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Devoir # 1 (100 points, poids: 10%)

À rendre: Vendredi le 3 Février à 17h00 (en utilisant webCT)

1ère Partie: Traitement de Fichiers sur le Génome (90 points) 

Les molécules d’ADN peuvent être considérées comme des chaînes formées de quatre caractères, représentant les bases: {A, C, G, T}. La taille des chaînes varie d’un organisme à l’autre. Typiquement, le génome d’une bactérie est constitué de millions de bases (lettres) alors que le génome humain contient 3 billions de bases.  Les molécules d’ADN consistent de deux brins (chaînes) complémentaires allant dans des directions opposées.  Les règles de complémentarité sont les suivantes : A et T sont complémentaires et C et G sont complémentaires. Étant donné que la séquence d’un brin peut être déduite de celle de l’autre brin, seul l’un des brins doit être physiquement mis en storage.

Dans ce devoir, vous allez devoir écrire 3 programmes vous permettant de manipuler un fichier qui mémorise un brin d’ADN. Le fichier donné est, tout simplement, une séquence de caractères appartenant à l’ensemble {A, C, G, T}.

Programme # 1 :  Élimination des Segments de Basse Complexité   (30 points)

                          [nom du projet : lowcomp]

Veuillez considérer une chaîne correspondant à un brin d’ADN. Les segments de basse complexité sont les séquences principalement répétitives. Certains algorithmes qui manipulent les données génomiques (tel que les algorithmes séquenceurs) sont portés à confusion par les segments de basse complexité, donc ces segments sont généralement masqués avant de faire démarrer ces algorithmes. Je vous demande d’écrire un programme qui, étant donné une séquence et les indices (beg, end) de segments de basse complexité, substitue chaque caractère de ces segments par un caractère spécial (‘X’).

Votre programme doit demander à l’utilisateur, le nom du fichier contenant le génome (le brin d’ADN) et le nom du fichier contenant les segments de basse-complexité (ce fichier contient une séquence de pairs (beg, end)). Étant donné les noms de fichiers, disons, genome1.txt et lowcomp1.txt, votre programme doit lire les paires (beg, end) de lowcomp1.txt et substituer les caractères de genome1.txt qui ont les adresse (relative au début du fichier [byte offset]) beg, beg+1, beg+2, etc.  jusqu’à l’adresse end,  par X. (La première position dans le fichier est 0). Ceci doit être répété pour toutes les paires (beg, end).  

Le programme doit afficher à l’écran les segments de basse complexité qui ont été remplacés. 

Exemple :
genome1.txt:

ACATATATATATCTACGGTACGTGTCGTGT

lowcomp1.txt:

3 11

20 29

modified genome1.txt

ACAXXXXXXXXTCTACGGTAXXXXXXXXXX

screen:

TATATATAT
CGTGTCGTGT

IMPORTANT: Les fichiers contenant des génomes sont typiquement extrêmement grand, donc vous devez supposer que le fichier tout entier ne peut pas être sauvegardé dans un tableau en mémoire principale. Il vous faudra, plutôt, utiliser les commandes de positionnement dans les fichiers seekp et seekg afin de vous déplacer vers des locations spécifiques dans le fichier. 

Lorsque vous testerez votre fichier d’entrée successivement, veuillez vous rappeler de recopier ce fichier puisque votre programme changera constamment son contenu. 

Programme # 2: Compression de fichier génomique (30 points)
               [nom du projet : compress] 

Veuillez considérer le fichier d’entrée original qui vous aura  été donné pour le Programme # 1. Ce fichier contient donc une séquence de caractères tirés de l’alphabet : {A, C, G, T}. Ce type de format gâche beaucoup d’espace puisqu’il utilise un octet pour la sauvegarde de chaque lettre de cette séquence. Dans ce programme, nous utiliserons une notation compacte afin de comprimer ce fichier, réduisant de ce fait, sa taille par un facteur de 4.  

Nous allons associer deux bits à chaque caractère de la manière suivante :


A : 00

C: 01

F: 10

T: 11

Chaque caractère du fichier d’entrée sera converti en deux bits, et les bits correspondant à chaque 4 caractères seront combinés en un octet qui sera écrit dans le fichier de sortie (c’est à dire: le fichier comprimé). Puisque le nombre de caractères dans le fichier d’entrée peut ne pas être un multiple de quatre, il est nécessaire de savoir combien de caractères (1, 2, 3 ou 4) sont compris dans le dernier octet obtenu de la séquence originelle (si cet octet est incomplet, il sera complété par des zéros) ; Ce nombre sera écrit dans le fichier de sortie et correspondra au dernier octet du fichier. 
Votre programme doit demander à l’utilisateur le nom du fichier contenant le génome et le nom du fichier comprimé qui doit être créé. Il devra créer ce fichier de la manière décrite ci-dessus. 
Example: 

genome1.txt: ACTGAAAG

genome1.cmp: a binary file that contains the following 3 bytes:

             00011110 00000010 00000100

              (ACTG)    (AAAG)    (4)

genome2.txt: AATTCCGGAT

genome2.cmp: a binary file that contains the following 4 bytes:

             00001111 01011010 00110000 00000010

              (AATT)    (CCGG)   (AT--)    (2)

IMPORTANT: Veuillez supposer que votre fichier d’entrée est trop grand pour être sauvegardé tout entier dans un tableau en mémoire principale. Vous devez donc lire le fichier d’entrée caractère par caractère, et n’avoir pas plus de quatre caractères à la fois sauvegardés dans la mémoire principale. De même, le fichier compressé doit également être supposé trop grand pour pouvoir tenir en mémoire principale. Ceci signifie que votre programme doit écrire dans le fichier de sortie, un octet à la fois. Veuillez noter que cette fois, les commandes de positionnement dans les fichiers (seekp et seekg) ne doivent pas être utilisées dans les programmes # 2 et # 3, puisque les fichiers seront traités séquentiellement.
Programme # 3: Décompression d’un fichier génomique comprimé (30 points)

               [nom du projet : uncompress]

Ce programme recevra le nom du fichier d’entrée (le fichier comprimé), disons genome2.cmp, et le nom du fichier de sortie (le fichier décomprimé), disons, genome2.ucp. Votre programme doit convertir le fichier d’entrée (comprimé) en son format original, renversant le processus du programme # 2.

