Resolución de los problemas 
#!/usr/bin/perl -w

# Ejercicio 1. Uso de arrays.

# 1.- Crear un array con 4 acidos nucleicos.

@acidos_nuc = ('adenina', 'citosina', 'guamina', 'timina'); 

# Mostrar en pantalla el array

print  "Estos son los 4 acidos: @acidos_nuc\n\n";

# 2.- Insertar un nuevo acido

push (@acidos_nuc, 'uracilo');

# Mostrar en pantalla el array

print "Estos son los 5 acidos: @acidos_nuc \n\n";

# 2.- Eliminar el primer acido

$primer_acido= shift(@acidos_nuc);

# Mostrar en pantalla el array

print "Estos son los acidos una vez eliminado $primer_acido: @acidos_nuc \n\n";

# 3.- El array invertido

@acidos_al_reves = reverse @acidos_nuc;

# Mostrar en pantalla el array

print "Estos son los 4 acidos invertidos: @acidos_al_reves \n\n";

# 4.- El array ordenado

@acidos_ordenados= sort @acidos_nuc;

# Mostrar en pantalla el array

print "Estos son los 4 acidos ordenados: @acidos_ordenados\n\n";

# 5.- Número de elementos

$numero = scalar @acidos_nuc;

print "Este array tiene $numero elementos \n";

exit;
#!/usr/bin/perl -w

# Ejercicio 2. Uso de arrays asociativos.

# 1.- Crear un array con 4 acidos nucleicos y su abreviatura.

%acidos_nuc = ("A", "adenina", "C", "citosina", "G", "guanina", "T", "timina"); 

# Como se puede observar la abreviatura se usa como clave 

# y el nombre como contenido del array.

# Mostrar en pantalla el array

print "\nEstos son los 4 acidos: \n";

print %acidos_nuc; 

# 2.- Insertar 1 más

$acidos_nuc{"U"} = "uracilo";

# Mostrar en pantalla el array

print "\nEstos son los 5 acidos: \n";

print %acidos_nuc; 

print "\n"; 

# 3.- Eliminar la guanina

delete $acidos_nuc{"G"};

# Mostrar en pantalla el array

print "\nEstos son los 4 acidos: \n";

print %acidos_nuc; 

print "\n"; 

# 4.- Imprimir los nombres de todos los acidos

@acidos= values %acidos_nuc; 

# Mostrar en pantalla el array

print "\nEstos son los 4 acidos solos: @acidos \n";

print "\n"; 

# 5.- Imprimir los nombres de todas las abreviaturas

@abreviaturas= keys %acidos_nuc; 

# Mostrar en pantalla el array

print "\nEstas son las 4 abreviaturas: @abreviaturas\n";

print "\n"; 

# 6.- Imprimir el número de elementos

# La función scalar funciona adecuadamente sobre arrays indexados, 

# por ello la aplicamos al array @acidos.

$numero = scalar @acidos;

print "\nhay $numero acidos \n";

exit;

#!/usr/bin/perl -w

# Concatenar DNA

# Ejercicio 3
# 1.- Guardar dos cadenas de DNA en las variables $DNA1 y $DNA2.

$DNA1 = 'ACGGGAGGACGGGAAAATTACTACGGCATTAGC';

$DNA2 = 'ATAGA';

# 2.- Mostrar en pantalla las dos cadenas

print "Estas son las dos cadenas de DNA:\n\n";

print $DNA1, "\n";

print $DNA2, "\n\n";

# Unir los dos fragmentos de DNA y guardarlo en la variable $DNA3, usando el operador "."

# Mostrarlo en pantalla

$DNA3 = $DNA1 . $DNA2;

print "Aqui esta la union de las dos cadenas:\n\n";

print "$DNA3\n\n";

# Triplicar la cadena 2

$DNA4 = $DNA2 x 3;

print "Aqui esta la cadena triplicada:\n\n";

print "$DNA4\n\n";

exit;

#!/usr/bin/perl -w

# Ejercicio 4

# La cadena $dna contiene una cadena de DNA

$dna = 'ACGGGAGGACGGGAAAATTACTACGGCATTAGC';

