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LINUX
Comandi: prelievo documenti dalla rete (WGET)

❑ Il comando wget (World Wide Web get) recupera documenti digitali da internet. 

In ambiente Linux il comando `wget` è uno strumento utilizzato per scaricare contenuti da server web. Viene 

eseguito dalla riga di comando e può scaricare file, directory e pagine web intere. Esegue download in 

background e supporta il download ripetuto automaticamente in caso di interruzione. 

Può essere utilizzato con una semplice sintassi come `wget [URL]`, dove `[URL]` è l'indirizzo del file o della 

pagina che desideri scaricare.

Ad esempio, puoi usare `wget -r [URL]` per scaricare ricorsivamente tutti i file accessibili da una specifica 

pagina web o directory.



LINUX
Comandi: prelievo documenti dalla rete (WGET)

     Vediamo come utilizzare wget nella pratica.

❑ Per scaricare un file di una release di genoma per prima cosa andiamo alla pagina 

igenomes (Ready-To-Use Reference Sequences and Annotations) di Illumina



LINUX
Comandi: uso di WGET

❑ Ci focalizziamo sulla distribuzione di UCSC di una release del genoma di Saccharomyces 

cerevisiae (sacCer3). 



LINUX
Comandi: uso di WGET

❑ Posizionare il puntatore del mouse su sacCer3 e spingere sul tasto destro per aprire la 

tendina e copiare l’indirizzo link



LINUX
Comandi: uso di WGET

❑ Scaricare in locale sul server il file della distribuzione sacCer3 con il comando wget e  tasto 

destro del mouse. Nella shell quindi scrivete il comando wget digitate uno spazio e cliccate 

sul tasto destro del mouse per incollare il link copiato precedentemente sul browser.

  wget 

http://igenomes.illumina.com.s3-website-us-east-1.amazonaws.com/Saccharomyces_cerevisiae/UCSC/sacCer3/Sacch

aromyces_cerevisiae_UCSC_sacCer3.tar.gz 



LINUX
Comandi: uso di WGET

Con il comando ls controllate di aver scaricato la distribuzione del genoma sacCer3



LINUX
Comandi: uso di TAR

Un file con estensione `.tar.gz` è un archivio compresso in Linux e UNIX. Il formato `.tar` 

(Tape Archive) raggruppa più file e directory in un unico file (archivio), mentre l'estensione 

`.gz` indica che l'archivio è stato compresso usando la compressione gzip. Quindi, un file 

`.tar.gz` (talvolta chiamato "tarball") è un archivio che è stato sia aggregato sia compresso, 

rendendolo più piccolo e più facile da trasferire o archiviare.



LINUX
Comandi: uso di TAR

Il comando `tar zxvf file.tar.gz` è utilizzato per estrarre il contenuto di un archivio 

.tar.gz. Qui, z indica la decompressione con gzip, x sta per "estrai", v per "verbose" 

(fornisce un output dettagliato dell'operazione), e f specifica il nome del file archivio. 

 tar zxvf Saccharomyces_cerevisiae_UCSC_sacCer3.tar.gz



LINUX
Comandi: uso di TAR

…
…



LINUX
Comandi: uso di TAR

…
…

Vediamo con ls -l che si è creata una cartella Saccharomyces_cerevisiae che contiene una 
sottocartella UCSC 



LINUX
Comandi: TREE

Il comando `tree` in Linux visualizza in modo grafico la struttura delle directory e dei file, 

mostrandoli come un albero ramificato. Questo comando è utile per ottenere una 

panoramica immediata della gerarchia dei file e delle cartelle in una directory. 

Se `tree` non è già installato nel tuo sistema, potresti doverlo installare con il gestore di 

pacchetti della tua distribuzione.



LINUX
Comandi: uso di TREE

Con il comando tree Saccharomyces_cerevisiae otteniamo la struttura delle directory e dei 
file, mostrandoli come un albero:



LINUX
Comandi: GREP

Il comando `grep` in Linux è uno strumento da linea di comando usato per 

cercare stringhe di testo all'interno di file. 

Puoi usarlo per cercare una specifica parola o pattern in uno o più file. 

La sintassi base è `grep 'stringa' file`. 

`grep` può anche supportare espressioni regolari, che lo rendono molto potente 

per ricerche testuali complesse.



LINUX
Comandi: set environmental variable

Cerchiamo nell’albero delle dir la directory WholeGenomeFasta.

Una volta identificata definire la variabile WGF ed usarla per entrare nella directory 
WholeGenomeFasta:

WGF=”/data/TEMP/Saccharomyces_cerevisiae/UCSC/sacCer3/Sequence/WholeGen
omeFasta/”

cd $WGF

ls *fa  produce in standard output 

genome.fa



LINUX
Comandi: GREP

Usare il grep per determinare il numero di sequenze cromosomiche nel file genome.fa



LINUX
Comandi: `|`        (pipe)

Il simbolo `|` in Linux è chiamato "pipe". Viene usato per passare l'output di un comando 

come input al successivo. Ad esempio, `comando1 | comando2` prende l'output di 

`comando1` e lo utilizza come input per `comando2`. È un potente strumento per combinare 

comandi e filtrare i dati.



LINUX
Comandi: `|`        (pipe)

Come esempio di utilizzo utilizziamo il comando grep precedente e concateniamolo con il 

comando wc -l che conta le righe di un file di input.

In output otteniamo il numero 17, pari al numero di cromosomi di Saccharomyces 

cerevisiae (16 cromosomi nucleari+1 mitocondriale)



Fine


