-TP. txt situé dans il emd
finalresult dans votre home directory N
* Affichez le fichier test-TP.txt présent dans votre home E‘ ! scnpt
directory . parser
. . . E . ..... qsuh
* Supprimez le fichier finalresult/test-TP.txt -l tmp
* Constat ?

-s myproject/script ~
-s myproject/finalresult/test-TP.txt ~
test-TP. txt

-f myproject/finalresult/test-TP. txt
test-TP. txt
test-TP.txt : No such file or directory
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Copie de Ffichiers de/vers une machine distante

La commande scp permet de copier des fichiers de/vers une autre machine Linux (UNIX). Elle
nécessite de disposer des identifiants de connexion sur la machine distante. Elle s’utilise comme la
commande cp mais I'un de ses arguments (source ou destination) integre I'information sur la machine
distante (nom d'utilisateur & nom ou adresse de la machine) sous Ila forme:

nom_utilisateuz Qnom_machinel :

- Le mot de passe de I'utilisateur sur la machine distante sera demandeé.
- Les transferts sont chiffrés : scp utilise le protocole de connexion SSH.

Ex1. : Copie d'un fichier vers une machine distante : les informations sur la machine distante sont dans
I’'argument destination de la copie

Linux-Initiation.tar.gz |stage0§@sbr2|: cours/

Ex2. : Copie d’une arborescence a partir d'une machine distante : les informations sur la machine

distante sont dans I'argument source de la copie
-r |stage0§@sbr2|: cours/ .
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Copie de Fichiers accessibles via une adresse Web (URL)

La commande wget permet de récupérer une copie locale d'un (ensemble de) fichier(s) dont on
connait 'URL.
Ex1. : Récupération d’'une entrée de 'ENA au format FASTA a partir de son nhumeéro d’accession

"http://www.ebi.ac.uk/ena/data/view/BN000065&display=fasta"
--2017-04-14 12:42:09-- http://www.ebi.ac.uk/ena/data/view/BN000065&display=fasta

Resolving www.ebi.ac.uk... 193.62.193.80
Connecting to www.ebi.ac.uk|193.62.193.80|:80... connected.

HTTP request sent, awaiting response... 200 OK
Length: unsvf\er_*if-i ad T+eavt+/rnl1ainl

=== | A S |

Saving to: ["BN000OO65&display=fasta”

[ <=> ] 320,575 --.-K/s in 0.1s

2017-04-14 12:42:09 (2.07 MB/s) - “BN0O0OOO65&display=fasta” saved [320575]

Ex2. : Récupération récursive (option -r) a partir d'une page HTML (handle with care !)

-r "http://abims.sb-roscoff.fr/training"

L’arborescence distante est recréée dans le répertoire d’ou est lancé wget



http://www.ebi.ac.uk/ena/data/view/BN000065&display=fasta
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En une seule lighe de commande, copiez dans votre répertoire
myproject/tmp, le fichier test-TP. txt localisé dans le

repertoire /tmp de la machine sbr2
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En une seule lighe de commande, copiez dans votre répertoire
myproject/tmp, le fichier test-TP. txt localisé dans le

repertoire /tmp de la machine sbr2

Solution

sbr2:/tmp/test-TP. txt ~/myproject/tmp
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4
5
6 Utilisateurs, groupes et droits

7
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Notion d’utilisateur & groupe

Dans un systeme Linux (UNIX) chaque ressource (fichier, répertoire, programme en train de tourner...)
est la propriété d’'un utilisateur enregistré sur la machine. Cet utilisateur est le propriétaire ou owner de
cette ressource.

Chaque utilisateur fait partie d’au moins un groupe. Le nombre de groupes auxquels un utilisateur peut
appartenir n'est pas limité.

A chaque instant, il i’y a qu'un seul groupe actif pour chaque utilisateur. C’est ce groupe qui sera
associé aux ressources auxquelles l'utilisateur tentera d’accéder ou tentera de créer.

Les utilisateurs (resp. les groupes) disposent d’identifiants numériques, les uid (resp. les gid).

La commande id affiche les informations sur I'identité de I'utilisateur qui lance la commande.

uid=7069 (stage08) gid=1013(stage) groups=1013(stage)

La commande 1s -1 affiche les informations sur la propriété des fichiers et/ou des répertoires.

