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1. Uvod

1.1. O této pfirucce

Na internetu je v angli¢tin€ k dispozici jiZz nepieberné mnozstvi knih, manuall a ucebnic
k programovani pro biology. V ¢eském jazyce vSak podobné texty jesté chybi, coz vedlo ke

vzniku této pfirucky. Tato pfirucka si klade za cil stat se pfehledem zakladi bioinformatického

3



programovani v jazyce Python zejména pro studenty na vSech urovnich studia. Postupné v ni
budeme shromazd’ovat jak zakladni piikazy a tkony obecného programovani v jazyce Python,
tak i uzitecné funkce, které pomohou predevs§im s organizaci bioinformatickych dat, jejich
vizualizaci a naslednym uzitim v praxi. Samoziejmosti jsou uzitecné odkazy pro dalsi rozvijeni
nabytych schopnosti. Bez nasledného opakovani a co nejintenzivnéjsi praxe se programovani
dobfe naucit neda. Proto pfidavame soucasné i tipy, jak si udrzovat kontakt s programovanim a
nadale se v ném zlepSovat. Ptirucka se zamétuje predevSim na zaCateCniky, ale 1 zkuSenéjsi

programatofi by v ni mohli nalézt néco nového a uzitecného praveé z oblasti bioinformatiky.

1.2. Co je programovani a k ¢emu je dobré?

Moderni biologie se bez vypocetni techniky jiz dlouho neobejde. Tim nejsou mysleny
laboratorni pfistroje za miliony korun, ale (vykonny) pocitac, potazmo notebook. Témét kazdy
védecky c¢lanek nebo diplomova prace uz dnes obsahuje grafy, srovnavaci tabulky
a statistické vyhodnoceni. Biolog ale potfebuje znat i trochu néco jiného nez klasicky
programator, napi. upravovat text (tzn. DNA ¢i proteinovych sekvenci), data a generovat z nich
tabulky (pro vytvaieni grafil) ¢i regularni vyrazy (pro vyhledani vyrazu v textu resp. v sekvenci,
pocet opakovani sekvence znaki atd.).

Se znalosti programovani lze jednak usettit velké mnozstvi prace a hlavné lze vyrazné
roz§ifit repertoar nasich moznosti, tj. analyz, které mizeme provadét. Ukony, které bychom
provadéli bez bioinformatiky i nékolik dni nebo viibec provést nemohli, mizeme zvladnout
treba za hodinu.

Zékladnimi stavebnimi kameny pro vSechny programy piedstavuji ptikazy, pro predstavu:

,, Udélej tohle a potom tohle.

,, Pokud je tato podminka splnéna, udélej tohle; jinak udélej tohle. *

¢

,, lohle opakuj tolikrat, kolikrat je uvedené.
., Délej tohle, dokud se tato podminka nestane platnou.

Postupné vsak piikazy mizeme kombinovat dle naSich specifickych potieb. Dillezité ale
je zacit nécim jednoduchym a postupné se dostdvat hloubéji a hlavné se nebat. Na rozdil od
minulych dob staci nékolik minut a vhodnym dotazem na Google zjistime, Ze podobny problém
uz fesil nékdo pred nami. Soutézeni zde neni na miste, od slusnych programatorti se vam vzdy

dostane ochotné pomoci a podpory.



1.3. ProC Python?

Pokud se zeptame programdtora, ktery programovaci jazyk je nejlepSi, nejspis
nedostanete jednoznacnou a stru¢nou odpovéd’, protoze spravny programator ma prehled o vice
jazycich a kazdy z nich miize pouzivat na néco jiného. Pro ucely bioinformatiky je ale Python
jasnou volbou z toho diivodu, Ze je pro biologa (neprogramatora) snadno ¢itelny, piehledny a
pro zacatek velmi vhodny. Navic, pokud potfebujeme pouzit i jiny jazyk, diky znalosti jazyka
Python nam jeho osvojeni jiz nezabere tolik ¢asu. Protoze vyvojafi védi, ze Python pouziva
spousta védcl, ma taktéz vytecné zazemi a podporu v podobé¢ tutoriali a zejm. diskusnich for.

Podobnymi jazyky co do jejich uplatnéni v biologii a bioinformatice jsou pak Perl a R;
Perl je sice hiife Citelny, ale se znalosti Pythonu by nemél predstavovat velky problém. Jazyk
R je dalsi jasnd volba bioinformatika - R disponuje rozsahlymi statistickymi knihovnami, ale 1
nescetnymi balicky pro evolu¢ni biologii, fylogenetiku, ekologii a dalsi oblasti biologie. Proto

mu je vénovana nase dal$i prirucka Zaklady programovani v jazyce R pro biology.

1.4. Instalace Pythonu a interaktivni prostredi

Python lze spustit v piikazové fadce, kterou mé kazdy operacni systém (dale jen ,,0S*)
— tudiz jak Windows, tak Linux a Mac. Nejjednodussi zptisob, jak si ovéfit, zda mame ve svém
pocitaci nainstalovany Python, je spustit pfikazovou fadku:
e Windows: Start — napsat ,,cmd*
e Mac: Applications — Ultilities — Terminal
e Linux (KDE): Hlavni menu — Konsole
e Linux (GNOME): Super — Terminal
Do okna termindlu napiSeme ,,python3“, stiskneme enter a uvidime, co se stane.
Pokud pracujeme na Windows 10 a Python neni nainstalovan, méli bychom byt presme-
rovani do Microsoft Store, kde 1ze dale pokracovat s instalaci dle instrukci. Jakmile Python

nainstalujeme, uZ by se ndm mélo v piikazové fadce terminélu objevit néco podobného:

C:\Users\Vase_jméno>python Python 3.7.7 (tags/v3.7.7:d7¢567b08f, Mar 10 2020, 11:52:54) [MSC v.1900 64 bit
(AMDG64)] on win32

Type "help", "copyright", "credits" or "license" for more information.
>>>

Jelikoz je Ubuntu jednou z nejpouzivangjSich distribuci Linuxu, budou niZze uvadény

ptikazy pfimo pro ni. Na Linuxu uz Python vétSinou nainstalovany byva. V této pfirucce vsak



potiebujeme verzi Python 3.10, takze pokud se ve vypisu z terminalu objevi napf. ,,Python 3.4,
je tfeba aktualizovat systém. Instalaci pak spustime timto piikazem:

S sudo apt-get install python3

(Pozn.: Znak ,, 8 " (string) se nepise, v termindlu se objevuje automaticky)

Pro zjisténi nasi soucasné nainstalované verze Pythonu staci zadat:

‘ python —version

»>>>“ znamena spustény Python, s nimz uz mizeme komunikovat. Pro zacatek si

muzeme overit, ze mize fungovat jako rychlé kalkulacka:

>>>5+2
7

Ptiklady zde jsou uvedeny s mezerami pro nasi vétsi prehlednost, ale Python v tomto
ptipadé mezery nerozliSuje a vSe pochopi i bez nich.

Tab.1 Vycet zakladnich aritmetickych funkci a jejich operatort

Operator Funkce Priklad
+ Scitani 5+2

- Odecitani 5-2

* Nasobeni 5%2

/ Déleni se zbytkem 5/2

% Zbytek 5%2
ok Umocnéni S**2
// Déleni beze zbytku 5//2

Dale zkusime prvni zakladni ptikaz, a tim je print s klasickym vzkazem ,,Hello world!*.

>>> print("Hello world!")
Hello World!

Fungoval by tento ptikaz i s ptiklady?

>>> print(3+2)

Odpovéd’ zni: Ano! print je funkce, kterd ,,vytiskne* pozadovany vystup, at’ uz jde o
fetézec, nebo cokoli jiného, co je poté na fetézec prevedeno. Proto za ptikaz patii zavorky ().

Pro nasi praci bude vSak pohodlnéjsi a hlavné prehlednéjsi pouzivat aplikaci Jupyter
notebook, kterému se budeme vénovat v dalsi kapitole. Pro ukonceni Pythonu a navraceni do
ptikazové radky staci napsat quit() a misto kliknuti na k¥izek je moZné zavftit i ptikazovou fadku

ptikazem exit.



1.5. Jupyter notebook

Nejjednodussim zpisobem, jak pracovat s Jupyterem, je pomoci baliku Anaconda
Navigator. Anaconda je open-source projekt pro ty, ktefi potfebuji pracovat s velkym objemem

dat a je voln¢ ke stazeni zde: https://www.anaconda.com/products/individual.

Instrukce k instalaci jsou na vyse uvedené strance k dispozici pro kazdy OS:

e Windows: napt. https://medium.com/@GalarnykMichael/install-python-on-windows-
anaconda-c63c7c3d1444
e Linux (Ubuntu 18.04): napt. https://www.digitalocean.com/community/tutorials/how-

to-install-the-anaconda-python-distribution-on-ubuntu-18-04

e MacOS: napt. https://towardsdatascience.com/how-to-successfully-install-anaconda-

on-a-mac-and-actually-get-it-to-work-53ce18025{97

Ukazatelem, Ze vSe probéhlo spravné a mizeme spustit Anacondu, je predpona (base),
ktera se objevi v terminalu. Poté uz staci jen napsat do piikazové fadky anaconda navigator Ci
piimo jupyter notebook a po chvili se na obrazovce objevi poZzadované prostedi. Pro spusténi
Jupyter notebooku z Anacondy (Obr. €. 1) staci kliknout na ,,Launch* a otevie se jako nové
okno v internetovém prohlizeci, kde vidime slozky, které mame v pocitaci ¢ili ,,Dashboard*.
Pro otevieni nového sesitu klikneme na ,,New* a vybereme ,,Python 3% (Obr. €. 2).

Nahote v policku ndzvu mizeme kliknout na ,,Untitled” a seSit si pfejmenovat dle
potieby, bude se ukladat ve formatu *.ipynb. Pro lep$i piehlednost a praci je doporuceno
dokumenty o vice nazvech ukladat s podtrzitkem misto mezery, bez diakritiky a specialnich
znakd, napf. ,,jupyter ntb_pokusI®.

Radek, neboli buiika, je vlevo oznacena zelen¢, to znamen4, ze je aktivni a miizeme do
ni psat kod. Pokud klikneme mimo buriku, tak zmodra a bude neaktivni. Buiiky jsou oznacené

¢islem v hranatych zévorkach, coz se nam bude hodit k odkazovani se na jednotlivé burky.


https://www.anaconda.com/products/individual
https://medium.com/@GalarnykMichael/install-python-on-windows-anaconda-c63c7c3d1444
https://medium.com/@GalarnykMichael/install-python-on-windows-anaconda-c63c7c3d1444
https://www.digitalocean.com/community/tutorials/how-to-install-the-anaconda-python-distribution-on-ubuntu-18-04
https://www.digitalocean.com/community/tutorials/how-to-install-the-anaconda-python-distribution-on-ubuntu-18-04
https://towardsdatascience.com/how-to-successfully-install-anaconda-on-a-mac-and-actually-get-it-to-work-53ce18025f97
https://towardsdatascience.com/how-to-successfully-install-anaconda-on-a-mac-and-actually-get-it-to-work-53ce18025f97

J ANACONDA NAVIGATOR

A

@ Environments

8 Learning

&% Community

Applications on | base (root) <] chamets

' Jupyter
b

CMD.exe Prompt JupyterLab Notebook

RStudio

1.1.458
Aset of integrated toal

Documentation

Developer Blog

Obr. ¢. 1: Prostiedi Anaconda Navigator

Z Jupyter

Files Running Clusters

Select items to perform actions on them.

Qo - | =7

O

Ooooooooooooaoao

3 3D Objects
3 Contacts
3 Desktop
(3 Documents
(3 Downloads
[ Favorites
[ Links

4 Music

3 OneDrive
[ Pictures
(3 Roaming
[0 Saved Games
O Searches

[ Videos

Obr. ¢. 2: Otevieni nového sesitu v Jupyter Notebook

you be more productive with R
‘essentials and netebooks.

Name <

Sign in to Anaconda Cloud

Cuit Logout

Upload -Newv =

Motebook:

- =
Python 3

COther:
Text File
Folder
Terminal
pred 11 minutami
pred mésicem
pred mésicem
pred mésicem
pred 10 dny
pred mésicem
pred 2 lety
pred mésicem
pred mésicem

pred mésicem

Prvnim zde uziteCnym néstrojem je Markdown. Z buiniky pro kod na néj pfepneme

jednoduse z voleb na listé (Obr. €. 3). Chova se vlastné podobné, jako kdybychom psali text ve

Wordu a slouZzi k vloZeni poznamek nebo nadpisi a odrazkami a odliSnymi styly pisma.
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Code
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Obr. ¢. 3: Zmeéna formatu bunky z kodu na Markdown
Tab. 2 Piehled nejzakladnéjsich uprav textu:

Prvek Markdown Syntax
Nadpis # Nadpis1

## Nadpis2

### Nadpis3 atd.
Tuéné *xEugné**
Kurziva *Kkurziva*
Citace > citace
Cislovany seznam 1. Prvni polozka

2. Druhd polozka
3. Treti polozka atd.

Odrazkovy seznam - Prvni polozka
- Druha polozka
- Treti polozka atd.

VloZeni kodu 'kéd'

Odd¢lovac

Odkaz [odkaz](https://www.google.com)
Obrazek I[popis](umisténi\fotka.jpg)

Vice napf. zde: https://www.markdownguide.org/

Po napsani kodu ¢i markdownu bunku spustime tlacitkem ,,Run* nebo klavesovou
zkratku ,,Shift+Enter a ukaze se ndm vystup (output). Co se ty¢e kodu, pracujeme stejne, jako
jsme si jiz ukézali v prostiedi termindlu, jen s rozdilem, Ze si jej nemusime, napf.
v piipadé delsiho koédu, psat nékam vedle a pak ho teprve spustit v Pythonu, nybrz rovnou.
Soucasné se nam 1 barevné méni pismo, coz je rychlejsi pro orientaci a uzivatelsky ptijemné;si
zaroven. Muzeme tedy zkusit opét néjaké jednoduché vypocty a piikazy.

Soubor se uklada automaticky do kotfenové (root) slozky. Pokud si najedeme na soubor

v Dashboardu, mizeme jej vlevo zaSkrtnout a ukdze se ndm nabidka, co s nim udélat —


https://www.markdownguide.org/

duplikovat, pfejmenovat, piemistit, stahnout, nacist, zménit ¢i smazat (viz Obr. €. 4). Pozor,
uvedené akce se seSitem nelze udélat, pokud ho nejdiive nezavieme. To provedeme tlacitkem

»Shutdown* (Obr. €. 5).

— Jupyter = MEeT
Files Running Clusters
Files Running Clusters
Duplicate | Rename | Move | Download | View | Edit n Duplicate View || Edt n
=T m W1 -~ M
O] 3 3D Objects [J 3D Objects
[0 3 ansel O O ansel
[ [3 Contacts [J O Contacts
[0 3 Desktop 00 O Desktop
[0 [3 Documents O O Documents
[0 [0 Downloads 1 O Downloads
[0 [0 Favorites [0 [ Favarites
[0 3 Links [0 3 Links
O 3 Music O O Music
[0 03 OneDrive [0 3 OneDrive
O [ Pictures O O Pictures
O O Saved Games ] [ Saved Games
L] O Searches [0 O Searches
L O Videos O O Videos
8 Pokus_1ipynb & Pokus_1.ipynb
Obr. ¢. 4 — Editace seSitu Obr. ¢. 5 — Zavreni seSitu

Sesit 1ze stahnout i v jiném formatu, neZ vychozim *.ipynb, a to pomoci funkce File —
Download as — a pro dal$i moZnosti nejlépe ve fomatu Python tj. *.py. Dale lze sesit editovat,
pokud potiebujete napt. bunky rozdélit, opétovné spojit ¢i pridat dalsi. K témto ukonim existuji
i uzitecné klavesové zkratky. Pokud klikneme vedle buiiky a ta zmodra, ziejmé nejCastéji

budeme pouzivat ty uvedené v Tab. 3.

Tab. 3 Klavesové zkratky pro praci s buiitkami

Zkratka Funkce

A Pfid4a bunku nad aktualni

oo}

Ptida buniku pod aktualni
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M Zmeéni aktualni butiku na Markdown

D + D (zmacknout dvakrat za sebou) Smaze aktualni bunku

Dalsi klavesové zkratky najdeme pod Help — Keyboard Shortcuts.

1.6. Google Colab

Dalsi uzivatelsky pfijemnou moznosti jak programovat v jazyce Python je sluzba tymu
Google Research zvana Colaboratory, zkracen¢ Colab. Sluzba Colab umoznuje napsat a spustit
libovolny kod v Pythonu v internetovém prohlizeci, coz je uzite¢né piedevsim pro ucely stro-
jového uceni, analyzy dat a vzdélavani. Z technického hlediska je Colab hostovana sluzba pro
seSity nam jiz zndmého nastroje Jupyter, kterd nevyzaduje zadnou instalaci a nabizi bezplatny
piistup k vypocetnim zdrojlim, véetné GPU. Vzhledem k tomu, Ze je Colab zdarma, jeho zdroje
nejsou zaruceny a neomezené a limity vyuziti tak nékdy mohou kolisat. Pro uzivatele, ktefi
chtéji mit spolehlivéjsi pfistup k lepsim zdroji, je urcena sluzba Colab Pro nebo Colab Pro+.

Dalsi detaily jsou k dispozici na nasledujici webové adrese

https://research.google.com/colaboratory/intl/cs/fag.html

Vlastni pracovni prostiedi v Colab lze vytvofit na webové adrese

https://colab.research.google.com/

2. Prace s textem

Pti otevieni jakékoli knihy o programovani najdeme kody, které pracuji s Cisly.
Biologové zabyvajici se sekvencemi nukleovych kyselin nebo proteinti potiebuji pracovat spise
s textem, coz je také primarni zamér této piirucky (bez Cisel se samoziejmé také neobejdeme).
Sekvence DNA/RNA ¢i proteint navic predstavuje ideélni ,,substrat™ pro aplikaci vypocetnich
metod. Programy, které budeme vytvaret, mohou dohromady vytvaret funkcni celek a jako
pomyslny potrubim (pipeline) jimi mohou postupné ,,protékat™ nase data. Pojem pipeline je
v bioinformatice ¢asto pouzivan a oznacuje kombinaci rliznych programu, tj. nejen naSich
vlastnich kodi ale i pfevzatych z literatury nebo diskusnich for. V ramci pipeline je dulezité,
aby kod rozumél vystupu jiného piedchoziho programu (¢ili parsing), a/nebo provedl vystup
v takovém formatu, aby na ném jiny program mohl stavét. Obé varianty vyzaduji praci s textem.

Pro zacatek si tedy pfedstavime prvni dilezity pojem z programovaciho Zargonu — string neboli
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fetézec. Retézec je datovy typ (druh hodnot), ktery obsahuje text, napt. slovo, vétu nebo rizné

dlouhou sekvenci nukleové kyseliny.

2.1. Funkce print

O funkeci print jsme se zminili jiz v prvni kapitole, ted’ se na ni vSak podivime o néco
zevrubnéji:
print("Hello world!")

Celému tadku se tika prikaz. print je ndzev funkce — ty tikaji Pythonu, co mé udé¢lat, v
tomto piipadé chceme néco zobrazit (doslova ,,vytisknout®). Za funkci vzdy nasleduji zdvorky
(existuje sice par vyjimek, ale t€émi se ted’ nebudeme zatézovat). Text v zavorkach nazyvame
argument (podobné jako argument funkce v matematice) a Pythonu specifikuje, co piesné po

ném chceme.