Vous pouvez tester les programmes # 2 et # 3 de la manière suivante :

Executez compress avec les fichiers genome1.txt genome1.cmp

Executez uncompress avec les fichiers genome1.cmp genome1.ucp

Comparez le contenu de genome1.txt avec celui de genome1.ucp (ils doivent être identiques)

Standards pour vos programmes et mode de de soumission

Test et Vérification de vos fichiers de sortie: Nous vous fournirons des fichiers d’entrée afin de tester vos programmes. Nous nous réservons le droit d’ajouter des fichiers supplémentaires lorsque nous testerons, nous-même, vos programmes. Lorsque des fichiers de sortie corrects peuvent être fournis pour les fichiers d’entrée donnés, ils vous seront fournis comme modèles. Veuillez créer vos fichiers de sortie dans le même format que celui spécifié dans cet énoncé, puisqu’il est probable que nous utilisions une méthode automatique de comparaison de vos fichiers de sortie aux sorties correctes. 
Documentation et Style : Votre programme doit être bien documenté et écrit dans un bon style. Une partie des points qui vous seront octroyés seront dédiés à la documentation et au style. Un bon style correspond à une bonne documentation (explications/commentaires), un choix de noms clairs (pour vos variables, classes, fonctions, etc.) et une bonne organisation et conception de programme (comme la création de méthodes qui traite chaque aspect/tâche à l’intérieur d’une classe). 
Que rendre et comment rendre votre devoir ? Veuillez s’il vous plait prendre connaissance du document sur le plagiat et la collaboration posté sur le site Web. Vous ne devez pas inclure les idées ou parties de code de vos collègues ou d’autres programmes disponibles sur le Web ou autre part. En rendant ce devoir, vous reconnaissez automatiquement votre compréhension de notre loi sur le plagiat et la collaboration. 
Veuillez créer un répertoire appelé «a1» et ne contenant que les fichiers suivants:  
· un répertoire lowcomp comprenant les fichiers du programme utilisé pour créer le projet lowcomp.

· un répertoire compress comprenant les fichiers du programme utilisé pour créer le projet compress.

· un répertoire uncompress comprenant les fichiers du programme utilisé pour créer le projet uncompress.

· Un fichier written.txt comprenant votre solution à la question écrite de ce devoir. (ce fichier doit être un fichier texte. Vous pouvez utiliser notepad, wordpad ou d’autres éditeurs de ce genre.)

TOUT FICHIER DOIT CONTENIR UNE ENTÊTE INDICANT le nom de l’étudiant, le numéro d’étudiant, et le numéro de cours (csi2531). Comprimez (Zip) le répertoire et veuillez soumettre le fichier comprimé sous la rubrique soumission du devoir #1 sur WebCT (seul un fichier est soumis) ; Ceci doit être fait de manière à ce que la commande ‘unzip’ produise le répertoire  « a1 » avec tous les fichiers à l’intérieur. 

2ème Partie : Devoir Écrit (10 points)
Disques (5 points)

On considère un Disque Système Western Digital CaviarAC22100 présentant les caractéristiques suivantes:

· Capacité: 2,100 MB
· Temps de recherche moyen: 12 msec
· Déllai de rotation moyen: 6msec
· Taux de transfert: 12 msec/piste
· Octets par secteur: 512
· Secteurs par piste: 63
· Pistes par cylindre: 16
· Cylindres: 4092

On suppose que l'on souhaite sauvegarder un fichier composé de 350,000 enregistrement de 80 octets.

1. Combien de cylindres sont nécessaires pour sauvegarder le fichier sachant qu'un enregistrement peut impliquer plusieurs secteurs, pistes ou cylindres?
2. Combien de cylindres sont nécessaires pour sauver le fichier si un enregistrement ne peut utiliser plus d'un secteur?
3. On suppose que la situation est telle que décrite à la question 2.et que, par ailleurs il n'y a pas d'interférences avec d'autres processus, que le fichier remplit totalement un cylindre avant de continuer sur le suivant et que les cylindres nécessaires sont dispersés aléatoirement sur le disque. Quel est le temps nécessaire pour lire le fichier entier en continu?
4. Sous les conditions de la question 3., quel est le temps nécessaire pour lire le fichier aléatoirement (lire tous les enregistrements mais dans un ordre quelconque)?

Bandes Magnétiques (5 points)

On suppose que l'on veut enregistrer un fichier de 350,000 enregistrements de 80 octets sur des bobines de 2400 pieds d'une bande de 1600-bpi avec des espaces inter-blocs de 0.5 pouce.

1. Quels sont les facteurs bloquants minimum et maximum qui entraînent l'utilisation d'exactement trois bandes?
2. Quelle est la densité d'enregistrement effective quand un facteur bloquant de 50 est utilisé?
3. On suppose que la vitesse de la bande est de 150 ips. Quel est le taux de transmission réel dans ce cas?