# Inicializa los contadores de cada una de las vocales.

$num_A = 0;

$num_C = 0;

$num_G = 0;

$num_T = 0;

$num_otros = 0;

# Dividimos la cadena en sus componentes mediante la función split

@bases = split('', $dna);

for ($i=0; $i<scalar @bases; $i++) {


if ($bases[$i] eq 'A')
{$num_A++}


elsif ($bases[$i] eq 'C') {$num_C++}


elsif ($bases[$i] eq 'G') {$num_G++}


elsif ($bases[$i] eq 'T') {$num_T++}


else {$num_otros++}


}

# Mostrar resultados:

print "\n La cadena $dna tiene: \n \t$num_A adeninas \n\t$num_C citosinas \n\t$num_G guaninas y \n\t$num_T timinas";

exit;

#!/usr/bin/perl -w

# ejercicio 5

# Abre un fichero y cuenta el numero de palabras diferentes

# Pide el nombre del fichero

print "Introduce el nombre del fichero a analizar\n";

$nombre = <STDIN>;

chomp $nombre;

# Abre el fichero. 

# En caso de que no pueda abrir el fichero da una indicación de error mediante

# la función die.

# $! da el número de error que se ha producido

open(LIBRO,$nombre) or die "Error al abrir fichero $nombre $! \n";

# Inicializamos el array asociativo %pal con todo vacio.

# Este array usará como claves las distintas palabras que aparecen en el texto,

# y como valor un contador del número de veces que ha aparecido esta palabra.

%pal = ();

# Mediante la sentencia foreach vamos leyendo una a una todas las líneas del fichero.

# Dividimos la línea en palabras mediante la funcion split, usando como caracter de 

# separación el espacio en blanco ' '.

# Para cada palabra comprobamos si ya está en el array asociativo que contiene cada 

# palabra usando la función exists. Si ya existía incrementamos el contador de palabras,

# si no existía esa palabra ponemos el contador a 1.

#

# Otra forma de hacerlo sería no comprobar si ya existe la palabra, sino incrementar 

# directamente el contador, suponiendo que una variable no inicializa esta a 0.

foreach $cada_linea (<LIBRO>) {


@palabras = split(' ', $cada_linea);


for ($i= 0; $i<scalar @palabras; $i++) {



if (exists($pal{$palabras[$i]})) {




$pal{$palabras[$i]}++;






}



else {




$pal{$palabras[$i]} = 1;




}



}

}

# Vamos a imprimir los resultados

foreach $clav (keys %pal) 


{

 
print "Hay $pal{$clav} de tipo $clav\n";


};

@claves = keys %pal;

$num =  $#claves;

print "Las palabras distintas son: $num\n";

close(LIBRO);

exit;

#!/usr/bin/perl -w

# Factorial recursivo.

# Ejercicio 6

print "Introduce un numero natural: \n";

$numero = <STDIN>;

chomp ($numero);

$fact = factorial($numero);

print "\n El factorial de $numero es: \n\t$fact\n"; 

exit;

sub factorial {


if ($_[0] == 1) {return(1)}


else {return($_[0] * factorial($_[0]-1))}


}

#!/usr/bin/perl -w

# Ejercicio 7. Abre el fichero dna1.txt, lee la cadena de ADN, 

# extrae codones y lo convierte en aminoacidos.

open (CADENA_DNA, "dna1.txt") or die "No se puede abrir el fichero dna1.txt\n";

$cadena_unida= '';

# Lee el fichero

@texto = <CADENA_DNA>;

$cadena_proteina = '';

close (CADENA_DNA);

# Leemos las lineas del fichero a partir de la sexta.

# Dividimos cada linea en palabras y eliminamos la 1ª que contiene sólo números.

# Unimos cada una de estas palabras para formar unacadena con todas las bases. 

#

for ($i = 5; $i<scalar @texto; $i++) {


@palabras = split(' ',$texto[$i]);