Podobné jako je piima fe¢ uvedena uvozovkami, stejné je tomu i u fetézce. Python je
takto schopen rozlisit mezi instrukcemi (napt. nazev funkce) a daty (to, co chceme vytisknout).

1313

Miuzeme pouzit klasické ,,dvojité*” uvozovky tj. “ “ nebo ,,jednoduché* anglické tj. ©°, Python
si poradi s obéma verzemi, kombinace riznych uvozovek najednou uz ale zplsobi chybu.

Jupyter notebook velmi chytie uvozovky dopliuje, aby se nic takového nestalo.

Zkusme si nasledujici ptikazy:

print("Hello world!")
print(‘'Hello world!")
print(‘'Hello world!")

Dalsi uZitecnou véci jsou komentare, které se hodi zejména po nds, pokud si vedle

kodu cheeme do stejné buiiky poznamenat, co napt. dany kod déla.

# toto je komentdr, Python jej bude ignorovat
print("Komentare se vidycky hodi!")

Co kdyZ pottebujeme v textu pfimou fec?

print('Zeptala se: "Jak se mas?"")

Co kdy7Z potiebujeme text rozdélit na nékolik fadka?
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print("Hello
World!“)

Takto vSak Python nefunguje a vrati ndm chybu:

SyntaxError: EOL while scanning string literal

»EOL* znamena ,,End of Line* a string literal tetézec v uvozovkach, coz ptelozeno do
cesStiny znamend zhruba: ,,Zacal jsem ¢ist fetézec v uvozovkach a dostal jsem se na konec fadku,
aniz bych narazil na druhé uvozovky.“ Python nevédél, jestli byl novy tadek soucast retézce
(coz jsme chtéli), nebo ¢ast kodu (coz si tak nakonec vylozil). Pokud chceme néco napsat na
druhy tadek, pouzijeme zpétné lomitko s pismenem n, tj \n:

# Takhle dostaneme dalsi fadek
print("Hello\nworld!")

Vsimnéme si, Ze mezi slovy a znakem \n neni potfeba mezera.

2.2. Chybova hlaseni

O jednom druhu chyby (error) jsme se jiz zminili a 1 kdyZ se miiZze zdat, Ze je na né pfili§
brzy tak neni. TéméF Zadny program nefunguje hned napoprvé. Proto bychom se s
chybovymi hladSenimi méli seznamit co nejdiive a naucit se s nimi Zit a pracovat. Jednou

z nejcastéjSich chyb je zapominani uvozovek — miize to znit banalné, ale i to se stava, navic

velmi snadno.

print(Hello world)

Python vrati chybu:

File "<ipython-input-1-50b4ae29d403>", line 1
print(Hello world)

A

SyntaxError: invalid syntax

Z vystupu mizeme vycist, Ze chyba nastala na prvnim fadku a Python jeji lokaci odhaduje pted
uzavienim zévorky, na coz neni radno se piespfili§ spoléhat, protoze zélezi na typu chyby
a odhad tudiz nemusi byt vzdy spravny. SyntaxError znamena, ze Python kédu nerozumi, zkratka

jako kdyby na vas né€kdo spustil ¢insky.
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e Chyba v pravopisu — Co se stane, pokud nenapiSeme spravné jméno funkce?

prin("Hello world")

Dostaneme trochu jinou chybu, a to NameError a zprava vypada o néco srozumitelngéji:

NameError Traceback (most recent call last)
<ipython-input-2-919ef47b99be> in <module>
---->1 prin("Hello world")

NameError: name 'prin' is not defined

Zde Python neodkazuje na fadek, kde chybu nasSel, ale rovnou ho cely ukéaze spolecné se slovem,

kterému nerozumi, takZe naprava je celkem snadna.

2.3. Proménné

Ukézali jsme si funkci print, nyni je nacase predstavit dalsi diilezitou a uzite¢nou véc —

ukladani fetézce do promeénné.

my_dna = "ATGCGTA"

Proménna se zde jmenuje my_dna a obsahuje sekvenci DNA (fetézec) "ATGCGTA". Tento
tetézec priradili do proménné. Ted’ miizeme pouzit ndzev proménné misto toho, abychom stale
dokola vypisovali cely fetézec. Vyhodu pfifazeni proménné ocenime, jakmile budeme pracovat

s delSimi sekvencemi. Prozatim zkusme proménnou vytisknout funkect print:

my_dna = "ATGCGTA"
print(my_dna)

Vsimnéme si, Ze tady uz nejsou potieba uvozovky — ty jsou totiz uz soucésti promeénné.
Navic lze fetézec uloZit do proménné samostatng, pokud se po zmacknuti Shift+Enter nic
nestane, je to dobra zprava a proménna se ulozila v poradku. Na dal§im fadku mizeme dal
provadét, co je tfeba. Proménnou mizeme ulozit pod jakymkoliv nazvem chceme, ale méli
bychom mit na paméti, ze by ndzev mél naznacovat, co proménna obsahuje. Pokud bychom
fetézec se sekvenci DNA ulozili do proménné s ndzvem mandarinka, asi by nam to nic neteklo,
zejména s odstupem nékolika tydnit ¢i mésict. Dale je dileZité nezapomenout, Ze nazvy
proménnych jsou tzv. case-sensitive, coz znamena, Ze napt. nazvy my_dna, MY_DNA, My_DNA a

My_Dna jsou rizné promeénné.
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2.4. Manipulace s retézci
Stejn¢ jako pomoci znaménka + s¢itdme Cisla, mtizeme spojovat i fetézce:

my_dna = "ATTA"+"GCGG"
print(my_dna)

Spojovat miizeme i fetézce s proménnymi:

vlakno = "AATA"
my_dna = vlakno + "ATGC"
print(my_dna)

Odborné¢ se tomuto tika concatenating neboli zretézeni (konkatenace) a jesté 1épe Cesky

také slouceni.

Jako dalsi uzitecnou funkci si predstavime len (zkracené¢ od length). Stejné jako u print
ji staci pouze jeden argument, coz je fetézec, ackoliv se chova trochu jinak. Pouziva se pro
zjisténi poctu znaku jak v Ciselnych fadéch, tak v fetézcich a vysledkem je tzv. navratova

hodnota (return value), ktera se da ptiradit do promeénné.

len("ATCGA")

delka_dna = len("ATCGA")
print(delka_dna)

Néavratovou hodnotou neni fetézec, nybrz ¢islo pficemz Python pracuje jinak s ¢isly a

jinak s Fetézci. To si mizeme ukazat, kdyz se pokusime sloudit fetézec s né¢jakym ¢islem:

# uloZeni sekvence do proménné

my_dna = "ATCGA"

# spocteni délky sekvence a ulozeni do proménné

delka_dna = len(my_dna)

# chceme vidét vystup, ktery bude informovat o délce sekvence
print("Délka DNA sekvence je " + delka_dna)

Dostaneme chybovou hlasku:

TypeError Traceback (most recent call last)
<ipython-input-1-832453834a0c> in <module>

4 delka_dna = len(my_dna)

5 # chceme vidét vystup, ktery bude informovat o délce sekvence
----> 6 print("Délka DNA sekvence je " + delka_dna)
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TypeError: can only concatenate str (not "int") to str

Hlaska je kratka, ale vystiznd — nelze sloucit fetézec (str) a €islo (int), coz Python neumi,
protoze jde o rozdilné typy dat. Nastésti ma Python zabudovanou funkci str, kterd umi prevést

hodnotu na fetézec, aby byla nasledné ve vystupu.

my_dna = "ATCGA"
delka_dna = len(my_dna)
print("Délka DNA sekvence je " + str(delka_dna))

Tento zapis jiz uz bude fungovat. Mezera pied uvozovkou je pro vétsi piehlednost, aby
nebyl text nahlouc¢eny na sobg&. VSimnéme si, Ze tu mame funkci uvnitt funkce a nase prohlaSeni
je uzavieno dvéma zavorkami. Pro poradek jesté shrneme, Ze str je funkce, ktera potiebuje jeden

argument (Cislo) a vraci hodnotu (fetézec) a zobrazuje tak ¢islo.

DalSim uZite¢nym ndstrojem jsou vestavéné metody. Chovaji se jako funkce, ale
pouZzivaji se pouze k typim dat, ke kterym patfi. Mluvit budeme o metodach lower a upper,
které patii k fetézctim. Hodi se napiiklad pokud mame sekvenci DNA a chceme zménit vSechna
pismena na velkd, ¢i naopak na malé (oboji ma v bioinformatice sviij specificky vyznam, napf.

u soft-maskovani repetitivnich sekvenci, viz nize):

my_dna = "atcga"
print(my_dna.upper())

Vsimnéme si rozdilu mezi pouZzitim metody a funkce - zatimco u funkce je nejprve tteba
napsat jeji nazev a poté zavorky, u metody pouzijeme promeénnou, za ni tecku a az posléze jeji
nazev a piipadné¢ argument do zdvorek. V tomto piipadé argument nepotiebujeme, takze
zavorky zlstavaji prazdné. Je dilleZité fict, Zze samotna metoda upper neméni vlastni proménnou,
ale jeji kopii. TudiZ je ulozeni do proménné dileZzité, a protoZe tyto metody patii k fetézclim, s
¢isly ndm nebudou fungovat.

Dale se velmi hodi metoda replace. Nazev uz napovida k ¢emu — vezme dva argumenty

(fetézce) a vrati kopii proménné, kde bude vyskyt prvniho fetézce nahrazen druhym. Trochu

kostrbata definice, takze ukazme si ptiklad:

protein = "vispadktnv"

# vyménime valin za tyrosin
print(protein.replace("v", "y"))

# rozhodné Ize nahradit i vice, nez jen jedno pismeno
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print(protein.replace("vls", "ymt"))
# plvodni proménna neni zasaZzena
print(protein)

Co kdyz mame dlouhy fetézec, ale chceme z néj vybrat jen Cast (tzv. substring)?

protein = "vIspadktnv"

# nahled aminokyselin na misté 3 az 5

print(protein[3:5])

# prvni pozice je nula, nikoliv jednicka

print(protein[0:6])

# pokud pouZijeme pozici, kterd uz je daleko za koncem, je to Uplné jedno
print(protein[0:60])

Dvé¢ dulezité véci: Python pocita od nuly, takze zde je 3. misto pro nas na pozici 4.
Znak pocatecni pozice se zapoclita, znak posledni pozice se vylouci. Piikaz protein[3:5] nam

ukaze vse od ¢tvrtého znaku a konci pred znakem patym (takze pouze Ctvrty a paty).

BézZné se v biologii setkdme s tim, Ze potfebujeme spocitat, kolikrat se opakuje sekvence
DNA nebo proteinu. Vhodna metoda, kterou k tomu mizeme vyuzit, se jmenuje count. Vezme
jeden argument (string) a vraci (v ¢isle!), kolikrat ho v proménné najde. Vynechani fadku je pro

ptehlednost, Python jej ignoruje:

protein = "vIspadktnv"

# proménné pro vypocet aminokyselin
valin_count = protein.count('v')
Isp_count = protein.count('lsp')
tryptofan_count = protein.count('w"')

# vystup pro vypocet

print("valin: " + str(valin_count))
print("Isp: " + str(lsp_count))
print("tryptofan: " + str(tryptofan_count))

Radi bychom jesté védéli jejich umisténi! K tomu ndm pomize metoda find a jejim
vystupem bude Cislo, na které pozici se prvné objevi (tzv. index). Nezapomenime, Ze Python

pocita (indexuje) od nuly:

protein = "vispadktnv"

print(str(protein.find('p')))
print(str(protein.find('kt')))
print(str(protein.find('w')))
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Ve vystupu u neexistujici ¢asti feté¢zce dostaneme Cislo -1. Ob& metody count a find jsou
limitované a umi hledat pouze presné ¢asti. VSechny metody, které jsme zde probrali — replace,

count a find — vyzaduji ke spravnému fungovani alespoi dva fetézce, takze pozor na potadi.

2.5. Klicova slova

Kli¢ova slova jsou vyhrazend v rdmci syntaxe Pythonu a programator je tak jiz nemtze

pouzit jako jména proménnych. Soucasna verze Python 3.10.2 si rezervuje 35 klicovych slov.

Jejich platny seznam ziskdme zadanim nasledujicich ptikazh:

>>> import keyword

>>> keyword.kwlist

Vysledkem téchto piikazi je nasledujici seznam:

['False', 'None', 'True', 'and', 'as', 'assert', 'async', 'await', 'break’, 'class', 'continue', 'def’, 'del', 'elif',

'else’, 'except, 'finally’, 'for', 'from', 'global’, 'if', 'import', 'in', 'is', 'lambda’, 'nonlocal', 'not', 'or’,

'pass', 'raise', 'return’, 'try', 'while', 'with', 'yield']

Tab. 4. Seznam a zakladni charakteristika kli¢ovych slov

Kli¢ova slova

Skupina

True, False, None

Reprezentaci logické a prazdné hodnoty

try, except, raise, finally, assert

Zpracovani vyjimek

async, await Pro asynchronni programovani
and, or, not, in, is Operatory

for, while, break, continue Pro praci s cykly

if, elif, else Podminky

return, yield Pro navraceni hodnot

import, from Pro Import

del, global, nonlocal

Pro manipulaci s proménnymi

def, class, with, as, pass, lambda

Pro tvorbu funkci
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3. Cteni a vytvaFeni soubor(i

Nejen biologové pracuji s daty ulozenymi v souborech, proto se potfebujeme naucit, jak
data extrahovat do nasich programii a naopak. V ptedchozi kapitole jsme si do Pythonu vkladali
kratké sekvence, ale v praxi budou tato data mnohem vét§i. Nastésti jsou sekvence bézné
dostupné v textovych souborech (vétSinou FASTA format), které ovSem nejsou pro ¢loveka
snadno citelné.

Doposud jsme ukladali fetézce nebo cCisla do proménnych a pro pouziti stacilo pouzit
nazev proménné. Pfi praci se soubory se ale Casto uziva metod, které ndm umozni délat spoustu

uzite¢nych véci.

3.1. Nacteni a otevreni souboru

Zkusime si vytvofit vlastni maly soubor. Do textového editoru vlozime ndhodnou
sekvenci DNA a uloZime. Poté potfebujeme soubor oteviit v Jupyteru, abychom s nim mohli
pracovat. Prvn¢ je ale nutné znat absolutni a relativni cestu k souboru. Absolutni cestou urc¢ime
polohu souboru na disku bez ohledu na aktudlni adresaf (slozku). Relativni cesta je urceni
polohy souboru vzhledem k zadanému adresafi (sloZce) a vyskytuji se v ni znaky ,,..\*, které

ukazuji na rodicovskou slozku (v pfipad¢ Linuxu).

Relative path
goes between
Directories
avoiding the
root of the
directory tree

y

north-pacific
-gyre

v

creatures data Desktop nmes_thl molecules

pizza.cq so]ar.pﬂ writing

Obr. ¢. 6 — Struktura souborii (zdroj: arc.leeds.ac.uk)

Ptedpokladejme, Ze mame v pocitaci takovéto slozky a soubory. Budeme se chtit zamétit
na soubor ,,notes.txt".
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Pokud pracujeme ve Windows, absolutni cesta by vypadala takto: ,,C:\nelle\notes.txt*.
Relativni cesta, napt. ze slozky ,,molecules” takto: ,,..\notes.txt“. V Linuxu absolutni pak:
,/nelle/notes.txt™ a relativni: ,,../notes.txt”. Z praktického hlediska je v§ak nejjednodussi a
velmi Zadouci si vytvorit Jupyter notebook piimo ve sloZce, kde mame umisténé soubory,
se kterymi potiebujeme pracovat.

Ted uz vime, jak zadat soubor do Jupyteru, aby se nam spravné nacetl a my s nim mohli

pracovat. Pouzijeme nésledujici ptikaz:

muj_soubor = open("cesta k souboru")

Soubor mame nyni uloZzen v proménné muj soubor. Prvné potiebujeme veédét, co v
souboru vlastné je a k tomu pouZijeme metodu read. Obejde se bez argumentli a navratovou
hodnotou je fetézec, ktery nasledné mizeme ulozit do proménné a poté se k ni chovat jako ke
kazdému jinému fetézci, napt.:

muj_soubor = open("dna.txt")
obsah_souboru = muj_soubor.read()
print(obsah_souboru)

Na zacatku je velmi jednoduché zaménit objekt souboru, ndazev souboru a obsah souboru.
Podivejme se na nasledujici kod:

nazev_souboru = "dna.txt"
muj_soubor = open(nazev_souboru)
obsah_souboru = muj_soubor.read()

Na prvnim fadku ukladdme fetézec dna.txt do proménné nazev_souboru. Na druhém
pouzivame proménnou nazev_souboru jako argument pro funkci open a objekt souboru ukladame
do proménné muj_soubor. Nakonec volame metodu read na proménnou muj_soubor a vysledny
fetézec ukladame do proménné obsah_souboru.

Méli bychom byt schopni rozpoznat, Ze mame tfi riizné proménné, v nichZ jsou uloZzené
tf1 odliSné véci. nazev_souboru je fetézec obsahujici ndzev souboru na disku. muj_soubor je objekt
a zobrazuje samotny soubor. obsah_souboru je fetézec s textem souboru. Rekli jsme si, Ze nazvy
proménnych jsou zcela libovolné, ale ndzvy soubort nikoliv — musi korespondovat s ndzvem
souboru na disku.

Castou chybou je pouziti metody read na nespravnou véc. Piipomefime si, Ze tato metoda

se da pouzit pouze na objekt souboru. Pokud se metodu pokusime pouZit na ndzev souboru:

nazev_souboru = "dna.txt"
obsah_souboru = nazev_souboru.read()
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dostaneme AttributeError — Python si postézuje, ze k metod¢ read fetézce nepatii:

AttributeError: 'str' object has no attribute 'read'

Dale se mtize stat, ze chceme oteviit obsah souboru, ale otevieme jeho objekt:

nazev_souboru = "dna.txt"
muj_soubor = open(nazev_souboru)
print(muj_soubor)

Python ovSem nevrati chybu, nybrz podivné vypadajici hlasku. Néco jako:

<open file 'dna.txt', mode 'r' at 0x7fc5ff7784b0>

Praveé se nam povedlo zobrazit objekt souboru, nikoliv obsah.

3.2. Psani do souboru

V dosud uvadénych piikladech jsme si zobrazovali vystupy rovnou na dalsim fadku. To
se hodi pro tvod, kdyZ se u¢ime néco nového a zkousSime, co vSe je mozné. U souboru s
obséhlejSim textem by tento postup bylo ponékud tézkopadny a neprakticky. Zahltili bychom
si disk nebo bychom zrovna potiebovali vyjmout z celého textu jen par informaci. Hlavné
pokud ukoncime sezeni, tak je cely vystup z programu, ktery mohl bézet tfeba i n¢kolik hodin,
jednoduse pryc.