-1 acteur.csv
-rw-r--r-- 1 stage08|/stage 84 May 13 21:19 acteur.csv

Propriétaire (owner) Groupe
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Notion d’utilisateur & groupe

Les opérations gqu’un utilisateur peut effectuer sur une ressource sont définies par les droits dont il
dispose en tant qu'utilisateur et en tant que membre des groupes auxquels il appartient.

=) Tout utilisateur est limité dans ses droits d’acces au systéme : lecture/écriture de fichiers ;
lancement de programmes ; occupation d’espace disque et/ou mémaoire.

=) Un seul utilisateur dispose de tous les droits : 'administrateur systéme ou root
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Gestion des droits sur les Fichiers

La commande 1s -1 affiche les informations sur la propriété des fichiers et/ou des répertoires. Les
droits sont groupés par paquets de trois caracteres (lettres r,w, x ou -)

ls -1 acteur.csv

-rw-r--r-- 1 stage08 stage 84 May 13 21:19 acteur.csv

ls -1 acteur.csv

—rw-r--r-- 1 |stage08 stage 84 May 13 21:19 acteur.csv

Droits du propriétaire (u : user)

ls -1 acteur.csv

-rw—r-—-r-- 1 stage08 |stage| 84 May 13 21:19 acteur.csv

Droits du groupe (g : group)

ls -1 acteur.csv

-rw-r-—-r--| 1 stage08 stage 84 May 13 21:19 acteur.csv

Droits des « autres » (utilisateurs n’appartenant pas au groupe, o : others)
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Gestion des droits sur les Fichiers

Position dans Lettre Droit associé Caractere Droit associé
le paquet

1 - Lecture - Lecture
autorisée interdite

2 W Ecriture — Ecriture
autorisée interdite

3 e Exécution - Exécution
autorisée interdite

Propriéetaire - Lecture, écriture autorisées, exécution interdite

- Lecture autorisée, écriture et exécution interdites
Autres - ldem que pour le groupe.
86 /
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Gestion des droits sur les Fichiers

La commande chmod permet de modifier les droits d’accés aux fichiers. Son premier argument définit
les modifications a apporter, et son deuxieme argument le fichier (ou répertoire) sur lequel les
modifications seront appliquées.

Ex. 1 : rendre un fichier «privé», a.k.a enlever (signe -) les droits de lecture (r), écriture (w) et exécution
(x) au groupe (g) et aux autres (0).

chmod go-rwx acteur.csv

1 stage08 stage 84 May 13 21:19 acteur.csv

Ex. 2 : autoriser (signe +) le groupe (q) a écrire dans le fichier.
chmod g+w acteur.csv

-rw-rw-r-- 1 stage08 stage 84 May 13 21:19 acteur.csv

EX. 4 : se prémunir contre la modification de fichiers, enlever (signe -) les droits d’écriture (w) pour tous.

chmod -w acteur.csv

1 stage08 stage 84 May 13 21:19 acteur.csv

Ex. 4 : rendre un fichier exécutable : autoriser (signe +) son exécution (x).

chmod +x monprogramme

-rwxr-xr-x 1 stage(08 stage 84 May 13 21:19 monprogramme
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Gestion des droits sur les Fichiers - cas des répertoires

Dans l'affichage long de la commande 1s, les répertoires sont signalés par la lettre d avant celles
définissant les droits.

ls -1
drwxr-xr-x 4 stage08 stage 4096 May 01 11:41 Linux-Initiation
Position dans Lettre Droit associé Car. Droit associé
le paquet

1 v Lecture de la liste des = Lecture de la liste des
fichiers autorisée fichiers interdite

2 w Création, suppression, = Création, suppression,
renommage de fichiers renommage interdits
autorisés

3 %  Autorisation d’entrer dans = Interdiction d’entrer dans
le répertoire (cd) et le répertoire et d’accéder
d’accéder & son contenu a son contenu

La commande chmod, dispose d’une option -R (recursive) qui applique les droits a 'ensemble des
fichiers sous-répertoires de son argument destination.
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Gestion des droits sur les Fichiers - changement de groupe

