C2184 Uvod do programovani v Pythonu (podzim
2020)

Povinné domaci ukoly

Ukoly v této sadé reSte do pripravenych soubori header.py, find.py,
recursive find.py, sum paper.py, collect sequences.py, count atoms.py,
které pak odevzdate do odevzdavarny. Doctesty a typové anotace v téchto souborech
povazujte za soucast zadani.

V kazdé uloze je nasSim ukolem napsat program, ktery budeme moct volat z prika-
zové radky. Zakladni struktura je uz pripravena (blok if  name =='main_ ':
main()). Nasim ukolem je doplnit samotnou funkci main. Samozrejmeé lze definovat
dalsi pomocné funkce a ty pak volat v mainu.

V tomto zadéani je vZdy uvedeny priklad voldni programu - radek zacinajici $ popisuje,
jak budeme program volat z prikazové radky; dalsi radky jsou ocekavany vystup, ktery
se ma vypsat na termindl. Tento priklad je pouze ilustra¢ni - vice priklada je vzdy
doctestech ke konkrétnimu programu.

Priklad doctestu:

$ python foo.py x 5
>>> run('python foo.py x 5') # doctest: +NORMALIZE WHITESPACE
XXXXX

Program foo.py voldme z prikazové radky s argumenty x a 5. Ocekavany vystup je
jeden rddek xxxxx. Radek s >>> nemusite brat v potaz (run je pomocné funkce, ktera
zabezpeci pri testovani takové chovani, jakoby byl program volan z prikazové radky
- proto neménte funkci run ani blok if  name  ...).

Vsechny soubory ve slozce data jsou v kédovani UTF-8, stejné kddovani pouzijte i pri
zapisu vystupnich soubord.

Doctesty spustite z prikazové radky:

$ python -m doctest ***, py
$ python -m doctest -v *¥* py

Pri spousténi testl je dulezité, abyste byli primo ve sloZce, kde méate ulozené pro-
gramy, jinak nebudou sedét relativni cesty a testy neprojdou.



DU 8.1: Hlavicka souboru

Doplnte program header.py, ktery bude volan z prikazové radky s jednim argu-
mentem - ndzvem souboru. Program vypiSe prvnich 10 radku tohoto souboru (nebo
min, je-li kratsi). Pokud soubor neexistuje nebo ho nelze nacist, vypise se

{nazev souboru} not found

$ python header.py data/ltqn.pdb

HEADER OXIDOREDUCTASE 17-JUN-04 1TQN
TITLE CRYSTAL STRUCTURE OF HUMAN MICROSOMAL P450 3A4

COMPND MOL ID: 1;

COMPND 2 MOLECULE: CYTOCHROME P450 3A4;

COMPND 3 CHAIN: A;

COMPND 4 EC: 1.14.14.1;

COMPND 5 ENGINEERED: YES

SOURCE MOL ID: 1;

SOURCE 2 ORGANISM SCIENTIFIC: HOMO SAPIENS;

SOURCE 3 ORGANISM COMMON: HUMAN;

$ python header.py meaning of life

meaning of life not found

DU 8.2: Hleda se Nemo

Doplnte program find.py, ktery bude volan z prikazové radky se dvéma argumenty -
hledanym slovem a nazvem prohleddavaného souboru. Program vypise vSechny radky
ze souboru, které obsahuji hledané slovo.

U kaZdého fadku bude uvedeno &islo fadku v ptivodnim souboru. Radky ¢&islujte od
jednicky, Cislo radku vypisujte na $irku ¢tyr znaku se zarovnanim doprava, za Cislem
vypiste tri mezery a pak samotny obsah radku.

$ python find.py Nemo data/CSFD/Hleda_se_Nemo.txt

2 a odlehlém pribytku ze sasanek Marlin a jeho jediny syn Nemo. Marlin se s
4  snazi svého syna pred nastrahami okoli ochranit. Nemo je vSak, stejné jako
23  postavicek. Scénaristou a rezisérem filmu Hleda se Nemo je Andrew Stanton,
27 Hledd se Nemo a jeho Uzasny podmorsky svét je zcela novym uméleckym a

DU 8.3: Hleda se Dory

Doplnte program recursive find.py, ktery bude volan z prikazové radky se dvéma
argumenty - hledanym slovem a ndzvem prohleddvané slozky. Program vypiSe
vSechny soubory ve sloZce, které obsahuji hledané slovo. Slozku bude prohledavat
rekurzivné (tj. v€etné podslozek, podpodslozek atd.).