V ptedchozi kapitole jsme si ukdzali, jak otevfit soubor a ptecist si jeho obsah. MliZeme
si také otevfit soubor a néco do néj zapsat, na coZ pouZzijeme funkci open, ale v trochu jiném
stylu. Funkce open bude jako prvni argument a poté pfidame druhy argument urcujici rezim, ve
kterém chceme soubor otevtit. Mlze to byt ,r* (,,read”, Cteni), ,,w* (,,write*, zapis) nebo
»a" (,appending®, ptidavek). Pokud druhy argument nepouzijeme, Python ma ve vychozim
nastaveni cteni (,,r*). Rozdil mezi ,,w* a ,,a* neni velky, ale je dilezité si ho ujasnit. Pokud
otevieme existujici soubor v rezimu ,,w*, ptepiSeme obsah, ktery jiz v souboru je, zatimco za
pouziti argumentu ,,a“ do souboru piipisujeme dalSi data bez premazani obsahu. Bez
existujiciho souboru se tyto dva argumenty budou chovat stejné — umozni zépis do nového

souboru.

Funkce write pracuje trochu jako print, potfebuje jeden argument, ale misto vystupu se

fetézec zapiSe do souboru.
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muj_soubor = open("pokus.txt", "w")
muj_soubor.write("Hello world")

Jelikoz vystup zapisujeme do souboru, na dalsim fadku se nam nic neukéze. Pro ovéieni
uspésnosti bychom si soubor museli oteviit.
Stejné jako u funkce print mizeme 1 s write pouzit jako argument jakykoli fetézec i

jakoukoli metodu nebo funkci, ktera fetézec vraci. VSechny nésledujici argumenty lze pouZit:

#vypsat "abcdef"

muj_soubor.write("abc" + "def")

#vypsat "8"
muj_soubor.write(str(len("AGTCGTAG")))
#vypsat "TGTC"
muj_soubor.write("AGTC".replace("A", "T"))
#vypsat "agtc"
muj_soubor.write("AGTC".lower())

#vypsat obsah moje_promenna
muj_soubor.write(moje_promenna)

3.3. Zavfeni souboru
Opakem funkce open je metoda close. Po dokonceni v§ech potifebnych akci bychom méli

soubor zaviit, abychom se vyhnuli chybam a nezddouci situaci s vice otevienymi soubory

najednou. Metoda close je jind v tom, Ze nepotiebuje Zadné argumenty a nic nevraci:

muj_soubor = open("pokus.txt", "w")
muj_soubor.write("Hello world")
muj_soubor.close()

4. Seznamy a smycky

S tim, co jsme si zatim v Pythonu ukazali, bychom se v biologii pfili§ daleko nedostali.
Casto se stava, ze se musime probrat velkym mnozstvim dat, ktera je potfeba zpracovat
obdobnym zptsobem. Psat kod pro vSechno zvlast' je zbytecna prace. V této kapitole si tedy
ukdzeme zéklady, které 1ze implementovat do programti, abychom si praci uleh¢ili.

Vime, Ze existuji rizné typy dat (fetézce, isla a soubory) obsahujici néjakou informaci.
Pro ulozeni vice druhil informaci (napf. tfi rizné sekvence DNA), jsme jednoduSe pouzili tfi

rizné proménné:

seq_1 ="ATCGATGCGCTATTGCTA"
seq_2 = "agcttgcatgaacgccta"
seq_3 = "ACTGAC-ACGT-ACGTA----CATGT"
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Jenze ti1 sekvence jsou malo a navic tady dopfedu vime, kolik jich mame. Kdybychom
to samé méli provést se tremi stovkami nebo dokonce tfemi tisici sekvenci a drtivou vétSinu
kodu potrad ukladali do proménnych, za chvili bychom se v nich nevyznali. Aby si na$ program
s tak velkym obsahem dat rozumél a byl ho schopny zpracovat, budeme potfebovat novy zptisob
ukladani dat — seznam (list).

Také jsme se setkali s programy, které fadek po fadku ptesné udavaji, co se bude dit,
coz je pro zacatek nejlepsi, protoze presné vidime postup. Opakovani radkii pro ten samy ukon
je vsak zbyte¢né zdlouhavé, coz Pythonu ubira na eleganci. Opakujici se sekvence s riiznymi

modifikacemi se vyskytuji velice Casto a Python je umi fesit jednoduse — smyckami (loops).

4.1. Tvofeni seznamu a extrakce prvk(

Pro vytvofeni seznamu potfebujeme do hranatych zavorek vlozit fetézce nebo Cisla

oddélena carkou:

hadi = ["Coronella austriaca", "Vipera berus", "Natrix natrix"]

Cokoliv uvnitt seznamu se nazyva prvek. Pokud chceme ze seznamu né&jaky prvek
vytdhnout, pouzijeme nazev proménné, pod kterou mame seznam ulozeny a do hranatych
zavorek jesté index, tzn. potadi umisténi prvku (Python pocita od nuly!):

hadi = ["Coronella austriaca", "Vipera berus", "Natrix natrix"]
print(hadi[0])

Totéz 1ze samoziejme provést 1 obracené — vime, ktery prvek chceme, ale nevime, jaké

ma umisténi, k tomu ndm pomiize metoda index:

hadi = ["Coronella austriaca", "Vipera berus", "Natrix natrix"]
zmije_index = hadi.index("Vipera berus")
print(zmije_index)

Co kdybychom chtéli vice nez jeden prvek? Miizeme zadat tzv. ,start™ a ,,stop* pozici

oddélenou dvojteckou a uzavienou v hranatych zavorkach:

taxony = ["kmen", "trida", "rad", "celed", "rod", "druh"]
nizsi_taxony = taxony[3:6]
print(nizsi_taxony)

Podobné tkony jsme provadéli s fetézci ve druhé kapitole — prvni ¢islo prvek zahrnuje,

druhé ho vyluéuje. Pracovali jsme se fetézci prakticky jako se seznamy.
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4.2. Prace s prvky

Pro pfidani prvku do seznamu vyuzijeme nam uz znamou metodu append:

hadi = ["Coronella austriaca", "Vipera berus", "Natrix natrix"]
hadi.append("Zamenis longissimus")

Tato metoda zméni celou proménnou a stejné jako u fetézcu si miizeme pocet prvki

jednoduse ovéfit funkci len:

len(hadi)

Seznamy muzeme stejné tak i spojovat:

hadi = ["Coronella austriaca", "Vipera berus", "Natrix natrix"]
jesteri = ["Lacerta viridis", "Lacerta agilis"]
plazi = hadi + jesteri

print(str(len(hadi)) + " hadi")
print(str(len(jesteri)) + " jesteri")
print(str(len(plazi)) + " plazu")

Metody reverse a sort méni proménnou, v tomto piipad¢ polozky v seznamu:

taxony = ["kmen", "trida", "rad", "celed", "rod", "druh"]
print("puvodne: " + str(taxony))

taxony.reverse()

print("po prevraceni: " + str(taxony))

taxony.sort()

print("po serazeni: " + str(taxony))

Ve vychozim nastaveni Pythonu sefadi metoda sort fetézce v abecednim potadi a Cisla vzestupné.

4.3. Tvorba smycek

Predstavme si, Ze bychom chtéli vzit na§ seznam hadl a nasledné vidét vystup pro kazdy
prvek zvlast, napf. takto:

Coronella austriaca je had

Vipera berus je had
Natrix natrix je had

Jednim zpiisobem, kterym lze provést, je tento:

print(hadi[0] + " je had")
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print(hadi[1] + " je had")
print(hadi[2] + " je had")

Jenze tento zplsob je zbytecné dlouhy, opakujici se (tedy nachylny k chybam) a navic
musime veédét, kolik polozek v seznamu je. Python vSak zné zptsob, kterym fekneme: “Vypis

prvky v seznamu jak jdou po sobé a za kazdy napis ,je had‘.*:

For had in hadi:
print(had + " je had")

Tato smycka ma na prvnim fadku for x in y, kde y je ndzev seznamu, se kterym chceme
pracovat a x nazev proménné pro prvek, ktery bude opakovat. Miizeme si jej pojmenovat jak
chceme, ale opét musime mit na paméti, co ma nazev vyjadrovat. V tomto ptipad¢€ se promeénna
chova trochu jinak. Za normadlnich okolnosti bychom do ni néco ulozili a hodnota by se
nezménila, dokud bychom ji nezménili sami. Tady hodnotu nenastavujeme, automaticky se
ptifadi ke kazdému prvku ze seznamu a méni se s opakovanim smycky. Dal§im dilezitym
poznatkem je, Zze proménna x zde existuje pouze uvnitf smycky. To znamena, Ze se vytvoii na

pocatku smycky a po ukonceni zmizi. Navzdy.

Prvni tadek konéi dvojteckou a vSechny tadky (v tomto ptipadé jeden) pod nim se
automaticky odsadi. Poté miizeme psat dal, ale vSe musi mit stejné odsazeni. Soubor
odsazenych fadki v kodu se ¢asto nazyva blok. V§e ve stejném bloku patii k jednomu seznamu
a miZzeme do n¢j zaradit veskeré funkce a metody, které uz zname s jednou vyjimkou: uvnit¥

smyc¢ky nelze seznam ménit.

Zkusme néco obsahlejsiho:

hadi = ["Coronella austriaca", "Vipera berus", "Natrix natrix"]
for had in hadi:
delka_nazvu = len(had)
prvni_pismeno = had[0]
print(had + " je had. Jméno zacina pismenem " + prvni_pismeno)
print("Jméno se sklada z " + str(delka_nazvu) + " pismen.")

Té¢lo smycky se sklada ze ¢tyt tadkil, z ¢ehoz ve dvou je funkce print, tudiz s kazdou

smyckou dostaneme dva radky vystupu.

S novymi moznostmi ptichdzeji ale 1 nové problémy. V tomto piipad¢ se ¢asto miizeme

potykat s chybou v odsazeni — IndentationError.

IndentationError: unexpected indent
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Reseni je jednoduché — pozorné si projdeme sviij kod a zkontrolujeme, Ze viechny fadky
v bloku maji stejné odsazeni. Také dame pozor, abychom odsazovali bud’ pomoci tabelatoru

(klavesa Tab) nebo mezerniku, nikdy ne kombinaci obojiho.

4.4. Retézec jako seznam

Ve druhé¢ kapitole jsme si ovétili, ze fetézec mize fungovat jako seznam — ziskavali jsme
z n¢j znaky ¢i soubor znakl (v podstaté fetézce v fetézci). Mizeme k tomu pristoupit i naopak

a pracovat s fetézcem jako se seznamem, tudiz pouzit smycky i na né;.

jmeno ="barbora"
for pismeno in jmeno:
print("Mame pismenko " + pismeno)

Mame pismenko b
Mame pismenko a
Mame pismenko r
Mame pismenko b
Mame pismenko o
Mame pismenko r
Mame pismenko a

Vystupem jsou jednotliva pismena. Proces, kdy se opakuji instrukce pro kazdy prvek
v seznamu (€1 znak v fetézci), se nazyva iterace.

Doposud jsme si vSechny seznamy vytvéieli sami. Python vSak disponuje funkcemi
a metodami, jejichz vystupem je pravé seznam. Jedna z takovych se jmenuje split a pouziva se
na fetézce. Potfebuje jeden argument, kterému se tika delimiter (Cesky ,,0odd€lovac®), a ten

rozdéli fetézec vzdy v daném misté a vytvoii seznam. Napf-.:

ropuchy = "bufo,viridis,calamita,alvarius"
druhy = ropuchy.split(",")
print(str(druhy))

Z vystupu vidime, Ze se fetézec rozdélil vzdy, kdyZ narazil na ¢arku tedy oddélovag:

['bufo’, 'viridis', 'calamita’, 'alvarius']

Po vytvofeni seznamu miizeme iterovat jako obvykle. Stejné jako fetézec ,,predstira®,

7e je seznam, podobné se chova 1 soubor. Zatimco u fetézce smycka bere kazdy znak jako prvek,

v souboru se tak dé&je s fadky.
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Soubor = open ("libovolny_text.txt")
for line in soubor:
# cokoliv, co potrebujeme

Pokud piSeme program, ktery ¢te data ze souboru, je lepsi pouzit bud’ pouze metodu
read (pro ulozeni obsahu do proménné), nebo smycku (pro zpracovani kazdého fadku). Pokud
pouzijeme oboji v jednom programu, Python nemusi pochopit, co chceme udélat.

U kazdého souboru ma Python piehled o své pozici, takze pokud pfe¢teme obsah metodou read
a poté se pokusime zpracovat kazdy radek pomoci smycky, nic se nestane. Python si mysli, ze
uz je na konci souboru. Pokud potfebujeme tyto dva ptikazy nevyhnutelné pouzit dohromady,

pomiize, kdyZ soubor zavieme a poté opét otevieme.

4.5. Rozsahy

Nékdy se nam muze hodit iterace pies seznam cCisel. Napf. budeme mit sekvenci

aminokyselin néjakého proteinu:

Protein = "vIspadktnv"

a potfebujeme jako vystup prvni tfi aminokyseliny, pak ¢tyfi, pak pét atd.:

vis
visp
vispa
vispad

Logicky bychom pouzili smycku na extrakci fetézce z fetézce (substring) a jediné, co
potifebujeme, je nastaveni konetné (stop) pozice. Nemiizeme iterovat pies fetézec jen tak,
protoze bychom dostali jednotlivé zbytky, coz nechceme. Mlizeme si ale ru¢né nastavit seznam

se stop pozicemi a iterovat pomoci nich:

stop_pozice = [3,4,5,6,7,8,9,10]

for stop in stop_pozice:
substring = protein[0:stop]
print(substring)

Tento zpiisob je ponc¢kud téZkopadny a funguje pouze v ptipadé, kdy zndme délku proteinu.

Leps$im feSenim je v Pythonu zabudovana funkce range, ktera generuje seznamy cisel, ptes které

27



muzeme iterovat. Chova se v zavislosti na tom, kolik méa argumentt. S jednim argumentem

bude pocitat od nuly do uvedeného cisla, které ale vylouci:

for cislo in range (6):
print(number)

Se dvéma Cisly (argumenty) bude brat prvni ¢islo a posledni vylouci:

For number in range(3, 8):
print(number)

Se ttemi bude pocitat od prvniho po druhé a pficitat k nému tieti:

For number in range(2, 14, 4):
print(number)

5. Funkce

Reknéme, Ze bychom chtéli s pouzitim dosavadnich znalosti napsat program, ktery nam

vypocita obsah nukleotidl adeninu a tyminu, tedy AT (A+T), z néjaké DNA sekvence, napf-.:

moje_dna = "ACTGATCGATTACGTATAGTATTTGCTATCATACATATATATCGATGCGTTCAT"
delka = len(moje_dna)

a_count = moje_dna.count('A")

t_count = moje_dna.count('T')

obsah_at = (a_count +t_count) / delka

print("Obsah AT je " + str(obsah_at))

KdyZ vypustime prvni a posledni fadek (uloZeni do proménné a print vysledku), vidime,
ze kod pro vypocet AT zabere Ctyti fadky. To znamena, Ze pokazdé, kdyZ budeme tento kod pro
vypocet AT potiebovat, musime ty Ctyfi fadky pfesné znovu piekopirovat. Bylo by mnohem
snadngjsi, kdyby Python mél takovou funkci zabudovanou, jenZze nema. To vSak neznamena, Ze
si takovou funkci nemizeme vytvofit sami! Vytvareni vlastnich funkci ma mnoho vyhod.
Dovoluje ndm v programu pouZit stejny kod, aniZ bychom ho museli stéle kopirovat a také kdyz
potiebujeme kod pozmeénit, staci ho zménit pouze na jednom misté a samoziejme ho miZzeme

pouzit i v jiném programu.

5.1. Definice funkce

Pojd'me si tedy vytvofit funkci na vypocet obsahu AT. Prvné si potfebujeme ujasnit, co

bude ve vstupu — typy a pocty argumenttl, a co ve vystupu — typ ndvratové hodnoty. Nas ptiklad
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je celkem jasny — ve vstupu bude sekvence DNA a vystup néjaké desetinné &islo. Cili funkce

vezme fetézec (string) a navrati Cislo (float).

def vypocet_obsahu_at(dna):
delka = len(dna)
a_count = dna.count('A")
t_count = dna.count('T")
obsah_at = (a_count + t_count) / delka
return obsah_at

Nyni si postupné rozebereme jednotlivé kroky. Prvni fadek zacina slovem def, coz je
zkratka pro define (definice funkce). Nasleduje libovolny ndzev funkce, nazev proménné, pro
kterou chceme funkci pouzit a na konci dvojtecka, stejné jako u smycek. A rovnéz stejné jako
u smycek se dalsi radky automaticky odsadi — vytvoti se télo funkce. Dokud se dodrzi odsazeni,
muze byt velké jakkoliv budeme chtit. Uvnitf funkce se miZzeme odkazovat na argumenty
pouzitim proménnych, do kterych jsme je ulozili, ve vySe uvedeném piipadé dna. Na poslednim
fadku nam funkce vraci hodnotu AT, kterou vypocitala —za funkci return napiSeme hodnotu,

kterou chceme vidét jako vystup.

Jako vsude jinde, i u funkci je potieba si dat pozor na n€kolik véci. Je tieba rozliSovat
mezi definovanim funkce a volanim funkce. Kod, ktery bychom spustili v Pythonu nic neudé¢la,
protoZe jsme mu netekli, aby funkei rozbehl, pouze jsme ji definovali. Funkci miizeme zavolat

napf. takto jednoduse rovnou se sekvenci:

vypocet_obsahu_at("ATGACTGGACCA")
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vysledek do proménné:

obsah_at = vypocet obsahu_at("ATGACTGGACCA")

Nebo ho rovnou pouzit:

print("Obsah AT je " + str(vypocet:obsahu_at("ATGACTGGACCA")))

Dalsi véc, kterou je tfeba si uvédomit, je, Ze do argumentu proménné dna neni pri definici
funkce uloZena Zadna hodnota. Jejim tkolem je pojmout jakoukoli hodnotu, kterd ji bude

dana pfti volani funkce. Je to podobné jako s proménnymi u smycek — pii kazdém opakovani
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také drzi jinou hodnotu. Posledni dalezita véc — stejné jako u smycek plati i u funkci, ze
jakakoliv proménna vytvorena jako soucast funkce existuje pouze uvnitf funkce, tudiz neni

zvenci pristupnd. Pokud zkusime pouzit proménnou uvnitt funkce:

def vypocet_obsahu_at(dna):
delka = len(dna)
a_count = dna.count('A")
t_count = dna.count('T")
obsah_at = (a_count + t_count) / delka
return obsah_at

print(obsah_at)

Objevi se chybové hlaseni:

NamekError: name 'obsah_at' is not defined

5.2. Volani a ladéni funkce

Napi$me si maly program s pouzitim nasi funkce, abychom si ukazali, jak s nim Python

pracuje. Vysledek jednak uloZzime do proménné (Cervené) nebo jej rovnou zobrazime (zelen¢):

def vypocet_obsahu_at(dna):
delka = len(dna)
a_count = dna.count('A')
t_count = dna.count('T")
obsah_at = (a_count + t_count) / delka
return obsah_at

muj_obsah_at = vypocet_obsahu_at("ATGCGCGATCGATCGAATCG")
print(str(muj_obsah_at))
print(vypocet_obsahu_at("ATGCATGCAACTGTAGC"))
print(vypocet_obsahu_at("aactgtagctagctagcagcgta"))

0.45
0.5294117647058824
0.0

Vystup vypada, Ze prvni zpusob volani funkce funguje a vypocital obsah AT jako 0,45
(tedy 45 % A+T resp. 55 % G+C). Vysledek je ulozen do proménné muj_obsah_at a poté vytistén.
Pohled na dal$i dva vystupy uz tak pékny neni. Jeden obsahuje ptili§ mnoho desetinnych ¢isel
a druhy nulovy vysledek, coz urcité neni spravné. Pro napravu bude potieba par malych zmén.

