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Ertékelés: A feladathoz négy, egymdsra épiil§ részfeladat tartozik. A beadanddra adott
érdemjegy a megoldott részfeladatok alapjan keriil meghatarozasra, a program személyes
bemutatdsa soran. Bemutatdsra a gyakorlat idejében van lehet6ség a hatdridének
megfelel6en. Ha a program nem fut, az értékelés elégtelen.

Feladat:

A kmer_inputl.txt, kmer_input2.txt és kmer_input3.txt fajlok az E. coli baktérium genomjanak
egy részét tartalmazzak (A, T, G és C karakterek sorozata). A feladat egy k-mer szamold
program elkészitése. A bioinformatikdban k-mer-nek nevezzilk a k karakter hosszu
részsztringeket. Pl: A “AGCTTTTC” 3-mer-ei a kbvetkez6k: AGC, GCT, CTT, TTT, TTT, TTC.

o (Elégséges) Készitsen egy programot, amely 6sszeszamolja és kiirja a bemeneti fajlok
3 hosszu k-mereit (3-mer). A fajlokat ne 6ntsiik egybe, mardjon meg a 3 kiilénb6z6
input txt fajl.

o Példa bemenet: AGCTTTTC
o Példa kimenet:

AGC 1
GCT 1
crr 1
T 2
TC 1

o (Kozepes) Csak azok a 3-merek szerepeljenek a kimenetben, amelyek tartalmazzak a
T betl(it és az el6forduldasuk szama nagyobb, mint 100.

e (J6) A k-merek el6fordulasai utdn irjuk ki a kimeneti fajlba a sz(irésen atment k-merek
el6fordulasainak 6sszegét is.

o (Kivald) A lokdlisan megoldhatd 6sszegzést végezziik el combiner segitségével.

(Megjegyzés: a k-mer-ek elkészitésekor elég csak az adott sort vizsgdlni, azaz nem kell egy sor
utolsé karakterét dsszeflizni a rakdvetkezé sor elsé karaktereivel.)