La commande chgrp, permet de définir un nouveau groupe pour un fichier ou un répertoire. Il est
nécessaire que l'utilisateur qui exécute la commande appartienne au houveau groupe.

chgrp autregroupe acteur.csv

1ls acteur.csv

1 stage08 autregroupe 84 May 13 21:19 acteur.csv

Il existe une commande pour changer le propriétaire d’un fichier (chown) mais son usage est réserve
a 'administrateur systeme...
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Autorisez I'ensemble du groupe stage a écrire dans le réepertoire
Linux-Initiation et ses sous-répertoires. Vérifiez qu'un(e) voisin(e)

peut y déposer/effacer des fichiers. Mais interdisez la modification du
fichier acteur.csv
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Autorisez I'ensemble du groupe stage a écrire dans le réepertoire
Linux-Initiation et ses sous-répertoires. Vérifiez qu'un(e) voisin(e)

peut y déposer/effacer des fichiers. Mais interdisez la modification du
fichier acteur.csv

Solution

-R g+rwx Linux-Initiation

g-rwx Linux-Initiation/acteur.csv
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7 Processus
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Quelques définitions

Un processus est un programme en cours d’exécution. A chaque fois qu’un utilisateur exécute une
commande (lance un programme), le systeme d’exploitation le charge en mémoire et commence a
I'exécuter.

Pour fonctionner correctement, un processus a besoin de mémoire et de temps processeur (CPU).
C’est le role du systéeme d’exploitation de réaliser l'arbitrage de ces ressources entre tous les
processus qui tournent «en méme temps» sur une machine. La charge d’'une machine est le reflet de
I'activité de I'ensemble des processus actifs a un instant donné.

Comme pour les fichiers, un processus posseéde un propriétaire (utilisateur) et un groupe ; et des
droits lui sont associés.

L'utilisateur peut contréler -dans une certaine mesure- I'exécution de ses processus : I'arréter de force,
I'interrompre pour le reprendre plus tard, modifier sa priorité.
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Lancement /arrét / interruption des processus

A chaque fois que I'on lance une commande dans la session courante, un processus est créé, et on ne
réecupere le contréle gu’apres que la commande se soit terminée ou ait été arrétée ou interrompue.

gedit acteur.csv

On récupere la main apres avoir quitté gedit.

Un processus lancé dans la session courante peut étre arrété (brutalement) a l'aide de la combinaison
de touches Ctrl-C

gedit acteur.csv

On récupere la main apres avoir fait Ctrl-C. Le processus a été «tuéx».

Un processus «tué» par Ctrl-C a rendu toutes les ressources (mémoire, fichiers ouverts) dont il
disposait.
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Lancement /arrét / interruption des processus

Un processus lancé dans la session courante peut étre interrompu a I'aide de la combinaison de
touches Ctrl-2Z

gedit acteur.csv

gedit acteur.csv

On récupere la main apres avoir fait Ctrl-2Z. Le processus a été interrompu.

Un processus interrompu est «geléx», il ne libére pas ses ressources (a I'exception du processeur). Il lui
est attribué un|identifiant de job|(a ne pas confondre avec l'identifiant de processus, cf. plus loin).

La commande jobs permet d'obtenir la liste des processus interrompus dans la session courante.

gedit 1insulin.fas

[2]+ Stopped gedit insulin. fas

jobs
[1]- Stopped gedit acteur.csv
[2]+ Stopped gedit insulin. fas
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Réactivation d'un processus interrompu

La commande £qg (foreground) permet la reprise de I'exécution d’'un processus interrompu au point ou il

a été interrompu. Sans argument, c’est le dernier processus interrompu dont I'exécution reprend. Pour
relancer un processus particulier, on peut utiliser 'argument % suivi de I'identifiant du job.

jobs
[1]- Stopped gedit acteur.csv
[2]+ Stopped gedit insulin. fas
fg %1
gedit acteur.csv

La commande bg (background) fonctionne comme £g mais rend immédiatement la main dans la
session courante. Le processus continue de s’exécuter en arriére-plan.