Python mé zabudovanou funkci round, ktera pottebuje dva argumenty — ¢islo, které chceme
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zaokrouhlit a pocet pozadovanych desetinnych mist. Funkci round miiZzeme volat jesté pred

navratovou hodnotou. Malé pismena sekvence zménime na velka jiz zminénou metodou upper:

def vypocet_obsahu_at(dna):
delka = len(dna)
a_count = dna.upper().count('A')
t_count = dna.upper().count('T')
obsah_at = (a_count + t_count) / delka
return round (obsah_at, 2)

muj_obsah_at = vypocet_obsahu_at("ATGCGCGATCGATCGAATCG")
print(str(muj_obsah_at))
print(vypocet_obsahu_at("ATGCATGCAACTGTAGC"))
print(vypocet_obsahu_at("aactgtagctagctagcagcgta"))

Nyni dostaneme spravny vysledek:

0.45
0.53
0.52

Funkci mizeme jesté vylepsit — tieba tim, ze si pocet pozadovanych desetinnych mist
uré¢ime s kazdym jejim zavoldnim. V nasem kodu jsme upiesnili, Ze chceme pouze 2 desetinna
mista, ale tfeba se rozhodneme, Ze jich chceme vidét vic. Takze jednoduse ptiddme druhy

argument; proménnou k funkci round:

def vypocet_obsahu_at(dna, sig_figs):
delka = len(dna)
a_count = dna.upper().count('A')
t_count = dna.upper().count('T')
obsah_at = (a_count + t_count) / delka
return round (obsah_at, sig_figs)

A vyzkouskouSime:

test_dna = "ATGCATGCAACTGTAGC"

print(vypocet_obsahu_at(test_dna, 1))
print(vypocet_obsahu_at(test_dna, 2))
print(vypocet_obsahu_at(test_dna, 3))

Dle nasledujicich vystupli vidime, Ze zaokrouhlovani funguje spravn¢:

0.5
0.53
0.529
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5.3 UZiteCné poznatky
5.3.1. Enkapsulace

V predchozi kapitole jsme napsali funkei a kod pro jeji pouziti. Béhem psani kodu jsme
pfisli na to, ze v nasi definici funkce je par chyb. Méli jsme v§ak moZnost se vratit a funkci
zménit, aniZ bychom zménili smysl kédu, ve kterém byla funkce pouzita. Toto je velice
dualezity poznatek a nebude prehnané tvrdit, Ze pochopeni jeho dasledkt je klicem ke schopnosti
psat delsi programy. Popisuje totiz programovaci jev, kterému se tika enkapsulace. Jde pouze
o rozdéleni komplexniho programu na mensi ¢asti, na kterych lze pracovat nezévisle. Na vySe
uvedeném priikladu je kod rozd€len na Casti dvé — v jedné definujeme funkci a ve druhé ji

pouzivame; muzeme tedy obé ménit nezavisle na sobg.

5.3.2. Funkce nemusi mit argument

Nikde v pravidlech Pythonu neni feceno, ze funkce potfebuje argument, protoze je

mozné ji definovat i bez n¢;j:

import datetime

def print_dnesni_datum():
dnesni_datum = datetime.datetime.now().date()
print(dnesni_datum)

print_dnesni_datum()

Jenze takové funkce nebyvaji pfili§ uzite€né. Samoziejmeé mlzeme vypocet_obsahu_at

napsat ve verzi, kdy nebude potfebovat Zadny argument a proménnou dna nastavit uvniti funkce:

def vypocet_obsahu_at():
dna = "ACTGATGCTAGCTA"
delka = len(dna)
a_count = dna.upper().count('A')
t_count = dna.upper().count('T')
obsah_at = (a_count + t_count) / delka
return round (obsah_at, 2)

Tento zpusob je jiz na prvni pohled neSikovny ale mozZny:

def vypocet_obsahu_at():
delka = len(dna)
a_count = dna.upper().count('A')
t_count = dna.upper().count('T')
obsah_at = (a_count + t_count) / delka
return round (obsah_at, 2)

dna = "ACTGATGCTAGCTA"
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print(vypocet_obsahu_at())

Na prvni pohled se situace jevi jako dobry ndpad — vSe funguje, protoze funkce ziska
hodnotu dna, kterd je nastavena na predposlednim fadku. Tim se vSak porusuje princip
enkapsulace, kterého jsme se usilovné snazili dosadhnout. Funkce nyni funguje pouze v ptipade,
Ze existuje proménna s nazvem dna a je nastavena v té ¢asti kodu, kde je funkce volana, takze
tyto dvé ¢asti kddu na sobé jiz nejsou nezavislé. Pokud se pristihneme, ze piSeme takovyto kod,
je obvykle dobré urcit, které proménné z vnéjsku funkce se pouzivaji uvniti funkce, a premeénit

je na argumenty.

5.3.3. Funkce nemusi vzdy vracet hodnotu
Podivejme se na tuto variaci nasi funkce — misto vraceni obsahu AT jej rovnou tiskne:

def vypocet_obsahu_at(dna, sig_figs):
delka = len(dna)
a_count = dna.upper().count('A')
t_count = dna.upper().count('T')
obsah_at = (a_count + t_count) / delka
print(str(round(obsah_at, 2)))

Je velmi lakavé, zabit dvé mouchy jednou ranou. NeSikovné tady vSak je, Ze tento typ
funkce uz neni flexibilni. Ted’ sice chceme vidét na obrazovce obsah AT, ale co kdyz pozdéji
zjistime, ze vyslednou hodnotu potifebujeme do souboru nebo ji pouzit jako soucést dalSich
vypocti? Klicem k napsani flexibilni funkce je si uvédomit, Ze vypocet a vystup obsahu AT jsou
dva odlisné procesy. Vytvarejme funkce, které udélaji pouze jeden krok, poté miizou nasledovat

kroky dalsi, jako kdybychom postupné, od zékladu, stavéli zed’ z cihel.

5.3.4. Funkci |ze zavolat s argumentem

Co potiebujeme o funkci védét, abychom ji mohli pouzit? Musime znat névratovou
hodnotu, jeji typ a také typy a mnoZzstvi argumentii, nesmime opomenout ani jejich poradi.
Napt. pii1 pouziti funkce open potiebujeme nejdiiv ndzev souboru s cestou k nému a pak rezim,
ve kterém ho chceme otevfit ("r", "w", "a"). Pro pouZiti verze obsah_at se dv€éma argumenty si
musime uvédomit, ze na prvnim misté bude sekvence DNA a nasledné¢ mnozstvi desetinnych
mist. Python umi tzv. argumenty s klicovymi slovy (keyword arguments), které ndm umozni

volat funkce trochu jinym zplisobem — misto seznamu argumentii v zavorkach:
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obsah_at("ATCGTGACTCG", 2)

muizeme vytvofit seznam s proménnymi véetné hodnot (funguje to i s metodami):

obsah_at(dna="ATCGTGACTCG", sig_figs=2)

Tento zplsob volani funkci ma mnoho vyhod. Na poradi argumentd nezalezi, takze tyto dva

kody se budou chovat stejné:

obsah_at(dna="ATCGTGACTCG", sig_figs=2)
obsah_at(sig_figs=2, dna="ATCGTGACTCG")

Rovnéz je na prvni pohled ziejmé, o co jde. Dokonce mizeme michat oba styly dohromady,
nasledujici fadky funguji plné stejné:

obsah_at("ATCGTGACTCG", 2)
obsah_at(dna="ATCGTGACTCG", sig_figs=2)
obsah_at("ATCGTGACTCG", sig_figs=2)

Nelze vsak zacit s argumenty s klicovymi slovy a pak se vratit k normalnimu — tento zpisob

vrati chybu:

obsah_at(dna="ATCGTGACTCG", 2)

Muzou byt tedy uZitecné zejména pro funkce a metody s vétSim mnozstvim argumentd.

5.3.5. Argument jako vychozi hodnota funkce

S né¢im podobnym jsme se setkali v kapitole 3 pii otevirdni souborii. Funkce open
vyzaduje dva argumenty — nazev souboru a rezim. Ale pokud ji zavolame pouze s ndzvem
souboru, Python pouZije vychozi hodnotu (coZ je v tomto ptipad¢ "read"). To mlizeme vyuzit i
u funkci jednoduse upfesnénim vychozi hodnoty na prvnim tadku, kdy definujeme funkci.

Verze naseho obsah_at s vychozi hodnotou pro dvé desetinnd mista by vypadala nasledovné:

def vypocet_obsahu_at(dna, sig_figs=2):
length = len(dna)
a_count = dna.upper().count('A')
t_count = dna.upper().count('T')
obsah_at = (a_count + t_count) / length
return round(obsah_at, sig_figs)
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Pokud tuto funkci zavolame se dvéma argumenty, pouzije ndmi zvoleny pocet desetinnych mist.

Pokud ji zavolame pouze s jednim argumentem, vychozi hodnota budou dvé desetinna mista:

vypocet_obsahu_at("ATCGTGACTCG")
vypocet_obsahu_at("ATCGTGACTCG", 3)
vypocet_obsahu_at("ATCGTGACTCG", sig_figs=4)

Funkce se o to v prvnim ptipad¢ postarala.

0.45
0.455
0.4545

Vychozi hodnoty argumentli funkei ndm umoziuji psat velmi flexibilni funkce, které mohou
mit riizny pocet argumentli. Ma smysl je pouzivat pouze pro argumenty, u kterych lze zvolit
rozumnou vychozi hodnotu. Nema smysl zadavat vychozi hodnotu pro argumenty typu dna
v nasem piikladu. Jsou uzitecné zejména pro funkce, kde se n¢které z moznosti pouzivaji jen

ziidka.

5.3.6. Testovani funkci

Pii psani kodu je dobré si pravidelné ovéfovat, Ze jednotlivé €asti funguji spravné. U
vSech koéda v predeslych kapitolach jsme si pribézné zkouseli vystupy vysledkt jesté predtim,
nez jsme je pouzili. Diivod, proc tak ¢init, je, Ze odhalime rychleji chyby a soucasné si ovétime
funk¢nost kédu, u kterého zname spravnou odpoveéd’. V Pythonu lze vyuzit funkci assert a za
dvé rovnitka s vysledkem, ktery oekavame. Napt. pokud zkusime zavolat funkci se sekvenci

»ATCG", doptedu vime, Ze by odpoveéd’ méla byt 0,5. Toto tvrzeni si otestujeme:

assert vypocet_obsahu_at("ATGC") == 0.5

Ugel dvou rovnitek za sebou si vysvétlime pozd&ji. Funkce assert funguje velmi jednoduse —

pokud je ptedpoklad nespravny, tedy odpovéd’ by nebyla 0,5, Python vrati AssertionError.

Tvrzeni neboli ,assertions* piedstavuji uziteCny prostiedek pro testovani funkcei
a hledani chyb. Kdyz se ve vystupu objevi chyba programu, ve kterém je pouzita urcita funkce,
ale test funkce probéhl v potfadku, pak si mizeme byt jisti, ze chyba bude v kédu, ktery funkci
vola. Rovnéz ndm umoznuji funkci upravit a pak zkontrolovat, jestli jsme si ji nezkazili. Také

muiZeme otestovat, jak se funkce bude chovat pfi néjakém neobvyklém vstupu. Jak napf.
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otestujeme nas vypocet_obsahu_at, kdyz dostane sekvenci DNA, kterd bude obsahovat nezndmé
baze (obvykle znacené jako ,,N“)? Miizeme se s tim vyporadat tak, ze je z vypoctu zkratka

odstranime. NapiSeme nasledujici tvrzeni:

‘ assert vypocet_obsahu_at("ATGCNNNNNNNNNN") == 0.5

Coz samoziejmé neprojde, avsak funkci si pfizpiisobime:

def vypocet_obsahu_at(dna, sig_figs=2):
dna = dna.replace('N, ")
length = len(dna)
a_count = dna.upper().count('A')
t_count = dna.upper().count('T')
obsah_at = (a_count + t_count) / length
return round(obsah_at, sig_figs)

6. Podminky

Od jednoduchych vypocti jsme se posunuli ke komplikovanéjSim, ale vSechny byly
zatim provadény viceméné stejné. Casto budeme také potiebovat pfimét program k tomu, aby

se sam rozhodoval, coz se nau¢ime v této kapitole, kde budeme pouzivat podminky.

6.1. Podminky, True a False

Podminka je v podstaté kousek kodu, jehoz vystupem je odpovéd’ True (pravda), nebo
False (nepravda). Nejlépe tomu porozumime piimo na ptikladech. Otestujeme si nekolik

matematickych piikladu, fetézcl a zda se dand hodnota vyskytuje v seznamu:

print(3 ==5)

print(3 > 5)

print(3 <=5)

print(len("ATGC") > 5)
print("GAATTC".count("T") > 1)
print("ATGCTT".startswith("ATG"))
print("ATGCTT".endswith("TTT"))
print("ATGCTT".isupper())
print("ATGCTT".islower())
print("V" in ["V", "W", "L"])

Ve vystupu vidime odpoveéd’ na kazdy radek:

False
False
True
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False
True
True
False
True
False
True

Co nam vlastné 1ikd? Na prvni pohled to vypada, ze tiskne ,,True* a ,,False®, které jsme ale
nikde v kédu neuvedli. Vystup predstavuje specidlni zabudované hodnoty (psany s velkym
pocateCnim pismenem), kterymi Python vyhodnocuje pravdu a nepravdu. Do podminek Ize

zahrnout velké mnozstvi prvki, zde si uvedeme pouze zakladni z nich:
e rovna se (==)
e v¢tsi a mensi nez (>, <)
e Vv¢Etsi a mensi nez nebo rovna se (>=, <=)
e nerovna se (1=)
e je hodnotou v seznamu (in)

V uvedeném prikladu jsme se setkali napt. s metodou startswith, ktera vraci True, pokud
nas fetézec zacina fet€zcem, ktery mu je dan v argumentu. VSimnéme si, Ze pro test porovnani

se pouzivaji dvé rovnitka, pouziti jednoho vrati chybu.
6.2. If a Else

Nejjednodussi podminkou je tvrzeni if neboli pokud, protoze ma snadno pochopitelnou

syntaxi:

A=33
b =200
if b > a:
print("b je vetsi nez a")

NapiSeme tedy if, potom podminku a fadek ukon¢ime dvojteckou. Nasleduje blok
s odsazenymi fadky, tedy télo (jako u funkci), které probéhne pouze tehdy, pokud bude
podminka splnéna. Tvrzeni if miizeme pouZit napf. pro testovani vlastnosti n¢jaké neznamé,
jejiz hodnotu béhem psani programu nevime. Pro piiklad vyse tedy pftili§ praktické vyuziti
nenajdeme. Vytvoime si seznam s identifikatory pro sekvence a pouzijme podminku, aby se

nam zobrazily pouze ty za¢inajici na ,,a*:
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sekvence = ['ab56', 'bh84', 'hv76', 'ay93', 'ap97', 'bd72']
for kody in sekvence:
if sekvence.startswith('a'):
print(sekvence)

Vystup nam umozni si zkontrolovat, ze vse funguje, jak ma:

ab56
ay93
ap97

Radek s print je dvojité odsazeny — jednou pro smy¢ku a jednou pro podminku. S timto
zpusobem indentace se zde setkdvame poprvé, ale pii vytvareni obsahlejsich kodt jde o velmi
bézny postup. Python odsazuje klidn¢ donekonecna, coz ale pro nds milize ztratit na pfehlednosti
Jiz po tieti arovni. Pokud se tak stane, méli bychom zvazit zabaleni neptehledného kodu do

funkce.

S podminkou if izce souvisi podminka else. V uvedeném piikladu se vlastné program
rozhoduje mezi ,,ano* a ,,ne*. Casto ale potiebujeme i rozhodnuti zahrnujici ,,bud* a ,,nebo* ,

kdy se ndm rozsifi moznosti vystupt. K tomu staci ptidat dolozku else na stejnou Groven s if:

a=33
b =200
ifb>a:
print("b je vetsi nez a")
else:
print("b neni vetsi nez a")

Tvrzeni else samo o sobé zadnou podminku nem4, ani neni brano v potaz, pokud je

podminka, kterou splituje tvrzeni if, splnéna.

Tento ptiklad uZiva if a else pro rozdéleni seznamu sekvenci do dvou soubort — ty, které

zacinaji na ,,a“ se zapiSou do prvniho seznamu, vSechny ostatni pak do druhého:

souborl = open("jedna.txt", "w")
soubor2 = open("dva.txt", "w")
sekvence = ['ab56', 'bh84', 'hv76', 'ay93', 'ap97', 'bd72']
for kody in sekvence:
if sekvence.startswith('a'):
souborl.write(sekvence + "\n")
else:
soubor2.write(sekvence + "\n")

Vsimnéte si opét nékolikanasobného odsazeni, kdy if a else jsou na stejné urovni.

38



6.3. Elif

Pokud bychom chtéli seznam rozd¢lit do vice nez dvou soubord, miizeme vméstnat dalsi

podminku if pod dolozku else:

souborl = open("jedna.txt", "w")
soubor2 = open("dva.txt", "w")
sekvence = ['ab56', 'bh84', 'hv76', 'ay93', 'ap97', 'bd72']
for kody in sekvence:
if sekvence.startswith('a'):
souborl.write(sekvence + "\n")
else:
if sekvence.startswith('b'):
soubor2.write(sekvence + "\n")
else:
soubor3.write(sekvence + "\n")

To sice funguje, ale Spatn¢ se Cte. Navic potiebujeme opét vice odsazovat. Proto ma Python

jesté podminku elif, ktera slucuje else a if a umoziuje nam zptehlednéni kddu:

souborl = open("jedna.txt", "w")
soubor2 = open("dva.txt", "w")
sekvence = ['ab56', 'bh84', 'hv76', 'ay93', 'ap97', 'bd72']
for kody in sekvence:
if sekvence.startswith('a'):
souborl.write(sekvence + "\n")
elif sekvence.startswith('b'):
soubor2.write(sekvence + "\n")
else:
soubor3.write(sekvence + "\n")

Najednou potiebujeme pouze dvojité odsazeni. Navic mizeme podminek elif v kodu pouZzit,

kolik chceme, a stale bude stacit pouze jedna Groven odsazeni:

for kody in sekvence:
if sekvence.startswith('a'):
souborl.write(sekvence + "\n")
elif sekvence.startswith('b'):
soubor2.write(sekvence + "\n")
elif sekvence.startswith('c'):
soubor3.write(sekvence + "\n")
elif sekvence.startswith('d'):
soubor4.write(sekvence + "\n")
else:
soubor5.write(sekvence + "\n")
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6.4. While

Posledni véc, kterou mtizeme s podminkami udélat, je urcit jimi konec smycky. Ve ¢tvrté
kapitole jsme mluvili o smyckéach, kter¢ iteruji nad danym souborem dat (seznam, fetézec nebo
soubor). Python mé kromé for jesté jeden typ smycky, a sice while. Smycka while na rozdil od for,
kde predem zname pocet opakovani, se pouziva, kdyz cyklus zavisi na néjaké podmince, a télo
cyklu se opakuje, dokud je podminka splnéna.

cislo=0
while cislo<10:

print(cislo)
count =cislo + 1

Vysledku z tohoto piikladu bychom 1épe dosdhli s metodou range. Jelikoz jsou
,obycejné* smycky dostacujici, nesetkdme se s nimi v kédech Pythonu tolik, jako u jinych

programovacich jazykt. Proto se s nimi nebudeme vice zabyvat.