# El indice $j empieza a contar en 1 porque $palabra[0] contendrá numeros


# que no nos interesan.


for ($j = 1; $j < scalar @palabras; $j++) {




$cadena_unida = $cadena_unida.$palabras[$j];



}


}

# Cuenta de cada una de las bases

#________________________________

@dna =();

@dna = split ('', $cadena_unida);

$cont_A = 0;

$cont_C = 0;

$cont_T = 0;

$cont_G = 0;

$base ='';

foreach $base (@dna) {


if ($base eq 'a') {$cont_A++;}


elsif ($base eq 'c') {$cont_C++;}


elsif ($base eq 't') {$cont_T++;}


else {$cont_G++;}

}

print "Hay $cont_A As \n";

print "Hay $cont_C Cs \n";

print "Hay $cont_G Gs \n";

print "Hay $cont_T Ts \n";

#________________________________

# Conversión  de codones en aminoácidos

#________________________________

# Leemos la cadena $cadena_unida, extrayendo los codones mediante la función substr

# que permite extraer trozos de una cadena, del tamaño que queramos, y a partir de la

# posición que queramos.

for ($i=0; $i < (length($cadena_unida)-2); $i += 3) {


$codon = substr($cadena_unida,$i,3);


$cadena_proteina = $cadena_proteina.codon2aa($codon);


}

print "La cadena de proteinas es: \n $cadena_proteina \n";

#________________________________

# Guardarlo en el fichero amino.txt

#________________________________

open(AMINO, ">amino.txt");

print AMINO $cadena_proteina;

close (AMINO);

#________________________________

# Cuenta de cada uno de los aminoácidos

#________________________________

# Dividimos la cadena de proteinas en sus letras componentes.

@proteina = split ('', $cadena_proteina);

# Vamos a crear un array asociativo llamado %prot, que inicialmente estará vacío

# y que iremos llenando usando como clave el nombre del aminoacido y

# como valor el número de veces que aparece.

%prot = ();

for ($i=0; $i < scalar @proteina; $i++) {


if (exists($prot{$proteina[$i]})) {



$prot{$proteina[$i]}++;



}


else {



$prot{$proteina[$i]} = 1;



}


}

# Vamos a imprimir los resultados

foreach $clav (keys %prot) 


{

 
print "Hay $prot{$clav} de tipo $clav\n";


}

# Solicita al usuario un porcentaje e imprime los nombres de los aminoacidos por encima

# de ese porcentaje.

print "\n\n\n Introduce un numero entre 0 y 100:\n";

$porcentaje = <STDIN>;

chomp $porcentaje;

# $total guarda el numero total de aminoacidos en la cadena

$total = $#proteina;

foreach $clav (keys %prot) 


{


$porc = (100*$prot{$clav})/$total;


if ($porc > $porcentaje) {



print "\n La $clav supera el porcentaje del $porcentaje %";



}


}

#________________________________

#

# codon2aa Subrutina tomada del libro "Beginning PERL for bioinformatics", J. Tisdall. 

#

# A subroutine to translate a DNA 3-character codon to an amino acid

#   Version 3, using hash lookup

sub codon2aa {

    my($codon) = @_;

    $codon = uc $codon;