Jjobs
[1]- Stopped gedit acteur.csv
[2]+ Stopped gedit insulin. fas

bg %2
[2]+ gedit insulin.fas &
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Lancement d'un processus en arriére-plan

Un processus peut directement étre lancé en arriere-plan en ajoutant I'esperluette (&) a la ligne de
commande.

gedit acteur.csv &

[3]1]|26357

On obtient unjnuméro de job| mais également un|identifiant de processus (PID).
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Visualisation des processus: ps

La commande ps permet d’afficher des informations sur les processus.
Ex. 1 : liste des processus de la session courante.

ps
TIME CMD
00:00:00 bash

00:00:00 dbus-launch
00:00:00 gedit
00:00:00 ps

L'affichage comprend principalement le PID et le nom de la commande.

Ex. 2 : liste détaillée des processus de la session courante : option -£ (full).

UID CMD

stage08 :00: -bash
stage08
stage08
stage(8

dbus-launch --autolaunch 9b7328b

gedit insulin. fas

: ps -f

L'affichage se compléte avec l'identifiant de I'utilisateur (UID), le PID du processus péere (PPID), I'heure
de lancement et les arguments de la commande.
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Visualisation des processus: ps

Ex. 3 : liste détaillée des processus d’un utilisateur donné : option -u (user).

-fu stage08
UID C STIME TTY CMD
stage08 0 17:21 ? :00: sshd: stage08Q@pts/14
stage08 0 17:21 pts/14 :00: -bash
(...)
stage08 17:37 2 :00: /usr/libexec/gconfd-2
stage08 17: pts/14 :00: gedit insulin. fas
stage08 18: pts/14 :00: ps -fu stage08

Ex. 4 : liste détaillée de tous les

ps -elf
0 S uguyet 29185 29184 O 28353 n_tty Aprl9 pts/35 :00: /bin/bash
0 S lgueguen 30113 10845 O 26364 n_tty Mayl2 pts/32 :00: less macros.xml
4 S root 30980 5864 O 28926 unix s Mayl2 ? :00: sshd: nhenry
[priv]
5 S nhenry 31153 30980 28961 poll s Mayl2 ? :00: sshd: nhenry@notty
0 S nhenry 31154 31153 14977 poll s Mayl2 ?
/usr/libexec/openssh/sft
0 S pmandon 31370 2698 27641 n_tty Mayl2 pts/64 :00: /bin/bash
0 S lberdjeb 31598 1 26526 wait 12:22 2 :00: /bin/sh
/opt/sge/qlogin.
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Visualisation interactive des processus: top

La commande top affiche, et rafraichit en continu, une liste des processus tournant sur la machine. Par
defaut, cette liste est triée en fonction de la charge (temps passé sur le processeur). Elle renseigne
également sur I'état de la machine (charge, mémoire disponible et occupée...).

top - 18:31:24 up 171 days, 5:52, 4 users, | load average: 1.19, 1.16, 1.1
Task=* AGA 1'.-"-1'..'-11' 7 rllnn'infl” faR l:'l.-=~r:-_n'in['|” g *:'I'r"i!"i!"n':-r'i' A 7nmhieg

Cpul(s): ©0.0%us. 6.0%sy. 3.1%ni. 96.9%id. 0.0%wa. 0.0%hi. 0.0%si. 0.8
Mem: 131915652k total, 130711176k used, 1203876k free, 203212k buffers
Swap: 1048572k total, 220144k used, 828428k free, 128719136k cached

PID USER PR NI VIRT RES SHR S %CPU %MEM TIME+ COMMAND
20471 roze 39 19 233m 223m 1300 R 188.0 0.2 11778:50 multi
1 root 26 ) 23500 1252 1044 - B:82.36 init
root 20
root RT
root 20
root RT
root RT
root RT
root RT
root 20
root RT

LA

3:20.70 kthreadd

2:38.13 migration/e@
):06.98 ksoftirqd/e
):00.00 stopper/0O
3:12.25 watchdog/@
:53.64 migration/1
):00.00 stopper/1
3:09.10 ksoftirqd/1
@:12.57 watchdog/1

ICharge globale de la machine sur 3 intervalles de temps : 1,5 et 15 min.

Instantane de |'occupation du processeur.
Instantané de I'état de la méemoire.

