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1. INTRODUGAO E DEFINIGOES BASICAS

Este EP trata de processamento de cadeias de caracteres (strings). Supomos fixo um alfa-
beto ¥, cujos membros chamamos de letras (um alfabeto é simplesmente um conjunto finito).
Nossas cadeias de caracteres, ou palavras, sobre 3 sdo sequéncias finitas de letras. O conjunto
das palavras sobre ¥ é denotado ¥*. O comprimento |s| de uma palavra s € ¥* é o ntimero de
letras que a compde. Dadas duas palavras s e t € ¥*, a concatenagdo st destas palavras é uma
nova palavra sobre 3; claramente |st| = |s| + |t|. A palavra vazia (aquela de comprimento 0) é
denotada por A.

2. GENES

Uma palavra f é um fator de uma palavra s se s = s1fs9 com s1 e so € X*. O conjunto dos
fatores de uma palavra s é denotado Fat(s).

No que segue, consideramos sempre 3 = {A,C, G, T}. Ademais, as palavras s = ATG e t = TAG
terao papéis especiais. Seja dada uma palavra D € ¥*. Um gene em D é um fator g # A de D
de comprimento divisivel por 3 e tal que sgt € Fat(D). Assim, um gene em D é um fator de
comprimento multiplo de 3, precedido de s = ATG e seguido de ¢t = TAG. Note que D pode conter

um dado gene g em varios locais diferentes.

3. SEU PROGRAMA

Seu EP1 deve ter como entrada uma palavra D € ¥*. No modo mais simples, seu programa
deve ter como saida o numero total de genes que D contém, contando com multiplicidade (se
um dado gene ocorre m vezes, este gene contribui com m nesse total). Por exemplo, na entrada

CATGCTATAGATGTAGTAGAGCATGTAGCTAAGCTAGATGCTATAGATGAGCATGCTAG
seu programa deve ter como saida o inteiro 13:

yoshi@renyi ~/TMP $ java-introcs GeneFindAll < ex.txt

13

yoshi@renyi “/TMP $

(ex.txt contém o exemplo acima). Seu programa deve também ter um modo, indicado pela
opcao -v, em que ele imprime todos os genes encontrados:

yoshi@renyi “/TMP $ java-introcs GeneFindAll -v < ex.txt
CTA

CTATAGATG

CTATAGATGTAG
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CTATAGATGTAGTAGAGCATG
CTATAGATGTAGTAGAGCATGTAGCTAAGC
CTATAGATGTAGTAGAGCATGTAGCTAAGCTAGATGCTA
TAG

TAGTAGAGCATG
TAGTAGAGCATGTAGCTAAGC
TAGTAGAGCATGTAGCTAAGCTAGATGCTA
TAGCTAAGC

TAGCTAAGCTAGATGCTA

CTA

yoshi@renyi ~/TMP $

Instancias. Vocé deve supor que seu EP1 serd tipicamente executado com palavras D bas-
tante longas (no modo padrao (sem -v)). Por exemplo, D poderia ser a sequéncia completa
de nucleotideos que compoe um cromossomo de um organismo simples. Por exemplo, veja o
cromossomo III do C. elegans em http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_003281.107
report=fasta&log$=seqview ( > 20MB). (Ao visitar a URL acima, vocé percebera que é

necessario remover mudancas de linha.)

Observagoes. Seguem algumas observagoes importantes.

1. Este EP é estritamente individual. Programas semelhantes receberao nota 0.

2. Seja cuidadoso com sua programacgao (corre¢ao, documentagao, apresentacao, clareza de cédigo,
etc). A corregdo ndo é baseada apenas na corre¢do de seu programa.

3. Comparem entre vocés o desempenho de seus programas.

4. Entregue seu EP no Paca.

5. Nao deixe de incluir em seu material um relatorio para discutir seu EP: faga quaisquer comentarios
que vocé achar interessante e inclua exemplos de execugoes de seu programa. Quando mais o

monitor vir as qualidades de seu programa, melhor serd o seu humor e melhor serd sua nota.
Observagao final. Enviem duvidas para a lista de discussao da disciplina.
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