    my(%genetic_code) = (

    'TCA' => 'S',    # Serine

    'TCC' => 'S',    # Serine

    'TCG' => 'S',    # Serine

    'TCT' => 'S',    # Serine

    'TTC' => 'F',    # Phenylalanine

    'TTT' => 'F',    # Phenylalanine

    'TTA' => 'L',    # Leucine

    'TTG' => 'L',    # Leucine

    'TAC' => 'Y',    # Tyrosine

    'TAT' => 'Y',    # Tyrosine

    'TAA' => '_',    # Stop

    'TAG' => '_',    # Stop

    'TGC' => 'C',    # Cysteine

    'TGT' => 'C',    # Cysteine

    'TGA' => '_',    # Stop

    'TGG' => 'W',    # Tryptophan

    'CTA' => 'L',    # Leucine

    'CTC' => 'L',    # Leucine

    'CTG' => 'L',    # Leucine

    'CTT' => 'L',    # Leucine

    'CCA' => 'P',    # Proline

    'CCC' => 'P',    # Proline

    'CCG' => 'P',    # Proline

    'CCT' => 'P',    # Proline

    'CAC' => 'H',    # Histidine

    'CAT' => 'H',    # Histidine

    'CAA' => 'Q',    # Glutamine

    'CAG' => 'Q',    # Glutamine

    'CGA' => 'R',    # Arginine

    'CGC' => 'R',    # Arginine

    'CGG' => 'R',    # Arginine

    'CGT' => 'R',    # Arginine

    'ATA' => 'I',    # Isoleucine

    'ATC' => 'I',    # Isoleucine

    'ATT' => 'I',    # Isoleucine

    'ATG' => 'M',    # Methionine

    'ACA' => 'T',    # Threonine

    'ACC' => 'T',    # Threonine

    'ACG' => 'T',    # Threonine

    'ACT' => 'T',    # Threonine

    'AAC' => 'N',    # Asparagine

    'AAT' => 'N',    # Asparagine

    'AAA' => 'K',    # Lysine

    'AAG' => 'K',    # Lysine

    'AGC' => 'S',    # Serine

    'AGT' => 'S',    # Serine

    'AGA' => 'R',    # Arginine

    'AGG' => 'R',    # Arginine

    'GTA' => 'V',    # Valine

    'GTC' => 'V',    # Valine

    'GTG' => 'V',    # Valine

    'GTT' => 'V',    # Valine

    'GCA' => 'A',    # Alanine

    'GCC' => 'A',    # Alanine

    'GCG' => 'A',    # Alanine

    'GCT' => 'A',    # Alanine

    'GAC' => 'D',    # Aspartic Acid

    'GAT' => 'D',    # Aspartic Acid

    'GAA' => 'E',    # Glutamic Acid

    'GAG' => 'E',    # Glutamic Acid

    'GGA' => 'G',    # Glycine

    'GGC' => 'G',    # Glycine

    'GGG' => 'G',    # Glycine

    'GGT' => 'G',    # Glycine

    );

    if(exists $genetic_code{$codon}) {

        return $genetic_code{$codon};

    }else{

            print STDERR "Bad codon \"$codon\"!!\n";

            exit;

    }

}

exit;
#

#
Fin ejercicio 7

#

#

# ejercicio 8.

#

use strict;

print "Introduzca tres cadenas de adn \n";

my $adn1=<STDIN>;

chomp $adn1;

my $adn2=<STDIN>;

chomp $adn2;

my $adn3=<STDIN>;

chomp $adn3;

my @adn1 = split('',$adn1);

my @adn2 = split('',$adn2);

my @adn3 = split('',$adn3);

my %num = (); 

numero_de_bases(\@adn1, \@adn2, \@adn3, \%num);

print "El resultado de contar las bases de las tres cadenas \n cadena1=$adn1 \n cadena2=$adn2 \n cadena3=$adn3 \n es:\n As=$num{'a'}\n Cs=$num{'c'}\n Gs=$num{'g'}\n Ts=$num{'t'}\n";

exit;

#

# Subrutina que une las tres cadenas en una sola cadena de caracteres

#

sub numero_de_bases {


my($array1,$array2,$array3,$resul) = @_;


my $cadena_total='';


my $i;


for ( $i=0; $i< scalar @$array1; $i++) {



$cadena_total = $cadena_total.$$array1[$i];



}


for ( $i=0; $i< scalar @$array2; $i++) {



$cadena_total = $cadena_total.$$array2[$i];



}


for ($i=0; $i< scalar @$array3; $i++) {



$cadena_total = $cadena_total.$$array3[$i];



}


print "La cadena unida es: $cadena_total\n";

my %cuentas = ();


cuenta(\$cadena_total,\%cuentas);

%$resul=%cuentas;

}

sub cuenta {


my ($i, $j) = @_;


my $k;


my @adn =split('', $$i);


for ($k= 0; $k<scalar @adn; $k++) {



if ($adn[$k] eq 'a') {




$$j{'a'}++;



}



elsif($adn[$k] eq 'c') {




$$j{'c'}++;



}



elsif($adn[$k] eq 'g') {




$$j{'g'}++;



}



else {




$$j{'t'}++;



}


}

}

#!/usr/bin/perl -w

# Ejercicio 9. Expresiones regulares

print "Por favor, introduzca una palabra: \n";

$palabra = <STDIN>;

chomp $palabra;

#La cadena buscada tiene que tener solo 3 caracteres: 

#vocal, numero y letra. 

