
Файлы, чтение и обработка.
Âî âñåõ çàäà÷àõ ââîä-âûâîä îñóùåñòâëÿåòñÿ òîëüêî ïîñðåäñòâîì ÷òåíèÿ-çàïèñè ôàéëîâ. Ôàéë ñî âõîäíûìè äàííûìè
íàçûâàåòñÿ input.txt, ñ âûõîäíûìè � output.txt.
Âî âõîäíûõ äàííûõ âñåõ çàäà÷ ìîæíî ðàññ÷èòûâàòü íà òî, ÷òî все ñòðîêè ôàéëà, âêëþ÷àÿ ïîñëåäíþþ,
çàêàí÷èâàþòñÿ ïåðåíîñîì ñòðîêè (ñèìâîëîì '\n').
Ñëîâîì âî âñåõ çàäà÷àõ íàçûâàåòñÿ ïîñëåäîâàòåëüíîñòü ïðîïèñíûõ èëè ñòðî÷íûõ ëàòèíñêèõ áóêâ, îãðàíè÷åííàÿ
ñëåâà è ñïðàâà ñèìâîëîì íå-áóêâîé èëè íà÷àëîì (êîíöîì) ñòðîêè.
Åñëè â ôàéëå åñòü ðóññêèå áóêâû (è âîîáùå ëþáîé ñèìâîë ñ êîäîì, áîëüøèì 127), òî íåîáõîäèìî ïðè îòêðûòèè
ôàéëà óêàçûâàòü êîäèðîâêó:

data = open('input.txt', 'r', encoding='utf-8')

Открытие файла

Äëÿ êàæäîãî ôàéëà, ñ êîòîðûì íåîáõîäèìî ïðîèçâîäèòü îïåðàöèè ââîäà-âûâîäà, íóæíî ñâÿçàòü ñïåöèàëüíûé
îáúåêò - ïîòîê. Îòêðûòèå ôàéëà îñóùåñòâëÿåòñÿ ôóíêöèåé open, êîòîðîé íóæíî ïåðåäàòü äâà ïàðàìåòðà. Ïåðâûé
ïàðàìåòð (ìîæíî òàêæå èñïîëüçîâàòü èìåíîâàííûé ïàðàìåòð file) èìååò çíà÷åíèå òèïà str, â êîòîðîì çàïèñàíî
èìÿ îòêðûâàåìîãî ôàéëà. Âòîðîé ïàðàìåòð (ìîæíî òàêæå èñïîëüçîâàòü èìåíîâàííûé ïàðàìåòð mode) � ýòî
çíà÷åíèå òèïà str, êîòîðîå ðàâíî 'r', åñëè ôàéë îòêðûâàåòñÿ äëÿ ÷òåíèÿ äàííûõ (read), 'w', åñëè íà çàïèñü (write),
ïðè ýòîì ñîäåðæèìîå ôàéëà î÷èùàåòñÿ, è 'a' � äëÿ äîáàâëåíèÿ äàííûõ â êîíåö ôàéëà (append). Åñëè âòîðîé
ïàðàìåòð íå çàäàí, òî ñ÷èòàåòñÿ, ÷òî ôàéë îòêðûâàåòñÿ â ðåæèìå ÷òåíèÿ.
Ôóíêöèÿ open âîçâðàùàåò ññûëêó íà ôàéëîâûé îáúåêò, êîòîðóþ íóæíî çàïèñàòü â ïåðåìåííóþ, ÷òîáû ïîòîì ÷åðåç
äàííûé îáúåêò èñïîëüçîâàòü ìåòîäû ââîäà-âûâîäà. Íàïðèìåð:
input = open('input.txt', 'r')

output = open('output.txt', 'w')

Чтение данных из файла

Äëÿ ôàéëà, îòêðûòîãî íà ÷òåíèå äàííûõ, ìîæíî âûçûâàòü ñëåäóþùèå ìåòîäû, ïîçâîëÿþùèå ÷èòàòü èç íåãî äàííûå.
Ìåòîä readline() ñ÷èòûâàåò îäíó ñòðîêó èç ôàéëà (äî ñèìâîëà êîíöà ñòðîêè '\n', âîçâðàùàåòñÿ ñ÷èòàííàÿ ñòðîêà
âìåñòå ñ ñèìâîëîì '\n'. Åñëè ñ÷èòûâàíèå íå áûëî óñïåøíî (äîñòèãíóò êîíåö ôàéëà), òî âîçâðàùàåòñÿ ïóñòàÿ
ñòðîêà. Äëÿ óäàëåíèÿ ñèìâîëà '\n' èç êîíöà ôàéëà óäîáíî èñïîëüçîâàòü ìåòîä ñòðîêè rstrip(). Íàïðèìåð: s =

