Laboratorium 4: Sortowanie i BioPerl

Sortowanie

1. Napisz program, ktory sortuje stownikowo plik mieszanych stow angielskich i
polskich z wielkimi i matymi literami na poczatku. Wykorzystaj operator sort oraz
anonimowa funkcje¢ sortujaca z operatorem cmp i napisami konwertowanymi na mate
litery (Ic). (Slowa.txt) (autor zadania Piotr Artukowicz,
http://mat.ug.edu.pl/~piotao/Perl/zadania)

2. Wykorzystujac transformacje Schwartza zoptymalizuj kod programu z pkt. 1 w taki sposdb,
aby wywotanie polecenia Ic odbywato sie dla kazdego stowa tylko raz. (autor zadania Piotr
Artukowicz, http://mat.ug.edu.pl/~piotao/Perl/zadania)

BioPerl

1. Napisz program, ktéry wczyta plik w formacie PDB i wypisze liste aminokwaséw wraz z
identyfikatorem tancuch i liczbg atoméw, dla kazdego aminokwasu.
Przyktadowy wynik:

LYS-196 9

LYS-197 9

LYS-198 9

CYS-199 6

PRO-200 7

ALA-2015
(Uzyj: Bio::Structure::10 i metod new(-file => $file), next_structure, get_chains,
get_residues(Schain), get_atoms(Sres))

2. Napisz program, ktéry pobierze sekwencje z GenBanku (po Accession number np. “j01673") i
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zapisze jg w pliku w formacie FASTa, EMBL i GenBanku.
(Uzyj: Bio::DB::GenBank, Sdb_obj->get_Seq_by_acc(), Bio::SeqlO)

3. Przerdb program z punktu pierwszego, tak by wypisat sekwencje biatkowg zamiast
nukleotydowej (Uzyj metody translate)
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