LY LA ALY LA LA LA

LA
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Elimination des processus : kill

La commande kill envoie un signal a un processus dont on connait le PID. En utilisant des options
spécifiques (-HUP, -TERM, -KILL), on lui signale de s’arréter plus ou moins gentiment.

Ex. 1 : Arrét brutal d’'un processus a l'aide de kill avec 'option -KILL.

gedit acteur.csv &

[1] 27908
kill -KILL 27908

Un utilisateur ne peut utiliser kill que sur ses propres processus.
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Processus et héritage

Chaque processus est lancé a partir d’'un processus pere. Ex. : les commandes lancées dans la
session courante ont comme processus péere le processus d’établissement de la connexion.

Le processus de PID 1 est le processus qui, au démarrage de la machine, a engendré tout I'arbre des
processus.

Arréter un processus entraine I'arrét de tous ses processus fils (a méditer avant d’utiliser kill).

Lorsqu'un processus prend fin, le processus péere en est informé. Tant que le pére ne traite pas
I'information sur la suppression de son fils, ce dernier reste a I'état de zombie. Les processus zombie
ne représentent aucune charge pour la machine, sauf s’ils proliferent de maniére incontrolée. Un
zombie ne peut étre éliminé qu’en tuant son pere. Il est alors rattaché au processus de PID 1 qui se
charge du nettoyage des zombies.
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Ouvrez une connexion. Lancez la commande gedit en arriere-plan puis
fermez la connexion. Que se passe-t-il ?
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Ouvrez une connexion. Lancez la commande gedit en arriere-plan puis
fermez la connexion. Que se passe-t-il ?

Solution

Le processus correspondant a gedit est tué lors de la fermeture de
la connexion : il était un processus fils du processus de connexion.
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Processus détachés de la session

Il est fréquent de vouloir lancer des processus dont la durée de vie excéde de loin la durée de la
session. Il faut donc éviter que ces processus soient tués lors de la fermeture de la session.
La commande nohup (no hang-up) permet de détacher un processus de la session.

nohup mon long programme de bioinformatique.pl
nohup: ignoring input and appending output to "nohup.out'

Les éventuels affichages du programme vont étre ajoutés a un fichier nommeé nohup.out

Pour un programme déja lancé (en arriere-plan) et dont on connait le PID, la commande disown
permet de le «détacher» de la session.

mon long programme de bioinformatique.pl &

[1] 29087

disown 29087
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Bonus : personnaliser son environnement
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Environnement d'une session - SHELL

Chaque commande s’execute dans un répertoire courant et sous lidentité de
I'utilisateur courant.
Mais une session permet de définir et de personnaliser bien d’autres parametres.

Lorsque I'on se connecte a une machine, le processus qui gere le connexions lance
un interpréteur de commandes, le shell. C’est le processus qui va afficher l'invite
(prompt), attendre que l'utilisateur entre une ligne de commande, I'analyser, et lancer
les processus demandés par l'utilisateur.

La personnalisation d’'une session se fera au travers de la configuration du shell.
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Le PATH ou chemin de recherche des commandes

Lorsque l'utilisateur entre le nom d’'une commande, celle-ci est recherchée dans une suite bien
définie de répertoires. La définition de cette suite se fait au travers d’une

variable d’environnement
Cette variable s’appelle PATH, et peut étre affichée comme suit :

echo $PATH
/opt/sge/bin/1x24-amd64:/opt/python/bin:/usr/local/java/bin:/usr/1ib64d/gt-
3.3/bin:/usr/kerberos/sbin:/usr/kerberos/bin:/usr/local/bin: /bin:/usr/bin:/usr/local/sb
in:/usr/sbin:/sbin:/opt/dell/srvadmin/bin:/usr/local/public/bin: /usr/local/genome2/bin:
/usr/local/genome/bin:/usr/local/adm/bin:/usr/local/admin/script:/usr/local/adm/script:
/usr/local/genome/script:/usr/local/genome2/h::/usr/local/genome?2/seqclean:/usr/local/g
enome2/seqclean/bin:/usr/local/genome2/tgicl linux:/usr/local/genome2/tgicl linux/bin:/
usr/local/genome/emboss/bin:/usr/local/genome/phylip/bin:/usr/local/genome/mgadist:/usr
/local/genome/MUMmer: /usr/local/genome/TMHMM/bin: /usr/local/genome/hmmer/bin:/usr/local
/genome/fasta/bin:/usr/local/genome/mcl64/mcl-05-
321/bin:/usr/local/genome/WoLFPSORT package v0.2/bin:/usr/local/genome2/abyss/bin:/usr/
local/cristallo/bin:/home/fr2424/stage/stage08/bin:/opt/openmpi/bin:/opt/6.x/matlab/r20
13b/bin:/opt/6.x/matlab/r2013b/toolbox/abims/ffca:/opt/6.x/matlab/r2013b/toolbox/abims/
mexcdf:/usr/local/cristallo/shelx97:/home/fr2424/stage/stagel08/bin
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Le PATH ou chemin de recherche des commandes