s.rstrip().
Ìåòîä readlines() ñ÷èòûâàåò âñå ñòðîêè èç ôàéëà è âîçâðàùàåò ñïèñîê èç âñåõ ñ÷èòàííûõ ñòðîê (îäíà ñòðîêà �
îäèí ýëåìåíò ñïèñêà). Ïðè ýòîì ñèìâîëû \n îñòàþòñÿ â êîíöàõ ñòðîê.
Ìåòîä read() ñ÷èòûâàåò âñ¼ ñîäåðæèìîå èç ôàéëà è âîçâðàùàåò ñòðîêó, êîòîðàÿ ìîæåò ñîäåðæàòü ñèìâîëû '\n'.
Åñëè ìåòîäó read ïåðåäàòü öåëî÷èñëåííûé ïàðàìåòð, òî áóäåò ñ÷èòàíî íå áîëåå çàäàííîãî êîëè÷åñòâà ñèìâîëîâ.
Íàïðèìåð, ñ÷èòûâàòü ôàéë ïîáàéòîâî ìîæíî ïðè ïîìîùè ìåòîäà read(1).

Вывод данных в файл

Äàííûå âûâîäÿòñÿ â ôàéë ïðè ïîìîùè ìåòîäà write, êîòîðîìó â êà÷åñòâå ïàðàìåòðà ïåðåäàåòñÿ îäíà ñòðîêà. Ýòîò
ìåòîä íå âûâîäèò ñèìâîë êîíöà ñòðîêè '\n' (êàê ýòî äåëàåò ôóíêöèÿ print ïðè ñòàíäàðòíîì âûâîäå), ïîýòîìó äëÿ
ïåðåõîäà íà íîâóþ ñòðîêó â ôàéëå íåîáõîäèìî ÿâíî âûâåñòè ñèìâîë '\n'.
Òàêæå ìîæíî âûâîäèòü äàííûå â ôàéë ïðè ïîìîùè ôóíêöèè print, åñëè ïåðåäàòü åé åùå îäèí èìåíîâàííûé
ïàðàìåòð file, ðàâíûé ññûëêå íà îòêðûòûé ôàéë. Íàïðèìåð:
output = open('output.txt', 'w')

print(a, b, c, file = output)

Закрытие файла

Ïîñëå îêîí÷àíèÿ ðàáîòû ñ ôàéëîì íåîáõîäèìî çàêðûòü åãî ïðè ïîìîùè ìåòîäà close(). Âîò òàê:
f.close()

Ëó÷øå æå âñåãî îòêðûâàòü ôàéëû ïðè ïîìîùè ñëåäóþùåé êîíñòðóêöèè, êîòîðàÿ ãàðàíòèðóåò àâòîìàòè÷åñêîå
çàêðûòèå ôàéëà (èëè ôàéëîâ), îòêðûòûõ â å¼ çàãîëîâêå.
with open('input.txt') as fin:

<блок операторов с отступом>

Áîëåå òîãî, â óêàçàííîì çàãîëîâêå ìîæíî îòêðûâàòü ñðàçó íåñêîëüêî ôàéëîâ:
with open('input.txt') as fin, open('output.txt', 'w') as fout:

<блок операторов с отступом>
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Пример

Ñëåäóþùàÿ ïðîãðàììà ñ÷èòûâàåò âñå ñîäåðæèìîå ôàéëà input.txt, çàïèñûâàåò åãî â ïåðåìåííóþ s, à çàòåì
âûâîäèò åå â ôàéë output.txt.
with open('input.txt', 'r') as fin:

s = fin.read()

with open('output.txt', 'w') as fout:

fout.write(s)

Òàê ìîæíî ÷èòàòü ôàéë ïîñòðî÷íî:
with open('input.txt', 'r') as fin, open('output.txt', 'w') as fout:

line = fin.readline()

while line != '':

fout.write(line)

line = fin.readline()

Ñóùåñòâóåò è äðóãîé ñïîñîá îáðàáîòàòü ôàéë ïîñòðî÷íî, áîëåå óäîáíûé:
with open('input.txt', 'r') as fin, open('output.txt', 'w') as fout:

for line in fin:

fout.write(line)

À âîò àíàëîãè÷íàÿ ïðîãðàììà, íî ÷èòàþùàÿ äàííûå óæå ïîñèìâîëüíî:
with open('input.txt', 'r') as fin, open('output.txt', 'w') as fout:

c = fin.read(1)

while c != '':

fout.write(c)

c = fin.read(1)

Òåðìèí ACGT-ñòðîêà îçíà÷àåò ñòðîêó ïðîèçâîëüíîé äëèíû, ñîñòîÿùóþ òîëüêî èç çàãëàâíûõ ñèìâîëîâ A, C, G è Т.