#Por eso ponemos los simbolos ^ y $ para indicar que deben coincidir 

# con el principio y el fin de la cadena.

if ($palabra =~ m/^(a|e|i|o|u)[0-9]([a-zA-Z])$/) {


print "He encontrado la cadena $& que cumple lo buscado \n";


}


else {


print "No he encontrado la cadena buscada\n";


}
exit;

#!/usr/bin/perl -w

# Ejercicio 10: Detecta palabras con pa y pi 

print "Introduce una palabra \n\n";

$palabra=<STDIN>;

chomp $palabra;

if ($palabra =~ /(pa)/i) {


print "La cadena 'pa'  ha sido encontrada en la posicion $-[1]\n\n";


if ($palabra =~ /(pi)/i) {



print "La cadena 'pi'  ha sido encontrada en la posicion $-[1]\n\n"



}


}


else {


print "La cadena 'pa'  no ha sido encontrada.\n\n"


}

exit;

#!/usr/bin/perl -w

# Ejercicio 11. Expresiones regulares: Variables PERL

print "Por favor, introduzca una palabra: \n";

$palabra = <STDIN>;

chomp $palabra;

while ($palabra ne 'basta') {


if ($palabra =~ m/^\$[a-zA-Z][0-9a-zA-Z_]*$/) {



print "He encontrado una variable legal de perl: $palabra \n";



}



else {



print "La cadena introducida no es un nombre de variable en PERL\n";



}


print "Por favor, introduzca una palabra: \n";


$palabra = <STDIN>;


chomp $palabra;


}

exit;

#!/usr/bin/perl -w

# Ejercicio 13. Detección de números

while () {

print "\n Introduzca un numero entero o real: \n";

$numero = <STDIN>;

chomp ($numero);

if ($numero =~ /^(([\+-]?\d+)
# Este agrupamiento busca enteros



|([\+-]?
# La parte fraccionaria de un número en punto flotante





# puede llevar signo o no.



\d*\.?\d*
# Puede tener parte entera o parte decimal o ambas.



[e|E][\+-]?\d*)
# Este agrupamiento busca el exponente



)$/x) {


if ($2 eq $numero) {



print "$numero es un numero entero valido";



}


else {



print "$numero es un numero real valido";



}

}

else {


print "$numero no es un numero valido\n";

}
exit;

#!/usr/bin/perl -w

#   

# ejercicio 14

# Abrir el fichero GenBank.gb para lectura

open (GEN, "GenBank.gb");

@todo = <GEN>;

# Dentro de las líneas del fichero buscamos una que tenga al comienzo la palabra ORIGIN, 

# esta me da la separación entre la información que hay que guardar en ambos ficheros.

$linea_separacion= 0;

for ($i = 0; $i < scalar @todo; $i++) {


if ($todo[$i] =~ /^ORIGIN/) {



$linea_separacion = $i;



last;



}



}

# Guardamos en el fichero temp1.txt las primeras lineas del fichero GenBank.gb



open (TEMP1, ">temp1.txt");

for ($i = 0; $i <= $linea_separacion; $i++) {


print TEMP1 $todo[$i];


}

close TEMP1;


# Guardamos en el fichero temp2.txt las  lineas de ADN del fichero GenBank.gb



open (TEMP2, ">temp2.txt");

for ($i = $linea_separacion + 1; $i < scalar @todo; $i++) {


print TEMP2 $todo[$i];


if ($todo[$i] =~ /tca/) {



print "tca aparece en la linea", $i+1, " del fichero GenBank.gb y en la posicion $-[0] \n";



}


}

close TEMP2;



close (GEN);

# Salir del programa

exit;
