
PD-seq ワークフロー関連 
 
最初に考えたワークフロー↓ 

 
このワークフローのうち、usegalaxy 上にデフォルトで目的に合うツールがあるか探した結果が下
の図。 

 
青色：ツールがある 
黄色：しっかりと確かめられていないが恐らくツールがある 
赤色：目的に合うツールがない 
 
よって、上図の赤色の部分を行うツールを作成することにした。 
 
 
 
 
 



1.  配列名と塩基配列、カウント数の表を作成する 
 
まずは、FASTA ファイルを配列名と塩基配列の表形式にした。 
 
fastatotab.py ↓ 
 
with open('samplefasta.fasta','r') as f, open('output.csv', 'w') as output_file: 
​ for line in f: 
    ​ if line.startswith('>'): 
        ​ line = line.replace('\n','\t') 
        ​ line.strip('>') 
    ​ output_file.write(format(line.strip('>'))) 
 
samplefasta.fasta(input file) ↓ 
 
>SN1052:332:C7M91ACXX:2:1101:4699:1999 1:N:0:CGTGAT 
TTCGCTACGTATCCTACAGATCAGTAGGACAAATCATATACACAGAATTC 
>SN1052:332:C7M91ACXX:2:1101:4970:1997 1:N:0:CGTGAT 
TACTCTAAGGAATCTTCTAATGCGTCTCCCCCAACAAAAACGTAGAATTC 
>SN1052:332:C7M91ACXX:2:1101:8932:1993 1:N:0:CGTGAT 
CTACCTAAACATCCTTACTCGTCAGCTAAATCCGATAAGCCGTAGAATTC 
>SN1052:332:C7M91ACXX:2:1101:13606:1989 1:N:0:CGTGAT 
CCCACTACCCCGAACCACCCATCTCATTAGGCTAACCCTTCTGCGAATTC 
>SN1052:332:C7M91ACXX:2:1101:16709:1993 1:N:0:CGTGAT 
CCCACTACTAAAAACGAAAAACACTAACACAAGCAGAACTTACGGAATTT 
>SN1052:332:C7M91ACXX:2:1101:17851:2000 1:N:0:CGTGAT 
CTTGCTACAACTAAGCATACAGAGGCGCAGCAAGTAGATTTAAGGGATTG 
>SN1052:332:C7M91ACXX:2:1101:1367:2006 1:N:0:CGTGAT 
GCAGCTACAAATGAGTAGCACAAGCAACCACAGCAATATTAAAAGCATTC 
>SN1052:332:C7M91ACXX:2:1101:2465:2004 1:N:0:CGTGAT 
GACTCTACGTCAAAACCCGCTGCGTCGGACTATCACTATGATGAGCATTC 
>SN1052:332:C7M91ACXX:2:1101:2292:2219 1:N:0:CGTGAT 
GTCACTAATTCCTAAACACAGCCATAAAATGACCCGGCTGCTTAGCATTC 
>SN1052:332:C7M91ACXX:2:1101:3162:2245 1:N:0:CGTGAT 
ATTACTAAGAACTCAGAGGCAACCAAAACCAACGCCCACCAAAGACTTCG 
 
output ↓ 

 



ここで、この後合体させる Count.seq のアウトプットを見てみる。 

 
作成したアウトプットの配列名部分と比べてみると、 

1.​ 片方では「:」でもう片方は「_」になっている。 
2.​  Count.seq には「1:N:0:～」の部分がない。 

といった違いがあったため、そこを修正したスクリプトを作成した。 
 
idnuc.py ↓ 
 
with open('sample.fasta','r') as f, open('fastq2fasta.csv', 'w') as output_file: 
​ for line in f: 
    ​ if line.startswith('>'): 
        ​ line = line[:-14] 
        ​ line = line.replace(':','_') 
        ​ line += '\t' 
        ​ line.strip('>') 
    ​ output_file.write(format(line.strip('>'))) 
​  
inputfile → FASTQ to FASTA 後のアウトプット（最初は unique.seq のアウトプットを使用してい
たが、count.seq とのファイルの結合時に一意とする配列名が異なることで問題が生じたため、
unique 前のFASTA ファイルを使用している。） 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



output ↓ 

 
 
とりあえずうまくいったので、Count.seq のアウトプットとファイルを連結させた。ファイルの連結に
関しては usegalaxy の既存のツールである、Multi-Join (combine multiple files) (Galaxy 
Version 1.1.1) を使用し、以下のように設定した。 
 

 
 
 
 
 



アウトプットは以下のようになった。 

 
 