A. Количество строк с символами
Дан файл. Вывести количество строк, где есть хотя бы один символ, отличный от переноса строки.

Input Output

this
is
a

file

4

B. Самая короткая строка
Дан файл с непустыми ACGT-строками разной длины. Вывести самую короткую строку и её длину.

Input Output

ACGT
TGCAT
AAAAAA
TT

TT
2

C. Первая встреченная длинная строка
Дан файл с непустыми ACGT-строками. Вывести самую длинную строку. Если строк наибольшей
длины несколько, вывести ту, которая встретилась раньше.

Input Output

TT
TGTT
ACGT
TGT
TT

TGTT

D. Наименьший триплет

Дан файл со строками, содержащими только заглавные латинские буквы и переносы строк.
Вывести наименьший в лексикографическом порядке триплет из латинских букв, содержащийся в
данном файле. Триплеты могут переноситься на следующую строку (см. пример).

Input Output

SGBG
B
SH
YT

BGB
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E. Наименьшая длинная строка
Дан файл с непустыми ACGT-строками. Вывести самую длинную строку и её длину. Если строк
наибольшей длины несколько, вывести наименьшую в лексикографическом порядке.

Input Output

TT
GCGT
TGCA
CCTC
AAA

CCTC
4

F. Все комплементарные дополнения
Дан файл с ACGT-строками. Вывести все строки, но пары символов C и G, а также A и T поменяны
местами, после чего строки развёрнуты задом наперёд.

Input Output

ACGT
GTTA

ACGT
TAAC

G. ACGT-статистика.
Дан файл, содержащий ACGT-последовательности. Для каждой строки вывести 4 числа: количество
символов A, C, G и T соответственно.

Input Output

ACGTGTTA
GACGCGAA

2 1 2 3
3 2 3 0

H. Вычисление GC-содержания.

Дан файл, содержащий ACGT-последовательности. Вывести строки с максимальным суммарным
количеством букв C и G в том порядке, в котором они были указаны во входном файле.
Указание: â ýòîé çàäà÷å íàäî ïðîéòèñü ïî âõîäíîìó ôàéëó äâàæäû: îäèí ðàç ïîñ÷èòàòü ìàêñèìàëüíîå êîëè÷åñòâî
ñèìâîëîâ C è G, à çàòåì (íà âòîðîì ïðîõîäå ïî ôàéëó) âûâîäèòü òå ñòðîêè, ó êîòîðûõ CG-ñîäåðæàíèå ðàâíî
ìàêñèìàëüíîìó.

Input Output

ACGCATG
TGACTG
AGCTGCA
CGTC

ACGCATG
AGCTGCA

Êîììåíòàðèé ê òåñòó: óêàçàííûå ñòðîêè ñîäåðæàò â ñóììå 4 ñèìâîëà C è G, à îñòàëüíûå ìåíüøå.

I. Вычисление относительного GC-содержания.

Дан файл, содержащий ACGT-последовательности. Вывести строки с максимальным отношением
суммарного количества букв C и G к длине строки (т.н. GC-content).

Input Output

ACGCATG
AGCTGCA
TGACTG
CGTC

CGTC

GCT
AAAAAC
ACGAGC
TC

GCT
ACGAGC

Êîììåíòàðèé ê ïåðâîìó òåñòó: óêàçàííàÿ ñòðîêà ñîäåðæàò â ñóììå 3 ñèìâîëà C è G, äëèíà ñòðîêè 4 ñèìâîëà, òàêèì

îáðàçîì îòíîøåíèå ðàâíî 0.75. Îíî ìàêñèìàëüíîå ñðåäè óêàçàííûõ ñòðîê.
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J. FASTA-файлы. Заголовки.
В биоинформатике принято использовать специфический формат хранения информации о белках.
Он называется FASTA-формат. Выглядит это примерно так:

>MCHU - Calmodulin - Human, rabbit, bovine, rat, and chicken
ADQLTEEQIAEFKEAFSLFDKDGDGTITTKELGTVMRSLGQNPTEAELQDMINEVDADGNGTID
FPEFLTMMARKMKDTDSEEEIREAFRVFDKDGNGYISAAELRHVMTNLGEKLTDEEVDEMIREA
DIDGDGQVNYEEFVQMMTAK

>gi|5524211|gb|AAD44166.1| cytochrome b [Elephas maximus maximus]
LCLYTHIGRNIYYGSYLYSETWNTGIMLLLITMATAFMGYVLPWGQMSFWGATVITNLFSAIPYIGTNLV
EWIWGGFSVDKATLNRFFAFHFILPFTMVALAGVHLTFLHETGSNNPLGLTSDSDKIPFHPYYTIKDFLG
LLILILLLLLLALLSPDMLGDPDNHMPADPLNTPLHIKPEWYFLFAYAILRSVPNKLGGVLALFLSIVIL
GLMPFLHTSKHRSMMLRPLSQALFWTLTMDLLTLTWIGSQPVEYPYTIIGQMASILYFSIILAFLPIAGX
IENY
Более формально: файл состоит из произвольного количества блоков. Каждый блок начинается со
строки-описания (description line), первый символ которой знак “больше” (>). Далее в блоке
записана строка, содержащая только заглавные латинские буквы, возможно разделённая на
несколько частей (каждая часть записывается отдельной строкой).