Pour déterminer dans lequel de ces répertoires se trouve une commande que I'on veut lancer, on utilise la
commande which :

which grep
/bin/grep

which java
/usr/local/java/bin/java

Pour exécuter une commande ne se trouvant pas dans un des répertoires de PATH, il faut spécifier son chemin
(absolu ou relatif) :

ls -1 myproject/script

-rwxr-xr-x 1 stage08 stage 804 May 4 20:58 myproject/script/supercalcul.sh
supercalcul. sh

-bash: supercalcul.sh: command not found
myproject/script/supercalcul.sh

Il est également possible d’ajouter au PATH de nouveaux répertoires pour que le shell aille y rechercher des
commandes.

export PATH=~/myproject/script:${PATH}
supercalcul. sh

Shqelelaslll | & nouvelle valeur du PATH sera connue de tous les processus de la session

Une nouvelle valeur va étre affectée a PATH

o4\ SR EIVIEIS Sh1l | 5 nouvelle valeur placée au début de PATH

EQ2 M0 | 'ancienne valeur de PATH est mise au bout du nouveau répertoire
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Utilisation des alias

Il peut étre utile de paramétrer une commande pour qu’elle en exécute une autre avec un jeu
d’options par défaut. On crée alors une nouvelle commande, un alias, qui définit avec quelles
options exécuter la premiere commande.

Ex. 1 : création d’un alias pour que grep affiche les correspondances en couleur

alias grep='grep --color’

grep Homo insulin.fas
>g11163659904 |ref|NM 000618.3| sapiens insulin-like growth factor 1 (somatomedin
C) (IGFl), transcript variant 4, mRNA
>g11163659900|ref|NM 001111284.1| sapiens insulin-like growth factor 1
(somatomedin C) (IGF1l), transcript variant 2, mRNA

Ex. 2 : création d’un alias pour compter les séquences « humaines » dans un fichier multi-FASTA.

alias hsc='grep -c -i human’

hsc insulin_vs_nt.blast
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Pérennisation des personnalisations

Les alias définis dans une session ne sont connus que dans cette session. Il en va de méme
pour les modifications des variables, comme le PATH.

Il existe un fichier ~/.bashrc qui est interpréeté a chaque début de connexion.

L'ajout a ce fichier des instructions de modification du PATH, et des définitions des alias va les
rendre actifs pour chague session.

Si I'on modifie ce fichier en cours de session, il faut exécuter la commande ci-dessous pour
gue les modifications soient prises en compte dans la session courante

source ~/.bashrc
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Affichage des paramétres d'environnement

La commande env affiche 'ensemble des variables d’environnement définies avec leurs
valeurs.

(..)

LANG=fr FR.UTF-8

GDM_LANG=fr FR

MANAGERPID=25591

DISPLAY=:0

INVOCATION ID=964£88£33972481e93c31234b2e4483f
COMPIZ_ CONFIG PROFILE=ubuntu

(..)

La commande alias affiche 'ensemble des alias actifs.

l1="1ls -CF'

la='ls -A'

ll='1ls -alF'

1s='ls --color=auto'
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Ajoutez la personnalisation de grep a votre environnement, et rechargez
celui-ci dans la session courante.
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M) ) Station Biologique

N Roscoff

Une cheat sheet avec I'essentiel des commandes Linux vous sera remise en eéchange
d’'un formulaire d’évaluation rempli.
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