6.5. Komplexni kdd s podminkami

Co kdyzZ potiebujeme podminku sestavenou z vice ¢asti? Napi. extrahovat z nasSeho

seznamu sekvenci jen ty, které za¢inaji na ,,a* a kon¢i ¢islem 3. Mizeme pouzit dvakrat if:

sekvence = ['ab56', 'bh84', 'hv76', 'ay93', 'ap97', 'bd72']
for kody in sekvence:
if sekvence.startswith('a'):
if sekvence.endswith('3'):
print(sekvence)

Ale tolik odsazeni je zbytecné a nepotiebné. Zvladneme to Iépe spojenim dvou podminek

pomoci and a vytvofime tak komplexni vyraz:

sekvence = ['ab56', 'bh84', 'hv76', 'ay93', 'ap97', 'bd72']
for kody in sekvence:
if sekvence.startswith('a') and sekvence.endswith('3'):
print(sekvence)

Tato verze se navic i dobie ¢te. Rovnéz muzeme pouZit i or, ¢imz se vytvoii podminky, které

budou povazovany za splnéné, pokud alespoii jedna z nich bude potvrzena:

sekvence = ['ab56', 'bh84', 'hv76', 'ay93', 'ap97', 'bd72']
for kody in sekvence:
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if sekvence.startswith('a') or sekvence.endswith('3'):
print(sekvence)

Vse mizeme i nakombinovat, pokud chceme sekvence zaCinajici bud’ na ,,a* nebo ,,b*

a kondici na ¢islo 4:

sekvence = ['ab56', 'bh84', 'hv76', 'ay93', 'ap97', 'bd72']
for kody in sekvence:
if (sekvence.startswith('a') or sekvence.startswith('a')) and sekvence.endswith('4'):
print(sekvence)

Ptidali jsme, stejné jako v matematice, zavorky, abychom se vyhnuli nejasnostem. Nakonec
muzeme jakoukoliv podminku negovat prefixem not. V nasledujicim ptikladu chceme sekvence

zacinajici na ,,a“, ale nekoncici na 6:

sekvence = ['ab56', 'bh84', 'hv76', 'ay93', 'ap97', 'bd72']
for kody in sekvence:
if sekvence.startswith('a') and not sekvence.endswith('6'):
print(sekvence)

Tyto tfi operatory (and, or, not) jsou znamé jako ,,booleovské operatory* (boolean
operators) a figuruji snad Gplné€ vSude. Pokud bychom si chtéli na internetu vyhledat informace
o pouziti Pythonu v biologii, ale nezajimala by nas sekce o hadech, zadali bychom do
vyhledavace napft. ,,Python biology - snake“. Tak jsme vytvofili podminku, stejné¢ jako u
ptikladti vySe — Google si mezi kli¢ova slova automaticky dosadi and a pomléce rozumi jako

not, takZe vyhledavame stranky zmifiujici Python a biologii, ale bez hadd.
6.6. True a False

Obcas mizeme potiebovat funkci, kterou budeme moci pouzit v podmince, coz udélame
velmi snadno — jen zatidime, aby se pokazdé vracelo bud’ True nebo False. Tato dvé tvrzeni
jsou v Pythonu zabudovana, tudiZ mohou byt pominuta, ulozena v proménnych a vracena, stejné

jako ¢isla nebo fetézce.

Zde mame funkeci, kterd urcuje, jestli je sekvence DNA bohata na obsah AT (v tomto

piipadé tomu tak bude, pokud bude obsah AT vyssi nez 0,65, tedy 65 %):

def at_bohate(dna):
delka = len(dna)
pocet_a = dna.upper().count('A’)
pocet_t = dna.upper().count('T')
obsah_at = (pocet_a + pocet_t) / delka
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if at_bohate > 0.65:
return True

else:
return False

Funkeci si otestujeme na nasledujicich prikladech:

print(at_bohate("ATTATCTACTA"))
print(at_bohate("CGGCAGCGCT"))

True
False

Vystup vraci tvrzeni True nebo False, stejné¢ jako ostatni podminky, takze bychom mohli funkci
pouzit i v kombinaci s if:

If at_bohate(moje_dna):
# a ted'se sekvenci néco udélej

Posledni ¢tyii fadky jsou vénovany vyhodnoceni podminky a vraceni True nebo False. Lze vSak

napsat kompaktnéjsi verzi, ve které se podminka vyhodnoti a rovnou ukdze vysledek:

def at_bohate(dna):
delka = len(dna)
pocet_a = dna.upper().count('A')
pocet_t = dna.upper().count('T')
obsah_at = (pocet_a + pocet_t) / delka
return obsah_at > 0.65

24

7. Slovniky

Vychazejme z toho, Ze chceme opét spocitat, kolik mame ,,A“ v sekvenci DNA. Jde o

jeden z prvnich ukoll, které jsme zkouseli:

dna = "ATCGATCGATCGTACGCTGA"
pocet_a = dna.count("A")

Jak se kod zméni, kdybychom chtéli vygenerovat kompletni seznam poctu bazi v sekvenci, tj.

A, C, G a T? Pfidame tedy proménné:
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dna = "ATCGATCGATCGTACGCTGA"
pocet_a = dna.count("A")
pocet_t = dna.count("T")
pocet_g = dna.count("G")
pocet_c = dna.count("C")

Jenze kod se pon¢kud opakuje, coz neni vyslovené chyba, obzvlast, pokud chceme pocitat

pouze samostatné baze. Ale co kdybychom chtéli tieba kod pro vSech 16moznych dinukleotidii:

dna = "ATCGATCGATCGTACGCTGA"
pocet_aa = dna.count("AA")
pocet_at = dna.count("AT")
pocet_ag = dna.count("AG")

...atd. atd.

Nebo vsech 64 trinukleotidt:

dna = "ATCGATCGATCGTACGCTGA"
pocet_aaa = dna.count("AAA")
pocet_aat = dna.count("AAT")
pocet_aag = dna.count("AAG")
...atd. atd.

Timto zptisobem by bychom se upsali. Nase sekvence ma 20 bazi, tedy se v ni prekryva
»pouze* 18 trinukleotidl a tudiz bychom vytvoftili 64 riznych proménnych, z nichz by asi 46
vyslo s nulovou hodnotou. Jedna z moznosti by byla ulozit hodnoty do seznamu. MiZeme pak
pouzit trojitou smycku — pro generaci vSech moznych trinukleotidli, pro jejich spocteni

a nakonec ulozeni do seznamu:

dna = "AATGATCGATCGTACGCTGA"
pocty = []
for bazelin ['A', 'T', 'G', 'C']:
for baze2 in ['A', 'T', 'G', 'C']:
for baze3 in ['A', 'T', 'G', 'C']:
trinukleotid = bazel + baze2 + baze3
pocet = dna.count(trinukleotid)
print("pocet trinukleotidu " + trinukleotid + " je " + str(pocet))
pocty.append(pocet)
print(pocty)

Byt je tento kod kompaktni a neobsahuje ptili§ proménnych, vystup neni oku lahodici:

pocet trinukleotidu AAA je 0
pocet trinukleotidu AAT je 1
pocet trinukleotidu AAG je 0
pocet trinukleotidu AAC je 0
pocet trinukleotidu ATA je O
pocet trinukleotidu ATT je O
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pocet trinukleotidu ATG je 1

0100001200000010000,10000,200000,20,0,20,010000,0,0,0,0,1,0,0,
0,00000101,1,0,1,0,0,0,0]

Data jsou rozptylend a vétSinou je hodnota nula. Navic kdybychom se chtéli podivat na pocet
urcitého trinukleotidu, napt. TGA, nejdiiv bychom museli zdlouhavé hledat, Ze naSe smycky

jej vygenerovaly na 25. misté. Jedin¢ tak dostaneme prvek, ktery chceme, ze spravného indexu:

print("pocet TGA je " + str(pocty[24]))

Tento problém muzeme zkusit rdznymi zplisoby vyftesit. Co kdybychom vygenerovali dva

seznamy — jeden na vypocet a jeden na vlastni trinukleotidy?

dna = "AATGATCGATCGTACGCTGA"
trinukleotidy =[]
pocty = []
for bazelin ['A', 'T', 'G', 'C']:
for baze2 in ['A', 'T', 'G', 'C']:
for baze3 in ['A', 'T', 'G', 'C']:
trinukleotid = bazel + baze2 + baze3
pocet = dna.count(trinukleotid)
trinukleotidy.append(trinucleotid)
pocty.append(pocet)
print(pocty)
print(all_trinucleotides)

Nyni méme dva seznamy o stejné délce a trochu jsme si zptijemnili ndhled:

[0,1,00001,200000010,0,0,0,10,0,0,0,
2,0,0,0002002001000000,00,1,0,0,0,
0,0,0,00,1,01,1,0,1,0,0,0,0]

['AAA, 'AAT', 'AAG', 'AAC', 'ATA', 'ATT', 'ATG', 'ATC', 'AGA’, 'AGT',
'AGG', 'AGC', 'ACA', 'ACT', 'ACG', 'ACC', 'TAA', 'TAT', 'TAG', 'TAC',
TTA', 'TTT, 'TTG', 'TTC', 'TGA', TGT', 'TGG', 'TGC', 'TCA', 'TCT',
'TCG', 'TCC', 'GAA', 'GAT', 'GAG', 'GAC', 'GTA', 'GTT', 'GTG', 'GTC,
'GGA', 'GGT', 'GGG', 'GGC', 'GCA', 'GCT', 'GCG', 'GCC', 'CAA', 'CAT',
'CAG', 'CAC', 'CTA', 'CTT', 'CTG', 'CTC', 'CGA', 'CGT', 'CGG', 'CGC',
'CCA', 'CCT', 'CCG', 'CCC]

Pro pocet daného trinukleotidu se sta¢i podivat do seznamu s trinukleotidy a pak ziskat index ze

seznamu pocty:

i = trinukleotidy.index('TGA')
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¢ = poctyl[i]
print('pocet pro TGA je ' + str(c))

Tento postup a jeho vysledek jiz vypada Iépe, ale stale ma spoustu nevyhod. Ukladame nulové
hodnoty a musime se starat o dva seznamy, coz piinasi potize v prehlednosti a hlavné ve
flexibilité —udélame zménu v jednom beze zmény v druhém a indexy uz ndm nebudou souhlasit.
Déle je tento postup pomaly, Python musi kazdy prvek opakované prochazet do té doby, nez
najde ten, ktery hledame. S obsahlosti seznamu by se tedy zvySoval i1 ¢as pro vyhodnocovani.
Kdyz se ohlédneme zpét a zamyslime se nad naSim problémem obecnégji, zjistime, ze
potiebujeme systém, ktery by ndm ulozil data (trinukleotidy a jejich pocty) tak, abychom mohli
jednoduse zjistit pocet pro jakykoliv trinukleotid. Takovy systém ukladani dat je v
programovani velice Casty. V bioinformatice pravdépodobné budeme potiebovat ukladat:

e nazvy sekvenci proteinti a jejich sekvence

e kodony s jejich aminokyselinovymi zbytky

e jména kolegt s jejich e-mailovymi adresami

e cizojazycna slovicka a jejich vyznam

.
Vsechny tyto ptiklady utvari dvojice kli¢e a hodnoty. Posledni ptiklad je zajimavy tim, Ze pro
n¢j mame uz vytvoreny znamy systém — slovnik (dictionary). Python je touto pomtckou
vybaven a nazyva se upln¢ stejne. V této kapitole se dozvime, jak si takovy slovnik vytvofit

a jak s nim pracovat.

7.1. Tvorba slovniku

Syntaxe je podobna jako u tvorby seznamu, pouze zde vyuZivame slozenych zavorek.

Kazdy par dat skladajici se z hodnoty a klice je jednotlivou poloZkou uzavienou uvozovkami a

oddéluji se ¢arkami. Podivame se na kousek kodu s restrikénimi enzymy ve slovniku o tfech

polozkach:

enzymy = { 'EcoRI":r'GAATTC', 'Avall':r'GG(A|T)CC', 'Bisl':'GC[ATGC]GC' }

V tomto ptipadé€ jsou kli¢ i hodnota fetézce (dokonce tzv. ,,raw string*). Rozd¢€leni slovniku na

nékolik fadkli umoznuje lepsi ¢teni a nema vliv na kod:
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enzymy = {
'EcoRI': r'GAATTC,
'‘Avall' : r'GG(A|T)CC',
'Bisl' : r'GC[ATGC]GC'

}

K ziskéani pozadovanych dat sta¢i napsat nazev slovniku a kli¢e v hranatych zavorkach:

print(enzymy['Bisl'])

Podobné bychom to napsali i pfi praci se seznamem, ale misto indexu pro pozadovany prvek

vkladame kli¢ pro hodnotu, kterou chceme. Kli¢e musi byt unikatni — nelze pod né ukladat vice

hodnot. V realu bychom se s tvorbou slovniku, jaka je uvedena vyse, nesetkali. SpiSe nejdiive

vytvotime prazdny slovnik a poté do n¢ho ptidavame klice s hodnotami (jako pii tvorbé

prazdného seznamu s pozdé&jSim pifidanim prvkl). JednoduSe piifadime slozené zavorky

k ndzvu slovniku. Pak mizeme postupn¢ pridavat polozky:

enzymy = {}

enzymy['EcoRI'] = r'GAATTC'
enzymy['Avall] = r'GG(A|T)CC'
enzymy['Bisl'] = r'GC[ATGC]GC'

Kli¢ 1ze mazat pomoci metody pop, ktera vrati hodnotu a zaroven kli¢ smaze:

# smaZe ze slovniku enzym EcoRI
enzymy.pop('EcoRI'")

Vratme se k poc¢tim trinukleotidd. Takto bychom je ukladali do slovniku:

dna = "AATGATCGATCGTACGCTGA"

pocty = {}

for bazelin ['A', 'T', 'G', 'C']:

for baze2 in ['A', 'T', 'G', 'C']:
for baze3in ['A', 'T', 'G', 'C']:

trinukleotid = bazel + baze2 + baze3
pocet = dna.count(trinukleotid)
pocty[trinukleotid] = pocet

print(pocty)

Z vystupu vidime, ze trinukleotidy s jejich pocty jsou uloZzeny spole¢né do jedné proménné:

{'ACC": 0, 'ATG": 1, 'AAG": 0, 'AAA": 0, 'ATC": 2, 'AAC": 0, 'ATA": O,
'AGG": 0, 'CCT": 0, 'CTC": 0, 'AGC": 0, 'ACA'": 0, 'AGA': 0, 'CAT": 0,
'AAT": 1, 'ATT": 0, 'CTG": 1, 'CTA": 0, 'ACT": O, 'CAC" 0, 'ACG": 1,
'CAA": 0, 'AGT": 0, 'CAG': 0, 'CCG": 0, 'CCC": 0, 'CTT": 0, 'TAT": O,
'GGT": 0, 'TGT: 0, 'CGA'": 1, 'CCA": 0, 'TCT": 0, 'GAT": 2, 'CGG": 0,
'TTT": 0, 'TGC" 0, 'GGG": 0, 'TAG": 0, 'GGA": 0, 'TAA": 0, 'GGC": 0,
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"TAC': 1, 'TTC": 0, 'TCG": 2, 'TTA": 0, 'TTG": 0, 'TCC": 0, 'GAA'; 0,
'TGG" 0, 'GCA": 0, 'GTA": 1, 'GCC": 0, 'GTC" 0, 'GCG": 0, 'GTG": 0,
'GAG" 0, 'GTT" 0, 'GCT": 1, 'TGA": 2, 'GAC": 0, 'CGT": 1, 'TCA": 0,
'CGC'; 1}

Stale zastavaji nulové hodnoty, av§ak hledani poctu pro ur€ity trinukleotid je mnohem snadnéjsi:

print(counts['TGA'])

Uz si nemusime pamatovat poradi nebo si utvaiet dva seznamy. Pojd'me zkusit najit zpisob,
jak se vyhnout uklddani nul. Miizeme pfidat podminku if, kterda ndm pomutze ukladat pouze

pocty vétsi nez nula:

dna = "AATGATCGATCGTACGCTGA"
pocty = {}
for bazelin ['A', 'T', 'G', 'C']:
for baze2 in ['A', 'T', 'G', 'C']:
for baze3 in ['A', 'T', 'G', 'C']:
trinukleotid = bazel + baze2 + baze3
pocet = dna.count(trinukleotid)
pocty[trinukleotid] = pocet
if pocet > 0:
pocty[trinukleotid] = pocet
print(pocty)

Data z vystupu se zmenSila — ukézaly se nam pouze pocty trinukleotidi, které se vyskytuji

alespon jednou:

{'ATG": 1, 'ACG": 1, 'ATC": 2, 'GTA": 1, 'CTG": 1, 'CGC": 1, 'GAT": 2,
'CGA'": 1, 'AAT": 1, 'TGA": 2, 'GCT": 1, 'TAC": 1, 'TCG": 2, 'CGT": 1}

A to by nebylo programovani, kdybychom nemuseli feSit dalsi problém. Kod pracuje skvéle,

pokud je vysledek pozitivni:

print(pocty['TGA'])

Ale pokud se rovna nule, trinukleotid se neobjevi jako klic,

print(counts['AAA'])

takZe ndm Python vrati chybu:

KeyError: 'AAA'
Mame dvé moznosti, jak tento problém fesit. Mlizeme si nejdiiv ovéfit existenci klice (stejné

jako existenci prvku v seznamu) a pokusit se teprve poté ziskat hodnotu:
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if '"AAA" in pocty:
print(pocty('AAA'))

Dale lze pouzit slovnikovou metodu get, kterd funguje obdobné jako hranaté zavorky —

nasledujici dva fadky stejny vysledek:

print(pocty['TGA'])
print(pocty.get('TGA'))

Uzite¢nost metody get spo¢iva v tom, zZe pracuje s vychozim argumentem, ktery navrati, pokud

se kli¢ ve slovniku nevyskytuje. V naSem piipad¢, pokud dany trinukleotid neni ve slovniku,

jeho pocet se rovna nule, tudiz mizeme nastavit nulu jako vychozi hodnotu a pouZit get pro

vystup pocti jakéhokoliv trinukleotidu:

print("pocet TGA je " + str(pocty.get('TGA', 0)))
print("pocet AAA je " + str(pocty.get('AAA', 0)))
print("pocet GTA je " + str(pocty.get('GTA', 0)))
print("pocet TTT je " + str(pocty.get('TTT', 0)))

Jak vidime z vystupu, uz se nemusime fesit, jestli je dany trinukleotid ve slovniku — get se
o vSe postara a ptihodné vrati nulu:

pocet pro TGA je 2

pocet pro TGA je O

pocet pro TGA je 1
pocet pro TGA je 0

7.2. Iterace ve slovniku

Namisto hledani ur¢itého prvku se tentokrat zaméfime na situaci, kdy chceme tu samou
vec pro vSechny polozky, napt. vystup vSech trinukleotidii s po¢tem 2. Mizeme opét pouzit tii
vnoien¢ smycky na vygenerovani vSech moznych trinukleotidii, pak zjistit jejich pocty

a nakonec se rozhodnout, jestli je chceme vidét:

for bazelin ['A', 'T, 'G', 'C']:
for baze2 in ['A', 'T', 'G', 'C']:
for baze3in ['A', 'T', 'G', 'C']:
trinukleotid = bazel + baze2 + baze3
if pocty.get(trinukleotid, 0) == 2:
print(trinukleotid)

Kod funguje, jak ocekavame:
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ATC
TGA
TCG
GAT

Je efektivni opét generovat vSechny kombinace, kdyz uz mame veskeré informace ve slovniku?