Дан файл в FASTA-формате. Вывести строки-описания без символа >.
Input Output

>first protein
ACGT
GTTA
>second protein
TGAC
GCGAA

first protein
second protein

K. FASTA-файлы. Строки и их длины.

Дан файл в FASTA-формате. Вывести строки и их длины в том порядке, в котором они указаны в
FASTA-файле.

Input Output

>first protein
ACGT
GTTA
>second protein
TGAC
GCGAA

ACGTGTTA 8
TGACGCGAA 9

L. FASTA-файлы. Короткая и длинная строки.

Дан файл в FASTA-формате. Вывести самую длинную и самую короткую строки с их названиями.
Если самая длинная (короткая) не одна, выбрать ту, которая появилась в файле раньше. Решите
эту задачу за один проход по входному файлу.

Input Output

>first protein
ACGT
ATG
>second protein
AGCT
GCA
>third protein
TGA
CT
G
>fourth protein
AC
GT
AT
C

>third protein
TGACTG
>first protein
ACGTATG
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M. FASTA-файлы. Все длинные строки.
Дан файл в FASTA-формате. Вывести все самые длинные строки с их названиями в том порядке, в
котором они были перечислены во входном файле. Решите эту задачу за один проход по входному
файлу.
Указание: Ñîçäàòü ìàññèâ äëÿ äëèííûõ ñòðîê. Åñëè òåêóùàÿ ñòðîêà èìååò èìååò òàêóþ æå äëèíó, ÷òî è âñå, ÷òî íà
äàííûé ìîìåíò õðàíÿòñÿ â ìàññèâå, òî ýòó ñòðîêó íàäî òóäà äîáàâèòü. Åñëè äëèíà òåêóùåé ñòðîêè áîëüøå, òî íàäî
ïðîñòî çàíîâî ñîçäàòü ýòîò ìàññèâ ñ åäèíñòâåííîé ñòðîêîé.

Input Output

>first protein
ACGT
ATG
>second protein
AGCT
GCA
>third protein
TGA
CT
G
>fourth protein
AC
GT
AT
C

ACGTATG
AGCTGCA
ACGTATC

N. FASTA-файлы. Переформатирование.
Дан файл в FASTA-формате. К заголовку каждого блока добавлена запись одного натурального
числа 𝑁 , отделённая от самого заголока пробелом.
Требуется вывести тот же файл в FASTA-формате, убрав запись числа 𝑁 с отделяющим пробелом,
а строку в каждом блоке вывести, “нарезав” по 𝑁 символов в каждой части (см. пример).

Input Output

>first protein 3
AFNQIJRG
HJQE
JEQ
J
>second protein 2
AGCT
GCA
>third protein 50
TGA
CT
G
>fourth protein 1
CG
TC

>first protein
AFN
QIJ
RGH
JQE
JEQ
J
>second protein
AG
CT
GC
A
>third protein
TGACTG
>fourth protein
C
G
T
C

O. FASTA-файлы. Близкие строки.
Расстоянием Хэмминга, определённым для двух строк одинаковой длины называется количество
разных символов, имеющих одинаковые индексы в обеих строках. Например расстояние Хэмминга
между строками s1 = 'ACCGAGT' и s2 = 'ACAGAGG' равно 2, так как s1[2] != s2[2] и s1[6] !=
s2[6], а остальные символы попарно равны.
Дан файл в FASTA-формате, содержащий строки одинаковой длины. Найдите две строки,
расстояние Хэмминга между которыми минимальное.
Программа должна вывести минимальное расстояние, а в следующих двух строках
соответствующие строки входного файла. Если таких строк несколько — вывести две любые из
них. Гарантируется, что входной файл содержит не менее двух строк в FASTA-формате.

Input Output

>first protein
ABCD
EFGHI
JKZ
>second protein
ZBCDEFGHIJKZ
>third protein
ZBCDE
OGHIJKZ
>forth protein
ZBCDEOGHIJ
KX

1
ZBCDEFGHIJKZ
ZBCDEOGHIJKZ
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