Napisać zestaw funkcji, które mogą być wykorzystane w badaniach genetycznych. Dane dla badań składają się ze zbioru kodów DNA, z których każdy jest opisany za pomocą nazwy oraz ciągu aminokwasów  (dużych liter alfabetu, np. "AGCT"). Funkcje powinny umożliwiać:

· dodanie nowego kodu DNA do zbioru

· skasowanie DNA o określonej nazwie

· zapisanie zbioru DNA na dysk

· odczytanie zbioru DNA z dysku

· zbudowanie drzewa podobieństw dla DNA o podanej nazwie

· wyświetlenie drzewa podobieństw dla DNA o podanej nazwie

Wskazówki: 

Podobieństwo jest mierzone liczbą punktów. Dla ciągów X i Y o tej samej długości m, punkty określane są następująco: za każdy identyczny odcinek kodu o długości k otrzymuje się 

 punktów; wynikiem jest suma punktów za wszystkie identyczne odcinki. Dla ciągu X o długości m i ciągu Y o długości n (gdzie m<n) podobieństwo określa się w sposób następujący:

 


gdzie: 



 - odcinek ciągu Y o długości m zaczynający się od i-tego aminokwasu ;



 - podobieństwo ciągów tej samej długości.

Drzewo relacji buduje się w sposób następujący: podrzędnymi wierzchołkami bieżącego kodu DNA będą te kody DNA, które mają największe podobieństwo do niego i nie występują w wierzchołkach nadrzędnych.
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