Doctesty jsou udélané tak, ze nahradi ve vasem vypisu \ za /, takze je jedno, jestli je
spoustite na Unixu nebo Windowsu.

Tip: Pouzijte metodu .glob nebo .rglob. Tyto metody nezarucuji poradi soubor,
proto na jejich vysledek aplikujte funkci sorted.
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$ python recursive_ find.py Dory data/CSFD

data/CSFD/Hleda se Dory.txt
data/CSFD/Hleda se Nemo.txt

DU 8.4: Shér papiru

Soubor data/paper.txt obsahuje informace o sbéru papiru - kdy, kdo, a kolik kg
donesl.

Doplinte program sum paper.py, ktery bude volan z prikazové radky s jednim argu-
mentem - nazvem souboru s informacemi o sbéru. Program nacte tento soubor a
spocita celkovou hmotnost sesbiraného papiru pro kazdou osobu. Vysledek vypiSe na
standardni vystup, osoby budou serazeny podle abecedy.

$ python sum_paper.py data/paper.txt

Alice: 15.0
Bob: 28.0
Cyril: 19.5
Dana: 20.0
Emil: 7.5
Filip: 8.0
Gertruda: 24.0
Hanka: 27.5
Ivan: 20.0
John: 22.0

DU 8.5: Shér sekvenci

Format FASTA slouzi k ukladani sekvenci nukleovych kyselin (DNA, RNA) a pro-
teini. Tento forméat je velmi jednoduchy - pred kazdou sekvenci je radek zacina-
jici znakem > s ndzvem sekvence, pak nasleduje samotnd sekvence - viz soubor
data/collected seqs-expected.fasta.

Nasim tukolem je doplnit program collect sequences.py, ktery bude volan z prika-
zové radky se dvéma argumenty - vstupni slozkou X a vystupnim souborem Y.

Program projde vSechny soubory s priponou . txt ve sloZce X, nacte z nich sekvence a
uloZi je do souboru Y ve formatu FASTA. Nazev kazdé sekvence bude nazev souboru,
ze kterého byla nactena (bez pripony). Sekvence budou serazeny abecedné podle
gram nema nic vypisovat na standardni vystup, sesbirané sekvence ma ulozit souboru
Y.

$ python collect_sequences.py data/seqs data/collected_seqs.fasta

Pokud bude program fungovat spravné, mel by se obsah vystupniho souboru
data/collected seqs.fasta shodovat s data/collected seqs-expected. fasta.

Poznamka: Druhy doctest vold pomocnou funkci diff. Ta srovnava Vas vystupni
soubor se vzorovym vystupnim souborem a vraci True pokud oba existuji a jsou stejné.



Pokud nejsou stejné, vypiSe rozdily (- znamena chybéjici radek, + radek navic) a vrati
False. Funkce diff neupravujte.

DU 8.6: Poc¢itame atomy

Formdat PDB slouzi k uklddani struktur biomolekul. Obsahuje pro kazdy atom v
molekule jeho typ (prvek), 3D souradnice a dalsi informace. PDB soubory obsahuji
radky s ruznymi dopliiujicimi informacemi, ale radky tykajici se atom@ pozname podle
toho, Ze vzdy zacinaji ATOM nebo HETATM. Oznaceni prvku je vzdy na 76.-77. znaku
radku (¢islovano od nuly).

Nasim ukolem je doplnit program count atoms.py, ktery bude volan z prikazové
radky s jednim argumentem - nazvem PDB souboru. Program vypiSe pocet atomu
ruznych typu v tomto souboru. Typy atomu seradte abecedné.

$ python count_atoms.py data/ibuprofen.pdb

C: 13
H: 18
0: 2
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