この表から、カウント数が0である行（total が N となっているもの）を取り除く。 
 
count0remove.py ↓ 
 
with open('nameseqcount.tabular','r') as f, open('count0remove.csv','w') as output_file: 
​ for line in f: 
    ​ if not line.endswith('N\n'): 
        ​ output_file.write(line) 
        ​  
input file → 上のアウトプット 
 
output ↓ 

 



最後に、usegalaxy の既存のツールである、Sort data in ascending or descending order 
(Galaxy Version 1.1.0) を使用してカウント数が多い順にソートして求めている表が完成した。 
 

 
 

 



2. アミノ酸翻訳 
 
インプットファイルはできれば上で作成した表を使用したいので、当初考えていたワークフローを

変更する。 
 
unique と count をもう一度やらずに同じアミノ酸になった行のカウント数を合算すればいいことに
気づいたのでその方向性で考える。 
 

 
 
まずはアミノ酸翻訳を作成する。 
 
https://bi.biopapyrus.jp/python/sample/dna-translation.html 
のディクショナリを利用した方法をいじって作成してみる。 
次のページがそのスクリプト。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

https://bi.biopapyrus.jp/python/sample/dna-translation.html


DNA2Protein = { 
    ​ 'TTT' : 'F', 'TCT' : 'S', 'TAT' : 'Y', 'TGT' : 'C', 
    ​ 'TTC' : 'F', 'TCC' : 'S', 'TAC' : 'Y', 'TGC' : 'C', 
    ​ 'TTA' : 'L', 'TCA' : 'S', 'TAA' : '*', 'TGA' : '*', 
    ​ 'TTG' : 'L', 'TCG' : 'S', 'TAG' : '*', 'TGG' : 'W', 
 
    ​ 'CTT' : 'L', 'CCT' : 'P', 'CAT' : 'H', 'CGT' : 'R', 
    ​ 'CTC' : 'L', 'CCC' : 'P', 'CAC' : 'H', 'CGC' : 'R', 
    ​ 'CTA' : 'L', 'CCA' : 'P', 'CAA' : 'Q', 'CGA' : 'R', 
    ​ 'CTG' : 'L', 'CCG' : 'P', 'CAG' : 'Q', 'CGG' : 'R', 
 
    ​ 'ATT' : 'I', 'ACT' : 'T', 'AAT' : 'N', 'AGT' : 'S', 
    ​ 'ATC' : 'I', 'ACC' : 'T', 'AAC' : 'N', 'AGC' : 'S', 
    ​ 'ATA' : 'I', 'ACA' : 'T', 'AAA' : 'K', 'AGA' : 'R', 
    ​ 'ATG' : 'M', 'ACG' : 'T', 'AAG' : 'K', 'AGG' : 'R', 
 
    ​ 'GTT' : 'V', 'GCT' : 'A', 'GAT' : 'D', 'GGT' : 'G', 
    ​ 'GTC' : 'V', 'GCC' : 'A', 'GAC' : 'D', 'GGC' : 'G', 
    ​ 'GTA' : 'V', 'GCA' : 'A', 'GAA' : 'E', 'GGA' : 'G', 
    ​ 'GTG' : 'V', 'GCG' : 'A', 'GAG' : 'E', 'GGG' : 'G' 
} 
 
 
dna = 'GCCTGGGACGAATTTTAA' 
p = '' 
for i in range(0, int(len(dna) / 3)): 
​ codon = dna[3 * i : 3 * i + 3] 
​ if (codon in DNA2Protein): 
​ ​ p += DNA2Protein[codon] 
​ else: 
​ ​ p += 'X' 
 
print(p) 
 
「dna = 」の部分に上で作成した表の2列目（塩基配列）を読み込むようにする。 
print 部分をwrite に変えて上で作成した表の2列目をアミノ酸に書き換えるようにする。 
 
課題 

●​ 2列目だけを抜き出す方法と置換する方法を調べる。 
 
ディクショナリについて 
https://www.pythonweb.jp/tutorial/dictionary/index1.html 
 
（181008）取り敢えず、上の課題について考えてみたが思いつかなかったので、FASTAファイル
の塩基配列をアミノ酸翻訳して、アミノ酸配列のFASTAファイルを作るスクリプトを作成した。 
以下がそのスクリプトである。 