Leps$im feSenim je piecist vSechny klice pfimo ze slovniku — k tomu ndm poslouzi metoda keys.

Pokud metodu keys pouzijeme v souvislosti se slovnikem, vrati ndm seznam vsech klich:

print(pocty.keys())

Nyni kdd na vraceni poctu vSech trinukleotidii vyskytujicich se v DNA sekvenci dvakrat vypada

struénéji a vysledek bude stejny:

for trinukleotid in pocty.keys():
if pocty.get(trinukleotid) == 2:
print(trinukleotid)

K usporadani kli¢ti v abecednim potadi existuje metoda sorted:

for trinukleotid in sorted (pocty.keys()):
if pocty.get(trinukleotid) == 2:
print(trinukleotid)

V nasem kodu je potfeba ve smycce jako prvni vzdy vyhledat hodnotu pro aktuélni kli¢, coz je

bézny postup pfi iteraci slovnikem. Python pro néj ma svoji zkratku. Namisto tohoto:

for klic in muj_slovnik.keys():
hodnota = muj_slovnik.get(klic)
# udélej néco s hodnotou a klicem

muiZeme pouzit metodu items pro iteraci pary dat:

for klic, hodnota in muj_slovnik.items():
# udélej néco s hodnotou a klicem

Metoda items se ode vSech ostatnich trochu liSi; nenavraci jednu hodnotu, seznam hodnot, ale
seznam part hodnot. Proto umistime na zaCatek smycky dvé proménné. Takto bychom items

pouzili pro nas slovnik s pocty trinukleotidi:

for trinukleotid, pocet in pocty.items():
if pocet == 2:
print(trinukleotid)

Tato metoda je pfi iteracich nad slovniky obecné preferovana, jelikoz usetii spoustu fadkt kodu

a soucasné jde o velmi elegantni feSen.
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8. Baliky pro grafické vystupy a statistiku
8.1. Matplotlib

vvvvv

matplotlib, ktery umoznuje rychle zobrazit data ptimo ve vystupovém fadku. Hodné prvku je
pievzato z programového prosttedi MATLAB, tudiz prace s knihovnou matplotlib neni tak

intuitivni. Strukturu matplotlibu bychom si mohli rozd¢lit na tfi vrstvy:

1. Backendova vrstva — Obecné se oznacuje jako backend néjaka ,,zadni Cast™ a Casto ji
ani nemusime vidét a vénovat ji pozornost. Komplexné se o vSechno stara diky

komunikaci s vykreslujici sadou nastroju.
2. Umeélecka vrstva — Umoznuje fizeni a vyladéni celého obrazce.
3. Skriptova vrstva — T¢ se budeme vénovat a do jejiho prostiedi psat nase pozadavky.

Pro zjednoduseni si strukturu matplotlibu mizeme piredstavit jako v cukrarné — zatimco o prvni
dvé vrstvy se staraji v kuchyni, my potfebujeme komunikovat pouze s tieti vrstvou (¢isnikem),
kterd se jmenuje pyplot. Rovnou si mizeme na zkousku vytvofit v Jupyteru nas prvni graf.

Nejprve je tteba si naimportovat knihovnu matplotlib (zavolat ¢iSnika) a poté jiz psat pozadavky:

import matplotlib.pyplot as plt

plt.figure ()

plEcphatdfil; E - 3c=41)
plt.ylabel ("Tohle je asa y")
plt.xlabel ("Tohle je asa x")

Text(0.5, 0, '"Tohle je o=za x')

4.0 4

Tohle je osa y
[ %)
u

00 05 10 15 20 25 30
Tohle je osa x
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Obr. ¢. 7 — Tvorba jednoduchého grafu

Jednotlivé kroky vypadaji snadno, ale pojd'me si je rad¢ji rozebrat. plt.figure() vytvori
samotny obrazec grafu (v podstaté jako prazdné platno pro umélce), plt.plot potfebuje argument
pro velikost os a nakonec ob& osy pomoci pltylabel (xlabel) pojmenujeme a mame vytvoreny
rychly graf jen tak pro pfedstavu. Pro potieby obséahlejSich grafii je miizeme postupné budovat
fadek po tadku a navic zabfednout do umélecké vrstvy pro pfizpisobeni a vytvofeni

sofistikovanégj$iho grafu, toho se vSak v této piiru¢ce dotkneme pouze okrajové.

Figure
Axes .
title
U T T T T
.5
T
= p.ox -
> a3
w
-p.5 -
— AXIIS 1 / 1
2 3 4 5)?
X label

Obr. ¢. 8 — Struktura grafu (zdroj: realpython.com)

Pro zac¢atek bychom si mohli do ,,pythonovského* slovnicku zaradit par novych pojmu,
abychom méli na ¢em stavét. K tomu ndm pomize Obr. €. 8, kde cervené vyznacené figure
zahrnuje cely graf (celé malifské platno), v podstaté zakladna. Dalsi vrstvu predstavuji modie
vyznacené axes, neboli osy, kterych miize byt i nékolik a urcité je mozné mit v jednom poli vice
grafli najednou (ty se pak nazyvaji subplots, predstavme si nékolik obrazli na jednom velkém
platné€). Zelené axis uz jsou jednotlivé osy y a x.

Zminili jsme tzv. subplots, se kterymi to ale neni tak jednoduché. Mame tfi mozZnosti, jak
pridavat osy — plt.subplot(), plt.subplots() a plt.axes(). Kazda se hodi pro jinou pitilezitost, postupné

si tedy vSechny rozebereme.
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plt.subplot()

Pti vytvareni jakéhokoliv grafu potiebujeme tedy prvné vytvoftit ,,platno* zavolanim fig
= plt.figure() a nahodit osy pomoci ax = fig.add_subplot(), ukladdme do proménnych, zde napf.
fig a ax. Pokud do zavorek nespecifikujeme velikost grafu, vychozi nastaveni je (1, 1, 1) (nebo
(111), je to v podstaté jedno), coz znamend jednu osu na jednom tadku a v jednom sloupci.
plt.subplot() vraci pouze jedny osy a graf vytvari automaticky, miizeme pomoci n¢j ptidat i vice

os, ale je to komplikovangjs$i a musi se ptidavat postupné (Obr. €. 9), proto se pro tento ucel

hodi nésledujici funkce.

fig
axl
ax2
ax3
axd

axl

ax2

ax3.

= plt.figure()

= fig.add_subplot(221)
= fig.add_subplot(222)
= fig.add subplot(223)
= fig.add_subplot(224)

.annotate('I am axl', (0.

xycoords="axes

.annotate('I am ax2', (0.

xycoords="axes
annotate('I am ax3', (0.
xycoords="axes

5, 0.5),

fraction', wa='

5, 0.5),

fraction', wva='

5, 0.5),

fraction', va='

center’

center’

center’

ax4.annotate('I am ax4', (0.5, 0.5),
xycoords="'axes fraction', wva='center'
plt.tight layout()
10 10
08 1 08
0.6 1 06 1
| am ax1 | am ax2
04 1 0.4 1
021 02 1
0.0 : . : ’ 0.0 . : - :
00 02 04 06 08 10 00 02 04 06 08 10
10 10
08 1 08 1
06 1 06 4
| am ax3 | am ax4
04 04
021 02 1
{1 11] T T T T 0o T T T T
00 02 04 06 08 10 00 02 04 06 08 10

Obr. ¢. 9 — Funkce plt.subplot()

plt.subplots()

Lze jej ptfidat pomoci ax = fig.subplots() a hodi se, pokud chceme mit v jednom grafu vice

0s, coZ je jeho hlavni sila — ostatné tomu napovida uz nazev. Potfebuje pozi¢ni argumenty, to
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znamena mnozstvi fadkl a sloupcti, vychozi nastaveni je opét (1, 1). Pro ptidani os nam staci

napsat vSe na jeden fadek (Obr. ¢. 10).

fig = plt.figure()
axs = fig.subplots(nrows=2, ncols=2)

axs.flat[0]).annotate('I am ax1', (0.5, 0.5),
xycoords="'axes fraction', va='center', ha='center')
axs.flat[l].annotate('I am ax2', (0.5, 0.5),
xycoords='axes fraction', va='center', ha='center')
axs.flat[2].annotate('I am ax3', (0.5, 0.5),
xycoords="'axes fraction', va='center', ha='center')
axs.flat[3]).annotate('I am ax4', (0.5, 0.5),
xycoords='axes fraction', va='center', ha='center')

plt.tight layout()

10 10
08 08
06 06
| am ax1 | am ax2
04 04
02 02
00 T T T T 00 T T T
00 02 04 06 08 10 00 02 04 06 08 10
10 10
08 08
06 06
| am ax3 | am ax4
04 4 04
02 02
00 T T v T 00 T T T v
00 02 04 06 08 10 00 02 04 06 08 10

Obr. ¢. 10 — Funkce plt.subplots()

plt.axes()

Tato funkce se jen trochu 1isi od predchozi a umoznuje vétsi flexibilitu, pokud nastane
potieba nestandardnich rozmé&ri grafu, to s sebou vSak pfindsi i komplikovanost. Pro pfidani os
do grafu pouzijeme ax = fig.add_axes([leva, spodni, $itka, vyska]), pficemz v§echna Ctyfi ¢isla musi byt
zlomky Sitky a vysky; takto budeme mit pod kontrolou pozici a velikost os. Vychozi hodnoty
jsou ([0, 0, 0.78, 0.78]). plt.axes() vraci jedny osy pomoci fig_add subplot(1, 1, 1) a graf vytvori
automaticky, uziti této funkce se najde napft. pii potiebé ,,grafech v grafu“ nebo grafech, které
se prekryvaji. Takhle na uvod to vSechno zni docela slozité, ale jakmile se sezndmime s
praktickym vyuzitim, tak se s funkcemi szijeme a véci se budou zdat drobet snadnéjsi a

srozumitelngjsi. Pro piehlednost ptikladame jednu grafiku (Obr. €. 12).
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fig
axl
ax2
ax3
ax4

plt.figure()
fig.add_axes([(0, 0.6, 0.5, 0.5])
fig.add_axes([0.6, 0.6, 0.5, 0.5])
fig.add_axes([0, 0, 0.5, 0.5])

fig.add_axes([0.6, 0, 0.5, 0.5])

axl.annotate('I am axl',
xycoords='axes fraction'
ax2.annotate('I am ax2',
xycoords='axes fraction'
ax3.annotate('I am ax3',
xycoords='axes fraction'
ax4.annotate('I am ax4',
xycoords='axes fraction'

plt.show()
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Obr. ¢. 11 — Funkce plt.axes()
b | ®
10 1 fig, ax = plt.subplots()
ax = plt.subplot()
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Obr. ¢. 12 — Souhrnna grafika k tvorbé grafii (zdroj: laptrinhx.com)
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8.2. Pandas a praktické ukazky

Pandas je uzitecna softwarova knihovna pro analyzu dat, nazev je ze zkratky Panel Data
System, zabudovana v Pythonu a funguje v ném zhruba jako Excel ¢i R. Jedna se o svobodny
software a pouziva se pro manipulaci a analyzu dat, Ize je tak filtrovat, extrahovat a dale

upravovat. Nejdiive si knihovnu Pandas standardné naimportujeme:

import pandas as pd

Opét, knihovnu lze mit naimportovanou pod jakymkoliv ndzvem, ale pokud to po nas n¢kdo
ma Cist, tak by se tfeba nemusel dopatrat. Pandas umi na¢ist mnoho typt souborti, ale nejbeznéji
se pouziva format *.csv (comma separated values). Na internetu Ize snadno dohledat a stdhnout
datovy soubor titanic.csv, ktery obsahuje jména vSech pasazéra Titanicu, jejich vek, jestli prezili
atd., k dispozici je zde: https://gist.github.com/michhar/2dfd2de0d4{8727f873422c5d9591ft5.
Naimportujeme si jej do Jupyteru a ulozime do proménné s ndzvem titanic:

titanic = pd.read_csv("titanic.csv")
#do z4vorky patfi vaSe umisténi souboru

Nyni jsme vytvofili objekt Pandas, kterému se tikd DataFrame. Je to v podstaté jakasi
,hadoba® ¢i ,,obal* a umi toho opravdu hodné¢ — mé velké mnozstvi zabudovanych funkci pro

zkoumani a manipulaci s daty. K poc¢ate¢nimu priizkumu dat pouZijeme nasledujici ptikaz:

titanic.head()

Tim, Ze jsme do zdvorky nezadali zadny argument, piikaz nam ukaze prvnich pét radka

v souboru. Pro opa¢ny smér pouZijeme:

titanic.tail()

Takto si rovnéZ rychle ovéfime, Ze se ndm soubor naimportoval spravné. Metoda .shape ndm

odhali, kolik mame v souboru sloupcti a radkd.

titanic.shape

Déle se miizeme podivat i na nazvy jednotlivych sloupeckii:

titanic.columns
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Pokud chceme zobrazit pouze jednu sadu dat, je to stejné jako se slovnikem (jen pozor na

citlivost velikosti pismen):

titanic["Age"]

Ptikazy miizeme samoziejm¢ kombinovat:

titanic.Name.head()

Filtraci dat pro v€k jsme se dostali z DataFrame do Series — DataFrame je cely soubor, kdezto
Series pouze vybrany sloupec. VEtsinou pracuji stejné€, ale muze se stat, Ze narazite na metody,

které budou fungovat pouze pro jeden typ dat.

Pro nejrychlejsi ziskani informaci o souboru pouzijeme .info() a Pandas ndm je ptedlozi jak
nejlépe umi — zjistime velikost souboru, pocet sloupct a jejich nazvy, typ dat atd. Dalsi velmi

uzitecnou metodou je .describe(). Zkusme tedy napf.:

titanic.Age.describe()

Ziskame zakladni statistiku pro cely sloupec. To stejné mtizeme udé€lat s celym souborem:

titanic.describe()

Také miZeme rychle zjistit primér vSech sloupcii souboru najednou:

titanic.mean()

U Passengerld ndm tento pfikaz nic moc neda, ale o ptezivSich uz mizeme prohlasit, Ze jich
bylo 38 %. Ne vzdy se k ndm vSak dostane krasny a prehledny *.csv soubor. Jak si s tim poradit?
Budeme potiebovat soubor playgolf.csv. Nahrajeme si jej do Jupyteru jako proménnou golf

a zobrazime si prvnich 10 fadku tak, ze do zavorky metody head napiSeme hodnotu 10:

golf = pd.read_csv("PlayGolf.csv")
golf.head(10)
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07-01-2014|sunny|85|85(|false|Don't Play

0 07-02-2014|sunny|80|90|true|Dont Play
1 07-03-2014|overcast|83|7 8|false|Play
2 07-04-2014|rain|70|96(|false|Play
3 07-05-2014|rain|63|30|false|Play

4 07-06-2014|rain|65|70)true|Dont Play

Obr. ¢. 12 — Vystup golf-head()

Vysledek vypada zvlastné a predevs§im neptehledné. Vratime se s kurzorem na soubor na radek,
kde jsme si nacetli soubor a stiskneme Shift+Tab. Objevi se nam informace o nacteném souboru.
Co nas momentaln¢ zajima, je sep=",'. sep je zkratkou pro ,,separator neboli odd¢lovac. Vidime,
ze ve vychozim nastaveni souboru je oddélovacem ¢arka, my vSak budeme chtit pro prehlednost

svislou ¢aru. Pridame tedy k nacteni souboru argument sep ="|" a ovéiime si prvnich pét fadku:
golf=pd.read csv("PlayGolf.csv", sep ="|")

golf.head()

07-01-2014 sunny 8% 851 false Don'tPlay

0 07-02-2014 sunny 80 90  True DontPlay

1 07-03-2014 overcast 83 73 False Play
2 07-04-2014 rain ¥0 96 False Play
3 07-05-2014 rain 68 80 False Play
4 07-06-2014 rain G5 70 True DontPlay

Obr. ¢. 13 — Vystup golf-head() po upravé

Povedlo se ndm vyfesit jeden problém, zbyva jesté upravit hlavicky. Vytvofime si seznam

pravdépodobnych nazvi:

‘golf_hlavicky = ["Date", "Outlook", "Temperature", "Humidity", "Windy", "Result"]

Nahlédneme opét se Shift+Tab a Tab stiskneme jeste jednou (Ize i vickrat, ale pro naSe potieby
staci dvakrat) a vidime, Ze Pandas se snazila vytvofit hlavicky po svém (,,infer*), coz se ji ale
nepodatilo. Rekneme tedy, Ze hlavicky tvofit nema a zadame je ruéné namisto names=None. Cely

kod pro upravu souboru bude nakonec vypadat nasledovné:

‘ golf = pd.read_csv("playgolf.csv", sep ="|", header = None, names = golf_hlavicky)
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Opét nahlédneme pomoci golf.head().

Date Outlook Temperature Humidity Windy Result

0 07-01-2014 sunny a5 85 False DontPlay
1 07-02-2014 sunny a0 a0 True DantPlay
2 07-03-2014 overcast 83 73 Falze Play
3 07-04-2014 rain 70 96 False Play
4 07-05-2014 rain G3 a0 False Play

Obr. ¢. 14 — Vystup golf-head() po findlni uprave

A mame hotovo! V dalsi ¢asti se budeme kone¢né vénovat grafiim.

8.3. Vizualizace dat

Cilem této (pod)kapitoly neni ze ctendfe udélat maga a predat mu zazracné schopnosti
nadherné a okamzité vizualizace dat, nybrz piedlozit dostatek porozuméni a podnéti pro vlastni
prozkoumévani nepteberného mnozstvi moznosti. O knihovné matplotlib jsme mluvili jiz
v uvodu a je skvéla predevSim pro tvorbu jednoduchych grafti, klade diiraz na rychlost a
relativni pfizplsobivost. Nové zminime a zahrneme knihovnu seaborn, ktera na matplotlibu
stavi, ale disponuje vétSim mnozstvim tzv. funkci out-of-the-box. To v tomhle ptipad€ znamena,
toho, nez jak se tento idiom pouziva v ne IT oborech).

Pojd'me si tedy naimportovat v§e potiebné:

import pandas as pd

import seaborn as sns

import matplotlib.pyplot as plt
%matplotlib notebook

Za procentem se schovavaji tzv. ,, magic commands “. Jsou to v podstaté vylepSeni doddvana ke
klasickému python koédu poskytovand IPython kernelem a ptiddvame je pro feSeni
jednoduchych problémt a ptedstavuji také jakési zkratky a ispory Casu — %matplotlib notebook
nam kupftikladu umozni interaktivni prostiedi grafu.
Zékladni vzorec pro graf by mohl vypadat néjak takto:
* plt.plot(x, y) vytvoii zakladni podobu, .plot() vS§ak mize byt nahrazen i nééim jinym,
napft. .bar()

* plt.title("Nézev grafu") pfida libovolné pojmenovani
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* plt.xlabel("Rok") ptida nazev ,,Rok* pro osu x.
* pltylabel("Populace") pojmenuje osu y ,,Populace®.

