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Ertékelés: A feladathoz négy, egymdsra épiil§ részfeladat tartozik. A beadanddra adott
érdemjegy a megoldott részfeladatok alapjan keril meghatdrozdsra. Ha a program nem fut,
az értékelés elégtelen.

Feladat:

A kmerlnput.txt az E. coli baktérium genomjdnak egy részét tartalmazza (A, T, G és C
karakterek sorozata). A feladat egy k-mer szamolé program elkészitése. A bioinformatikdban
k-mer-nek nevezziik a k karakter hosszu részsztringeket. Pl: A “AGCTTTTC” 3-mer-ei a
kovetkez6k: AGC, GCT, CTT, TTT, TTT, TTC.

o (Elégséges) Készitsen egy programot, amely 6sszeszamolja és kiirja a kmerlnput.txt 3
hosszu k-mereit (3-mer).
o Példa bemenet: AGCTTTTC
o Példa kimenet:

AGC 1
GCT 1
T 1
T 2
TC 1

o (Kozepes) Csak azok a 3-merek szerepeljenek a kimenetben, amelyek tartalmazzaka T
betlit (map sz(irés) és az el6fordulasuk szama nagyobb, mint 100 (reduce sz(irés).
e (JA) Haszndljunk lokdlis redukdlast (combinert) a feladat elvégzéséhez. megj.: nem
egyenld reducer kodjaval!
e (Kivalo) Készitslink sajat rekordtipust (Writable), amely tarolja, hogy a sorban hanyadik
poziciétél kezd6dott a k-mer. Eredményiil adjuk meg az el6fordulasok szamat és hogy
mi a legkisebb index, ahol a k-mer szerepel.
o példa bemenet AGCTTTTC
o példakimenet:
k-mer (el6fordulas, pozicid)

GCT (10,1)
CTT  (12,2)
TIT  (20,3)
TTC  (10,5)

(Megjegyzés: a k-mer-ek elkészitésekor elég csak az adott sort vizsgalni, azaz nem kell egy sor
utolso karakterét 6sszeflizni a rakdvetkez6 sor elsé karaktereivel.)