https://www.pythonweb.jp/tutorial/dictionary/index1.html


 
nuc2amino.py ↓ 
 
DNA2Protein = { 
    ​ 'TTT' : 'F', 'TCT' : 'S', 'TAT' : 'Y', 'TGT' : 'C', 
    ​ 'TTC' : 'F', 'TCC' : 'S', 'TAC' : 'Y', 'TGC' : 'C', 
    ​ 'TTA' : 'L', 'TCA' : 'S', 'TAA' : '*', 'TGA' : '*', 
    ​ 'TTG' : 'L', 'TCG' : 'S', 'TAG' : '*', 'TGG' : 'W', 
    ​ 'CTT' : 'L', 'CCT' : 'P', 'CAT' : 'H', 'CGT' : 'R', 
    ​ 'CTC' : 'L', 'CCC' : 'P', 'CAC' : 'H', 'CGC' : 'R', 
    ​ 'CTA' : 'L', 'CCA' : 'P', 'CAA' : 'Q', 'CGA' : 'R', 
    ​ 'CTG' : 'L', 'CCG' : 'P', 'CAG' : 'Q', 'CGG' : 'R', 
    ​ 'ATT' : 'I', 'ACT' : 'T', 'AAT' : 'N', 'AGT' : 'S', 
    ​ 'ATC' : 'I', 'ACC' : 'T', 'AAC' : 'N', 'AGC' : 'S', 
    ​ 'ATA' : 'I', 'ACA' : 'T', 'AAA' : 'K', 'AGA' : 'R', 
    ​ 'ATG' : 'M', 'ACG' : 'T', 'AAG' : 'K', 'AGG' : 'R', 
    ​ 'GTT' : 'V', 'GCT' : 'A', 'GAT' : 'D', 'GGT' : 'G', 
    ​ 'GTC' : 'V', 'GCC' : 'A', 'GAC' : 'D', 'GGC' : 'G', 
    ​ 'GTA' : 'V', 'GCA' : 'A', 'GAA' : 'E', 'GGA' : 'G', 
    ​ 'GTG' : 'V', 'GCG' : 'A', 'GAG' : 'E', 'GGG' : 'G' 
} 
 
p = '' 
 
with open('samplefasta.fasta','r') as f, open('nuc2amino.fasta', 'w') as output_file: 
​ for line in f: 
    ​ ​ if line.startswith('>'): 
        ​ ​ ​ line = line[:-14] 
        ​ ​ ​ line = line.replace(':','_') 
        ​ ​ ​ line += '\n' 
        ​ ​ ​ output_file.write(line) 
    ​ ​ else: 
        ​ ​ ​ for i in range(0, int(len(line)/3)): 
            ​ ​ ​ codon = line[3*i:3*i+3] 
            ​ ​ ​ if (codon in DNA2Protein): 
                ​ ​ ​ ​ p += DNA2Protein[codon] 
            ​ ​ ​ else: 
                ​ ​ ​ ​ break 
        ​ ​ ​ line.replace(line, p) 
        ​ ​ ​ p += '\n' 
    ​ ​ output_file.write(p) 
    ​ ​ p = '' 
 
インプットファイルとアウトプットファイルは以下。 
 
input → samplefasta.fasta (2ページ目に記載) 



 
output ↓ 

 
 
今までと同様に表形式にして、1 で作った表とマージすることで、 2 の目標が達成できないか
やってみる。 
 
(181015) 表形式にした。 
 
nuc2aminocsv.py ↓ 
 
DNA2Protein = { 
    ​ 'TTT' : 'F', 'TCT' : 'S', 'TAT' : 'Y', 'TGT' : 'C', 
    ​ 'TTC' : 'F', 'TCC' : 'S', 'TAC' : 'Y', 'TGC' : 'C', 
    ​ 'TTA' : 'L', 'TCA' : 'S', 'TAA' : '*', 'TGA' : '*', 
    ​ 'TTG' : 'L', 'TCG' : 'S', 'TAG' : '*', 'TGG' : 'W', 
    ​ 'CTT' : 'L', 'CCT' : 'P', 'CAT' : 'H', 'CGT' : 'R', 
    ​ 'CTC' : 'L', 'CCC' : 'P', 'CAC' : 'H', 'CGC' : 'R', 
    ​ 'CTA' : 'L', 'CCA' : 'P', 'CAA' : 'Q', 'CGA' : 'R', 
    ​ 'CTG' : 'L', 'CCG' : 'P', 'CAG' : 'Q', 'CGG' : 'R', 
    ​ 'ATT' : 'I', 'ACT' : 'T', 'AAT' : 'N', 'AGT' : 'S', 
    ​ 'ATC' : 'I', 'ACC' : 'T', 'AAC' : 'N', 'AGC' : 'S', 
    ​ 'ATA' : 'I', 'ACA' : 'T', 'AAA' : 'K', 'AGA' : 'R', 
    ​ 'ATG' : 'M', 'ACG' : 'T', 'AAG' : 'K', 'AGG' : 'R', 
    ​ 'GTT' : 'V', 'GCT' : 'A', 'GAT' : 'D', 'GGT' : 'G', 
    ​ 'GTC' : 'V', 'GCC' : 'A', 'GAC' : 'D', 'GGC' : 'G', 
    ​ 'GTA' : 'V', 'GCA' : 'A', 'GAA' : 'E', 'GGA' : 'G', 
    ​ 'GTG' : 'V', 'GCG' : 'A', 'GAG' : 'E', 'GGG' : 'G' 
} 
p = '' 