® Dpltxticks([1, 2, 3, 4,5]) udéla body 1, 2, 3,4 a 5 na osu x.

8.5.1. Radkovy graf

Nejcastéjsi graf potfebny pro vyjadieni néjakého trendu, ktery se méni v Case a je
vyobrazen jako ¢ara spojena jednotlivymi body (,,markers*). Jako prvni argument se davaji data
pro horizontalni osu a druhy pro data na vertikalni. Budeme pottebovat zavolat funkci plt.plot(),
ktera graf vygeneruje, ale neni vidét takze pro zobrazeni musime zavolat jesté funkci plt.show(),

coz se hodi pro nésledné Gpravy. Zkusime si vytvofit dva seznamy nahodnych dat:

roky = [1994, 1995, 1996, 1997, 1998]
populace = [1200, 2500, 3000, 3300, 2900]

A pokracujeme rovnou na graf:

plt.plot(roky, populace)
plt.title("Roky a vyvoj populace")
plt.xlabel("Roky")
plt.ylabel("Populace")

plt.show()

Roky a vyvoj populace

2750
2500 A
2250 ~
2000 A

1750 + /

1500 A

Populace

1250 +

T T T T T T T T T
1994.0 1934.5 1995.0 1995.5 1996.0 1996.5 1397.0 1997.5 199&.0
Roky

Obr. ¢&. 15 — Radkovy graf
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8.5.2. Rozptyleny graf

Tento typ grafu také vyobrazuje jednotlivé body, ale uz nejsou spojeny. Uziva se
piedevsim pro zobrazeni korelace a porovnani dvou proménnych. Budeme potiebovat funkci
plt.scatter(), pravidla pro osy zlstavaji stejnd. Stdhneme si soubor iris.csv, napt. odtud:
https://gist.github.com/curran/a08a1080b88344b0c8a7#file-iris-csv a naimportujeme si ho do

Jupyter notebooku dle umisténi:

iris = pd.read_csv("iris.csv")

Muzeme do souboru samoziejmé nahlédnout, uz vime, jak se to d¢la...

iris.head()

Tentokrat budeme tedy graf vytvaret z DataFrame, takZe si ze souboru vybereme napt. délky

okvétnich listka:

plt.scatter(iris.sepal_length, iris.petal_length)
plt.title("Sepal length vs Petal length")
plt.xlabel("Sepal length")

plt.ylabel("Petal length")

plt.show()

Sepal length vs Petal length
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Obr. ¢. 16 — Rozptyleny graf
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Pro ptehlednost zméti tecek jsme piidali na prvni fadek jesté argument alpha=0.5. Komu by
nevyhovovala vychozi modra barva, 1ze si ji pfenastavit argumentem color="barva" (pochopitelné
v angli¢ting, takze napf. purple, green atd.) A kdo by chtél pozménit i tvar tecek, staci pridat

argument marker="tvar"(napf. ,.>*, ,,+* atd.)

8.5.3. Histogram

Histogram reprezentuje distribuci Ciselnych dat, rozdé€luje rozsah hodnot do sérii
intervall (sloupeckt, bins) a spocte, kolik hodnot do urcité¢ho rozsahu spadd. Pouzijeme tedy
funkei plt.hist(), kde prvnim argumentem budou numericka data a druhym pocet sloupeckd.
Vychozi hodnota pro druhy argument je 10. Kolik sloupecki by v histogramu vlastné¢ mélo byt?
Odpovéd’ neni tak jednoduchd a zélezi na situaci. Kdo by vSak chtél vice hloubat, radu nalezne
napft. zde: http://users.stat.umn.edu/~gmeeden/papers/hist.pdf. Nyni uz ale k tvorbé grafu:

cisla=[0.1,05,1,1.5,2,4,5.5,6, 8, 9]
plt-hist{(cisla, bins = 3)
plt.xlabel("Cislo")

plt.ylabel("Frekvence")
plt.show()

Frekvence

4] 2 4 6 8
Cislo

Obr. ¢. 17 — Histogram

8.5.4. Seaborn

Knihovna seaborn umi stejné véci jako matplotlib, svym zptisobem ho rozsituje a velmi

seaborn se snazi tyto postupy jednoduseji zptistupnit, disponuje lepsim vychozim nastavenim
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(at’ uz jde o barvy, zatrzitka atd.) a prace s DataFrame je v ném o néco jednodussi. Zkusime si

znovu udélat rozptyleny graf's iris.csv:

sns.Implot(data = iris, x="sepal_length", y="petal_length")
plt.show()

petal_length

4.5 5.0 5.5 6.0 6.5 7.0 7:5 8.0
sepal_length

Obr. ¢. 18 — Rozptyleny graf v Seaborn

Seaborn nam automaticky do grafu vlozil i linearni regresi, coz je skvélé, ale Gpravy

jesté budou potieba. Pro ptehlednost 1ze jednim ptikazem ptidat barvy zobrazenych bodi:

sns.Implot(data = iris, x="sepal_length", y="petal_length", fit_reg=False, hue="species")
plt.show()
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Obr. ¢. 19 — Rozptyleny graf v Seaborn po Gprave
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Nyni mame barevné roztifidéné délky okvétnich listki podle druhii kosatct. Je
pochopitelné nemozné si zapamatovat veskeré kody pro prizplisobeni grafu, nic vdm nebrani si
je dohledat a graf si tak doladit zcela po svém. Podivame se jest¢ na dal$i uzite¢né grafy, které
Seaborn umi, napt. specialni druh grafu — jointplot, ktery je kombinaci rozptyleného grafu
a histogramu (Obr. ¢. 20):

sns.jointplot(data = iris, x="sepal_length", y="petal_length")
plt.show()

Zmény tvaru bodl jsme se o nékolik fadki vyse jiz dotkli, nyni mizeme ptidat argument
kind="hex" a ziskame graf s hexagonalnimi body (Obr. €. 21). Zménit styl, 1ze pomoci piikazu

sns.set_style("zvolenystyl") a napovéda Shift+Tab nadm ukaze nabidku.
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Obr. €. 20 — Jointplot
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petal_length
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sepal_length

Obr. €. 21 — Jointplot s hexagondlnimi body

Zkusime se Seaborn ud¢lat jesté histogram:

sns.distplot(iris.petal_length)
plt.show()
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Obr. €. 22 — Histogram v Seaborn
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Velice oblibenym a cCastym grafem pro deskriptivni statistiku je boxplot neboli
krabicovy graf, ktery zobrazuje numericka data pomoci kvartilt. ,,Krabicova™ ¢ast je shora

ohrani¢ena 3. kvartilem, zespodu 1. kvartilem (,,vousky*) a uprostied se nachazi linie medidnu.

sns.boxplot(data=iris, x="species", y="petal_length")
plt.show()
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Obr. ¢. 23 — Boxplot

Diéle existuje jeSté napt. swarmplot (kombinace histogramu s rozptylenym grafem),
violinplot (houslovy graf, variace boxplotu), pairplot (ukazuje vztahy mezi v§emi proménnymi,

coz muze byt velmi uziteéné! (Obr. €. 24) nebo heatmap (teplotni mapa).
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Obr. ¢. 24 — Pairplot
To by bylo pro zékladni sezndmeni s knihovnou Matplotlib vse. Na dalsi praktické

vyuziti se podivaime v jedné ze zavéreCnych kapitol, kde budeme pracovat s dostupnymi

genomovymi daty, na ¢emz se daji stavét védecké prace.
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9. RegEx

Regular expression neboli regulérni vyraz je sekvence symboll a znakti, pomoci které
lze v textu vyhledat specificky fetézec nebo jakykoliv vzorec. Jde o podobny koncept, jako
kdyz si ve Wordu zapneme funkci ,,Najit a nahradit* a potfebovali bychom nahradit napt. kazdé
,by jsme* za spravné ,,bychom®. Znalost regulérnich vyrazii mtize pfijit velmi vhod. Jen jejich
zapis je ponckud komplikovangéjsi. Nic nam vSak nebrani si stahnout néjaky tahdk (cheat sheet),
nebat se ho pouzivat a hlavné obrnit se trpélivosti. Na rozdil od vSeho, co jsme zatim v Pythonu

pouzivali, nejsou totiz regexy tak dobfe Citelné.
Vrhneme se tedy rovnou na znaky, které budeme pouzivat:
\w+

\ — pfedstavuje tzv. escape character neboli unikovy znak a oznacuje zapis znaki se
specidlnim vyznamem, jinymi slovy ohrani¢eni vyrazu, stejné jako uvozovky pro

fetézce
w — ,,word*, hledame jakékoliv slovo
+ — kvantifikator, hleddme jeden nebo vice (v tomto piipad¢ slovo)

Rovnou si to miizeme vyzkouset zde: https://regexr.com/, kde do horniho fadku vlozime nas

vyraz ,,\w+*, hleddme tedy vSechna slova a vyznacil se ndm tém¢ft cely text.

Ptimo v Pythonu (respektive v Jupyteru) si mizeme vyrazy také vyzkousSet, staci si

naimportovat modul re:

import re

slovo_regex = "\w+"
re.match(slovo_regex,"Bioinformatické centrum HK")

Metoda match() hledd vzorec v zadaném fetézci, ale vraci objekt, ktery se necte dobfe.
V podstaté tato metoda zkousi vyhledat vzorec pouze na zacatku fetézce, zatimco metoda search()
najde vSe, pokud vsak nic nenajdou, ob¢€ vraci None. Metoda re.findall() vraci seznam, kde se vSe
pozadované v textu objevuje. Metoda re.split() vraci seznam, ve kterém byl fetézec pii kazdé
shodé¢ rozdélen. Tuto metodu jsme zkouseli jiz v podkapitole 4.4., d€la tedy to samé, jen navic
jesté pojme regulérni vyrazy. Metoda re.sub() nahradi jednu nebo vice shod jinym fetézcem

(Jinymi slovy princip ,,najit a nahradit®).
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9.1. Nejbéznéjsi vyrazy

Vsechny tyto vyrazy potiebuji mit pred sebou zpétné lomitko ,,\* pro oznaceni

specialnich znak.

w Shoda, pokud fetézec obsahuje libovolné slovni znaky (znaky od a do Z, Cislice od 0
do 9 a znak podtrzitka ).

d Shoda, pokud fetézec obsahuje Cislice (¢isla od 0 do 9).

D Shoda, pokud feté¢zec NEobsahuje Cislice.

S Shoda, pokud fetézec obsahuje bilé mezery (typicky mezernikem ¢i tabuladtorem).

S Shoda, pokud fetézec NEobsahuje bilé¢ mezery.
Shoda na jakykoliv znak (tak trochu RegExovy Zolik)

A Shoda se zacatkem fetézce, v [] vSak negace (napft. [\w] bude hledat v§e kromé¢ slov)

$ Shoda s koncem fetézce

* Shoda s zadnym nebo vice opakovanim

+ Shoda s jednim nebo vice opakovanim

| Shoda vcetné alternativ, napf. ,,tramvaj|Salina“

[a-Z] Shoda pro libovolny znak v abecednim potadi od a do z, mala NEBO velka pismena.

0 Definice skupiny

[ Definice rozsahu znaki

9.2. Stavebni kameny regulérnich vyraz( a priklady

Tzv. literaly jsou v podstaté doslovné shody, kdy se fetézec shoduje. Napt.:

sekvence = "python"

vzorec = r"python"

if re.match(vzorec, sekvence):
print("Shoda!")

else:
print("Zadna shoda!")

Pro dalsi fadek se pouziva klasicky \n. V OS Windows se vSak mtzeme setkat s verzi
\r\n. Regulérni vyrazy maji tolik specialnich znakli, ze se Casto piekryvaji. Tudiz psani

jednoduchého tkonu na jeden fadek miize ze zacCatku zabrat spoustu casu.

Vyzkousime dal§i metodu a zkusime zahrnout i néjaké znaky:

re.search(r"p.thon", "python").group()
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Hledéme jakékoliv slovo, za nimz po ,,p* nasleduje jakykoliv znak a pokracuje

»thon* a aby nebyl ve vystupu objekt, ale vysledek, pouzijeme metodu .group).

re.search(r"p\wthon", "python").group()

\w nam zde najde shodu s jakymkoliv pismenem, ¢islici nebo podtrzitkem. V ptipadé,

ze pouzijeme variantu \W, budeme hledat cokoliv, jen ne to, co s malym \w.

S \s zase vyhledavame bilé mezery:

‘ re.search(r"Bioinformatické\scentrum", "Bioinformatické centrum HK").group()

Pojd’'me zkusit ¢isla:

‘ re.search(r"\d\d\d\d", "néco néco néco 3584").group()

A pridat dalsi specialni znaky:

re.search(r"/Byt", "Byt Ci nebyt").group()

re.search(r"nebytS", "Byt ¢i nebyt").group()

Toto se mize hodit naptiklad pro hledani sekvence, kterd zacina nebo konc¢i specifickym

potadim (typicky tfeba start nebo stop kodony).

Hranaté zavorky mohou fungovat podobné¢ jako ,,|“:

re.search(r"[GC]", "G").group()

re.search(r"Cislo: [0-9]", "Cislo: 8").group()

Muzeme zkusit hledat pocatecni velké pismeno:

re.search(r"\b[AEIOU]", "Abeceda").group()

Co kdyz ale chceme najit ptimo specidlni znak? Tady pomalu za¢ina zébava:
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re.search(r"\s", "\s").group()

Problém je jednoduse fesitelny:

re.search(r"\\s", "\s").group()

Avsak vystup nas upozorni, ze hleddme specidlni znak.

9.3. Opakovani

Pokud hledame vice znakli, miizeme pouzit znaky pro vyznaceni, Ze n¢jaky znak se
muze vyskytovat n¢kolikrat, misto opakovani stejného specialniho znaku. Pro tyto ucely slouzi
tedy + a *. V minulé podkapitole jsme napt. hledali 4 ¢isla a 4x napsali "\d". Urcité to jde udélat

elegantnéji:

re.search(r"\d+", "3584").group()

Zminéné specialni znaky jsou tzv. ,,greedy*, v ptekladu chamtivé, protoze budou

odpovidat co nejvétsi ¢asti hledaného fetézce. Napt.:

re.search(r"la*", "laaa laa la la la laaaa I").group()

rowr

Chamtivost ale neni pekna vlastnost a miizeme si nastavit shodu pouze na pocatecni ¢ast
vzorce. Pomoci "*?" najdeme shodu s co nejmensim mnozstvim textu, jak jen to je mozné.

v

Samotny otaznik uZ je opé&t chamtivéjsi a hleda shodu presné pro Zadny nebo pouze jeden znak.

re.search(r"la*?", "laaa laa la la la laaaa I").group()

Ptipady, kdy chceme zjistit pfesny pocet, kolikrat se vzorec opakuje, dokazi regulérni

vyrazy rovnéz pokryt. Zkusime opét hledat ¢isla a ur€it, Ze chceme ptesné Ctyfi:

re.search(r"\d{4}", "3584").group()

Co kdyz presné nevime, kolikrat se vzorec opakuje, ale vime, jaky mé rozsah (1 az 4

pismena)? K flexibilngjsimu kodu staci malé Gprava:
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re.search(r"\d{1,4}", "3584").group()

Kdyby bylo v hledaném textu pét ¢isel, zkratka najde jen prvni Ctyfi.
Pokud nevime, kolik ¢islic bude, druhou c¢ast zavorky nechame prazdnou (tedy

v prekladu ,,jedna a vice®):

re.search(r"\d{1,}", "3584").group()

Jak bylo jiz zminéno vySe, metodu .split() jsme jiz pouzili na rozd€leni fetézce pomoci
raznych oddé€lovacii. Tuto metodu 1ze chytfe zkombinovat s regulérnimi vyrazy. Vyzkousime si

to napf. na riznych zapisech datumu:

d="2.2.1993, 3-13-1987, 4/23/1979"
dates = re.split(r"[./-]", d)
print(dates)

['2','2','1993, 3', '13','1987, 4', '23', '1979']

Dokonce jde hledat shody 1 po skupinach, coz jsme sice délali pomoci metody .group(),
ale bez Cisla v zdvorkach, takze se ndm vracel cely text. Abychom zahrnuli rizné ¢asti textu,
rozdé€lime si je do skupin, kdy prvni bude hledat jeden vzorec, druhd druhy atd. Hleddme napf.

e-mailovou adresu:

email = "Muzete me kontaktovat na adresu ivan.skocdopole@seznam.cz"
match = re.search(r"([\w\.]4+) @ (\w+\.\w{2})", email)

Aby byl kéd co nejvice flexibilni, zahrnuli jsme do prvni skupiny slova a te¢ky jako
piipadné oddélovace, poté pevné dany zavinac, a druha skupina obsahuje dalsi slovo, poté tecku,
a nakonec doménu prvniho Fadu, v piipadé Ceské republiky to tedy budou dvé slova. Na

spravny vystup musime jit trochu sofistikovanéji:

if match:
print(match.group()) #celkovd shoda
print(match. group(1)) #uZivatelské jméno
print(match.group(2)) #doména

ivan.skocdopole@seznam.cz
ivan.skocdopole
seznam.cz

71



Pokud budeme chtit, 1ze si najit i zobrazit pozice shod pomoci metod .start() a .end().

Hledame vsechna ¢isla (digits), nesmime vSak zapominat, ze Python pocita od nuly:

kod = "ddd9fgh855d24assnd12ff"
shoda = re.finditer(r"\d", kod)

for min shoda:
text = m.group() #text shody
pos = m.start() #index shody
print(text + " nalezeno na pozici " + str(pos))

9 nalezeno na pozici 3
8 nalezeno na pozici 7
5 nalezeno na pozici 8
5 nalezeno na pozici 9
2 nalezeno na pozici 11
4 nalezeno na pozici 12
1 nalezeno na pozici 18
2 nalezeno na pozici 19

Posledni a velmi uzite¢nou metodou je findall(), jejiz vystup se ulozi rovnou do seznamu:

vysledek = re.findall(r"\d", kod)
print(vysledek)

10. Literarni a webové zdroje v Cestiné

Jak bylo fec¢eno v tivodu této ptirucky, v ¢estiné dosud neexistuje publikace, ktera by
nabizela seznameni s bioinformatikou, ackoliv se daji v brzké dobé ocekévat. Pii prvnich
krocich s bioinformatikou je vSak moznost studijniho materidlu v rodném jazyce nanejvys
vhodna. Nasledujici fadky tak nabizeji alespoii obecné programatorské zdroje dostupné

v ¢esting. Téch pomalu ale jisté pribyva.

10.1. Knihy o jazyku Python

.....

moznosti, vybudovat si robustni zéklady programovani jejich samostudiem. Zde vybirame dvé
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»Klasické* knihy z nakladatelstvi Grada (grada.cz), pfi¢emz obé& lze zakoupit jako tiSt€nou

knihu stejné jako E-knihu, ktera je po zaplaceni ihned ke stazeni:
Zaciname programovat v jazyku PYTHON. Pecinovsky R. 2020. Grada
Python Kompletni ptirucka jazyka pro verzi 3.8. Pecinovsky R. 2020. Grada

Dalsi knihu lze jednak zdarma a tedy ihned stdhnout zde https://knihy.nic.cz/ soucasné je

k dispozici u knihkupct v tisténé podob¢

Ponoime se do Python(u) 3. Pilgrim M. http://diveintopython3.py.cz/index.html

Za zminku dale stoji rozsahlé publikace nakladatelstvi Computer Press vydana jiz v n¢kolikrat

avSak vzdy pouze v tisténé podobé:
Python 3 Vyukovy kurz. Summerfield M. 2012, 2021. Computer Press
Stejné nakladatelstvi vydalo jiZ v roce 2008 publikaci

Zaciname programovat v jazyce Python. Harms DD. 2008. Computer Press

10.2. Webové zdroje a online tutorialy

Webovych zdrojt k vyuce jazyka Python je v ¢estiné jiz také cela rada.
Zacnéme strankou nazvanou ,,U¢ime se programovat v jazyce Python 3, kterd je
adaptaci textu ,,How to think like a computer scientist — Learning with Python* pfeloZena,

upravena a doplnéna Jaroslavem Kubiasem:

http://howto.py.cz/index.htm

Jde o kurz o 13 kapitolach, s rozsdhlym seznamem literatury v angli¢tin€ hned v tivodu a

hlavné s Gctyhodnym mnoZstvim ukédzek kodu v Pythonu.

Dalsim zajimavym zdrojem je ceska stranka vénovana Pythonu

www.python.cz

kde na strance python.cz/zacatecnici lze najit velké mnoZstvi odkazl na dalsi zdroje. Mj. na

velmi pékné materialy k obsahlému online (zdarma) zac¢atecnickému kurzu od PyLadies

https://naucse.python.cz/course/pyladies/

Na strankach tohoto kurzu lze také u vétSiny lekei stahnout tahdky, napf.

https://pyvec.github.io/cheatsheets/basic-functions/basic-functions-cs.pdf
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Tahaky slouzi jako uzite¢ny a rychly referencni material naprosto nepostradatelny v zacatcich,
kdy Clovek jesté syntaxi, metody, funkce a dalSi nalezitosti neznd Upln€ zpaméti a neovlada
automaticky. Tahdky, tzv. cheat sheets jsou velmi oblibenym a jiz etablovanym zdrojem
piehlednych informaci v anglictin€, kde jich existuje celd fada k Pythonu obecné, riznym

specializovanym baliktim, atd. (viz nize).

Dalsi online ,,cvi¢ebnici® Pythonu je napf.:

https://www.umimeprogramovat.cz/programovani-v-pythonu

11. Literarni a webové zdroje v anglictiné

V angli¢tiné existuji jak obecné programdtorské publikace o jazyku Python, tak
specializované na bioinformatiku a préci s velkymi bioinformatickymi (vétSinou sekvenacnimi)
daty. Téch obecnych programatorskych publikaci je tolik, Ze je zde nema smysl zminovat, zejm.
diky srovnatelnym kniham v CeStiné (pfedchozi odstavec). Zde se zaméfime pravé na ty
specializované, kde je vyhodou znat jiz zaklady programovani — to se snazime vylozit v této
ptirucce. Co vSak nemiZeme opomenout a je naprosto zdkladni, neodmyslitelnou a doslova
nevycerpatelnou literaturou, je oficidlni dokumentace jazyka Python:

https://docs.python.org/3/ a https://www.python.org/

Pro zacinajici ale 1 pokroc€ilé bioinformatiky vyuzivajici Python je zédkladni webova
»centrala® stranka Martina Jonese, autora nyni jiZ proslulé publikace PYTHON FOR
BIOLOGISTS zde https://pythonforbiologists.com/ . Na téchto strankach jsou tutorialy a
cviceni k nyni jiz ¢tyfem kniham od tohoto autora (vSechny publikace 1ze zakoupit 1 jako E-
knihu na vySe uvedeném webu):

1) Python for Biologists: A complete programming course for beginners. Jones M. 2013,

Createspace Independent Publishing Platform

2) Effective Python Development for Biologists: Tools and techniques for building biological
programs. Jones M. 2016. Createspace Independent Publishing Platform

3) Advanced Python for Biologists. Jones M. 2014. Createspace Independent Publishing
Platform
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4) Biological Data Exploration with Python, Pandas and Seaborn. Clean, filter, reshape and
visualize complex biological datasets using the scientific Python stack. Jones M., 2020.
Createspace Independent Publishing Platform

Se zakladnimi znalostmi jak obecného programovani tak bioinformatiky se ndm otevira
moznost studovat oficialni dokumentaci specializované bioinformaticky zamétené distribuce
Pythonu — BioPython:

https://biopython.org/

Dalsi vhodné bioinformatické knihy v anglictiné zamétené na Python jsou napt.:
Reproducible Bioinformatics with Python - How to Write Flexible, Documented, Tested Python
Code for Research Computing. Youens-Clark K. 2021. O'Reilly, Inc. USA

Bioinformatics with Python Cookbook, Second Edition. Tiago A. 2018. Packt Pub

Python Programming for Biology. Bioinformatics and Beyond. Stevens TJ. 2015. Cambridge

University Press

Bioinformatics Programming in Python. Flaig R-M. 2008. Wiley-VCH Verlag GmbH

Nakonec musime zminit oblibené tahaky v angli¢ting. Jejich mnozstvi stoupa stejné jako kvalita
jejich grafického provedeni. Tahdky zde nebude kopirovat, nybrz uvedeme linky na stranky,
kde jsou k nalezeni. Jinak sta¢i zadat do Googlu ,,Python Cheat Sheet“, event. nazev baliku ¢i
problematiky, kterou chceme pomoci Pythonu fesit (napf. statistika, grafy, atd.) a uzZ mizeme
vybirat:

https://perso.limsi.fr/pointal/_media/python:cours:mementopython3-english.pdf

https://websitesetup.org/python-cheat-sheet/

https://www.utc.fr/~jlaforet/Suppl/python-cheatsheets.pdf

75


https://biopython.org/
https://perso.limsi.fr/pointal/_media/python:cours:mementopython3-english.pdf
https://websitesetup.org/python-cheat-sheet/
https://www.utc.fr/~jlaforet/Suppl/python-cheatsheets.pdf

12. Programatorské projekty

Na zavér si ukdzeme nékolik redlnych ptikladii vyuziti Pythonu v praxi, tedy uz ne pouze cvi¢ny
kaod.

12.1. Gantt chart

Ganttliv diagram je nezbytnou soucasti jakéhokoliv védeckého (ale i technického) projektového

navrhu nebo tfeba harmonogramu PhD studia. Proto existuje cela fada moznosti, jak tento dia-

gram mj. i v Pythonu vytvorit.

https://medium.com/geekculture/create-an-advanced-gantt-chart-in-python-f2608al fd6cc

Podrobny navod lze najit i jako videotutoridl na youtube:

https://www.youtube.com/watch?v=D5GUpd8DKjg&ab_channel=1Mviews

Python ma svou vlastni tfidu k tvorbé Ganttova diagramu https://pypi.org/project/python-gantt/

UZite¢ny tutorial je napt. zde:
https://plotly.com/python/gantt/#:~:text=A%20Gantt%20chart%20is%20a.the%20dura-
tion%200f%20each%20activity.

12.2. A comprehensive exploratory data analysis with 3 lines of code in Python

pip install pandas-profiling

df = pd.read csv('my data file.csv',index col=0)

from pandas profiling import ProfileReport
report = ProfileReport (df)

report

12.3. Piklady vyuZziti genomovych dat pro analyzy

Moderni doba nabizi online genomové databaze, které jsou zdarma ptistupné pro koho-
koliv, at’ uz studenty, védecké pracovniky, ¢i Sirokou vetejnost. Obsahuji genomicka data nej-
riznéjSich organismil od bakterii po Zivoc€ichy vcetné cloveéka. Sekvence DNA jsou do téchto
databazi poskytovany riznymi autory a projekty z celého svéta. Analyza takovychto dat pomoci
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Pythonu je nejvhodnéjsi a nejjednodussi cestou, proto se velmi hodi jej umét, pokud bychom si
zkusili oteviit jediny takovy soubor obsahujici pouze kodujici ¢ast DNA sekvence ve Wordu,

zabralo by to vice nez 10 tisic stran.

Pro analyzu vétsiho mnozstvi genomovych dat byl vytvofen Ing. Dominikem Matoul-
kem nastroj dna_puller voln¢ dostupny zde: https://github.com/bioinfohk/evangelist/tree/mas-
ter/dna_puller. Z databaze Ensembl.org dokédze stdhnout pozadované sekvence, napt. DNA,
cDNA a cds, ptes protokol FTP (file transfer protocol), coz je starsi a jednoducha technologie
s nezaSifrovanym pfenosem dat mezi koncovymi stanicemi pomoci sité¢. Zabaleny soubor se
poté rozbali a idedln¢ konvertuje do formatu *.csv (comma-separated values, hodnoty oddélené
carkami). S takto pfipravenym souborem dokaze dobte pracovat nam jiz zndma knihovna Pan-
das. Ensembl se n€kolikrat ro¢né aktualizuje a je zdhodno veédét, z jaké verze pochazi zpraco-
vana data a soucasné stahovat aktudlni verze (release). Stahovaci nastroj si je tfeba stdhnout
k sob€ do zvolené slozky a pfimo v ni si v Jupyter notebooku otevftit novy, pfislusn¢ pojmeno-
vany notebook.

Nejprve si ukdZzeme analyzu kodujici sekvence (cds = ,,coding sequence®) pro jeden

druh, poté hromadnou analyzu za pomoci dna_pulleru. Naimportujeme si tedy potiebné balicky:

import pandas as pd

import matplotlib.pyplot as plt
import numpy as np

import gzip

from ftplib import FTP

from Bio import SeqlO

from collections import Counter

Modul gzip poskytuje jednoduché rozhrani pro kompresi a dekompresi soubori s kon-
covkou *.gz, které se na rozdil od souborl typu *.rar apod. vyznacuji znaénou kompaktnosti.
Pomoci modulu ftplib se 1ze napojit na ulozisté serveru a poté stahnout pozadované soubory.
SeqlO z BioPythonu pifedstavuje rozhrani Sequence Input/Output pro manipulaci se sekven-
cemi a umoziuje ¢teni, zapis a indexovani se soubory ve formatu *.fa apod. Modul Counter
vytvari prostedi pro vypocet jednotlivych prvki ve slovniku. Pfihlasime se prvné na FTP server

Ensemblu:

ftp = FTP('ftp.ensembl.org')
ftp.login()
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Pak pottebujeme upftesnit serveru, ze které slozky a ktery soubor chceme stahnout:

ftp.cwd('/pub/current_fasta/myotis_lucifugus/cds')

Soubor stahujeme jako binarni kod a zapisujeme do *.fa:

with open('file.fa.gz', 'wb') as file:
ftp.retrbinary('RETRMyotis_lucifugus.Myoluc2.0.cds.all.fa.gz' file.write)

handle = gzip.open('file.fa.gz')
with open('myo_luc _cds.fa', 'wb') as out:
for line in handle:
out.write(line)

BioPython ma metodu to_dict, ktera z iteratoru nebo seznamu vytvoii rovnou slovnik. Z n¢j pak

muzeme celou sekvenci ulozit do formatu DataFrame:

record_dict = SeqlO.to_dict(SeqlO.parse("myo_luc_cds.fa", "fasta"))
record_dict = {record_id: Counter(record_seq) forrecord_id, record_seq in record_dict.items()}
df = pd.DataFrame.from_dict(record_dict, orient='index')

V rédmci pribézné kontroly je zdhodno se podivat, jestli se ndm vSe naimportovalo a zapsalo

spravne:

df.head()

Tab. 5 — Prvnich pét fadkt DataFrame
A T G C N

ESMLUT00000027040.1 191 190 296 277 NaN

ESMLUTO00000030196.1 258 242 290 428 NaN

ESMLUT00000001598.2 376 317 491 613 NaN
ESMLUTO00000007188.2 134 126 92 137 NaN
ESMLUT00000012029.2 405 454 719 681 NaN

Mista, kde se objevuje NaN, nahradime nulou, protoze pandas potiebuje pracovat

s numerickymi daty:

df = dffillna(0)
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Pro vypocteni GC%:

df['cds GC%'] = (df['G'] + df['C']) / (df['A'] + df['G'] + df['C'] + df['T'] - df['N'])

Tab. 6 — Prvnich pét fadkt DataFrame s vypoctem GC%

A T G C N cds GC%
ESMLUT00000027040.1 191 190 296 277.0 0.0 0.60
ESMLUT00000030196.1 258 242 290 428.0 0.0 0.58
ESMLUT00000001598.2 376 317 491 613.0 0.0 0.61
ESMLUT00000007188.2 134 126 92 137.0 0.0 0.46
ESMLUT00000012029.2 405 454 719 681.0 0.0 0.61
Pro zékladni statistické vyhodnoceni:
df.describe()
Tab. 7 — Zakladni statistika GC% DataFrame
A G C T N |cds GC%
count 44934 44934 44934 44934 44934 44934
mean 514.31 521.43 511.78 427.63 0.07 0.52
std 615.83 529.79 512.06 477.03 5.78 0.1
min 9 4 7 7 0 0.25
25% 205 226 225 186 0 0.46
50% 354 388 380 311 0 0.52
75% 637 644 632.75 516 0 0.59
max 33038 24087 21760 24051 1000 12

S takto pripravenym DataFrame si jiz mizeme zobrazit histogram:

df['cds GC percentage'].plot.hist(bins=200)

plt.xlim([0, 1])
plt.xlabel("cds GC%")

plt.title("Myotis lucifugus", style="italic")
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Obr. €. 25 - Histogram frekvence s GC% cds Myotis lucifugus

Od dusikatych bazi odec¢itame jesté ,,N“, které znac¢i neznamé baze. U nékterych
druht se jich vyskytuje mén¢, u nékterych vice, zalezi na kvalité dostupnych dat, ktera se
mohou v téchto pomérech 1 vyrazné liSit. Stejny postup uplatnime i pfi psani kddu pro
cDNA (i celkové DNA). Pro lepsi pfedstavu a prakti¢nost 1ze prolozit hodnoty cds i cDNA
do jednoho grafu, je vSak potieba importovat dalsi knihovnu — NumPy (https://nu-
mpy.org/, verze 1.18.1). Tato knihovna disponuje funkcemi pro praci s vicerozmérnymi

poli, maticemi, vektory apod. Kod by mohl vypadat nasledovné:

import numpy as np

x = df1['cds GC%)].plot.hist(bins=200, alpha=0.5, color="red")

y = df2['cdna GC%'].plot.hist(bins=200, alpha=0.5, color="green")
bins = np.linspace(0, 1)

plt.xlim([0, 1])

plt.legend(loc="upper right')

plt.ylabel('Frequency')

plt.xlabel('GC %')

plt.title("Myotis lucifugus", style="italic")

plt.show()
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Pokud se nam maji v grafu néjaké data prolinat, je vhodné nastavit vétsi prahled-
nost (alpha) a pfedevs§im barvy — idedlné barvy ne vedle sebe stojici v barevném spektru,
v nasem piipad¢ Cervend a zelena.
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Obr. €. 26 - Histogram s ptekryvajicimi hodnotami cds a cDNA

Pro vétsi objem dat vyuzijeme néstroj dna_puller. Nutno fici, Ze tento néstroj ne-
musi fungovat v JN na OS Windows, vystupy zde zobrazené probihaly zejména na OS
Linux Ubuntu 20.04 LTS. Pfed spusténim kodu je nutné si vedle slozky
s nastrojem dna_puller také vytvofit jesté slozku ,,jsons. Nastroj funguje tim zpisobem,
ze po zadani pozadovanych druhl organismu a typl sekvenci se stdhnou zabalené sou-
bory FASTA jeden po druhém a ukladaji do slovniku ve formatu *.json. JSON je zkratkou
pro ,,JavaScript Object Notation* a reprezentuje univerzalni zpisob zapisu dat, se kterym
je nasledné mozné pracovat v jakémkoli programovacim jazyku. Pfi stahovani dalSiho
baliku se souborem FASTA se pfedchozi balik smaZe, aby zbyte¢né nezabiral misto na
disku, jelikoz nabyvaji velikosti i n€kolik Gb.

Napt. pottebujeme analyzovat zastupce nadiadu Afrotheria a jejich cds a cDNA:

import dna_puller.dna_puller as puller

species = ['Loxodonta_africana’, "Procavia_capensis", "Echinops_telfairi"]
puller = puller.DnaPuller(species, True, True, ['cds', 'cdna'])

puller.download_and_parse_data()
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Takto mame piipraveny soubory pro hromadnou analyzu. VSechna data potfebu-
jeme sloucit, abychom nad nimi mohli iterovat (opakovat proces v ménicim se kontextu),

v nasem piipadé GC% u cds a cDNA:
import os, json
species_files = os.listdir('jsons')
dna_types = ['cdna’, 'cds']
files =[]

for species_file in species_files:
if species_file[-5:] == ".json":

files.append(species_file)
species_data = {}

for species_file in files:
with open('jsons/' + species_file) as file:

species_name = species_file[0:-5]

species_data[species_name] = {}

for type in dna_types:
species_data[species_name][type] = {}

data = json.load(file)

for type in dna_types:
for gene_key, gene_data in data[type].items():

species_data[species_name][type][gene_key] = gene_data

aggregated_data = {}
for type in dna_types:
aggregated_data[type] = {}
for species_key, datas in species_data.items():
aggregated_data[type][species_key] =[]
for key, data in datas[type].items():
all_count = float(data['all']) - float(data['N'])

aggregated_data[type][species_key].append(float(data['G'] + data['C'])
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/all_count)

Nyni uz jen potfebujeme umistit v§e do jednoho souboru. Rozméry a rozmisténi

grafli upravime dle obsahu a potieb a ulozime ve formatu *.png:

import matplotlib.pyplot as plt

fig, axs = plt.subplots(2, 3, figsize=(30,50))

for index in range(0, len(aggregated_data['cdna'l)):
species_key = list(aggregated_data['cdna']l.keys())[index]
y =index % 3
x = int(index / 3)
axs[x, yl.set_title(species_key[0].upper() + species_key[1:],
style='italic')
axs[x, y].set_ylim(0, 500)

axs[x, yl.set_xlim(0, 1)

cdna_data = aggregated_data['cdna'l[species_key]

cds_data = aggregated_data['cds'][species_key]

axs[x, y].hist(cds_data, bins=200, range=(0.2, 0.8), color="red', alpha=0.5)
axs[x, y].hist(cdna_data, bins=200, range=(0.2, 0.8), color='green', alpha=0.5)

plt.savefig('Afrotheria_cdna_cds.png')

Procavia_capensis Echinops_telfairi Loxodonta_africana
800 = 800 = 800 =
700 700 700
600 600 600
.. 500 ,.500 ,.500
g g g
c c c
T 400 £ 400 $ 400
o o o
£ 4 £
= 300 = 300 = 300
200 200 200
100 100 100
0 0 0

o2
o
oF
o

0.2 0.4 0.6 0.8 1.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0
GC% GC%

oF
o

Obr. ¢. 27 - Histogramy GC% cds a cDNA skupiny Afrotheria
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