 
with open('samplefasta.fasta','r') as f, open('nuc2amino.csv', 'w') as output_file: 
​ for line in f: 
    ​ ​ if line.startswith('>'): 
        ​ ​ ​ line = line[:-14] 
        ​ ​ ​ line = line.replace(':','_') 
        ​ ​ ​ line += '\t' 
        ​ ​ ​ line.strip('>') 
        ​ ​ ​ output_file.write(format(line.strip('>'))) 
    ​ ​ else: 
        ​ ​ ​ for i in range(0, int(len(line)/3)): 
            ​ ​ ​ codon = line[3*i:3*i+3] 
            ​ ​ ​ if (codon in DNA2Protein): 
                ​ ​ ​ ​ p += DNA2Protein[codon] 
            ​ ​ ​ else: 
                ​ ​ ​ ​ break 
        ​ ​ ​ line.replace(line, p) 
        ​ ​ ​ p += '\n' 
    ​ ​ output_file.write(p) 
    ​ ​ p = '' 
 
input : samplefasta.fasta 
 
output ↓ 
 

 
 
配列ID、塩基配列、アミノ酸配列の表も作成してみた。色々やってみたが2列目がアミノ酸配列で
3列目が塩基配列の表になった。 
 
 
 
 
idnucaminocsv.py ↓ 



 
DNA2Protein = { 
    ​ 'TTT' : 'F', 'TCT' : 'S', 'TAT' : 'Y', 'TGT' : 'C', 
    ​ 'TTC' : 'F', 'TCC' : 'S', 'TAC' : 'Y', 'TGC' : 'C', 
    ​ 'TTA' : 'L', 'TCA' : 'S', 'TAA' : '*', 'TGA' : '*', 
    ​ 'TTG' : 'L', 'TCG' : 'S', 'TAG' : '*', 'TGG' : 'W', 
    ​ 'CTT' : 'L', 'CCT' : 'P', 'CAT' : 'H', 'CGT' : 'R', 
    ​ 'CTC' : 'L', 'CCC' : 'P', 'CAC' : 'H', 'CGC' : 'R', 
    ​ 'CTA' : 'L', 'CCA' : 'P', 'CAA' : 'Q', 'CGA' : 'R', 
    ​ 'CTG' : 'L', 'CCG' : 'P', 'CAG' : 'Q', 'CGG' : 'R', 
    ​ 'ATT' : 'I', 'ACT' : 'T', 'AAT' : 'N', 'AGT' : 'S', 
    ​ 'ATC' : 'I', 'ACC' : 'T', 'AAC' : 'N', 'AGC' : 'S', 
    ​ 'ATA' : 'I', 'ACA' : 'T', 'AAA' : 'K', 'AGA' : 'R', 
    ​ 'ATG' : 'M', 'ACG' : 'T', 'AAG' : 'K', 'AGG' : 'R', 
    ​ 'GTT' : 'V', 'GCT' : 'A', 'GAT' : 'D', 'GGT' : 'G', 
    ​ 'GTC' : 'V', 'GCC' : 'A', 'GAC' : 'D', 'GGC' : 'G', 
    ​ 'GTA' : 'V', 'GCA' : 'A', 'GAA' : 'E', 'GGA' : 'G', 
    ​ 'GTG' : 'V', 'GCG' : 'A', 'GAG' : 'E', 'GGG' : 'G' 
} 
 
p = '' 
 
with open('samplefasta.fasta','r') as f, open('idnucamino.csv', 'w') as output_file: 
​ for line in f: 
    ​ ​ if line.startswith('>'): 
        ​ ​ ​ line = line[:-14] 
        ​ ​ ​ line = line.replace(':','_') 
        ​ ​ ​ line += '\t' 
        ​ ​ ​ line.strip('>') 
        ​ ​ ​ output_file.write(format(line.strip('>'))) 
    ​ ​ else: 
        ​ ​ ​ for i in range(0, int(len(line)/3)): 
            ​ ​ ​ codon = line[3*i:3*i+3] 
            ​ ​ ​ if (codon in DNA2Protein): 
                ​ ​ ​ ​ p += DNA2Protein[codon] 
            ​ ​ ​ else: 
                ​ ​ ​ ​ break 
        ​ ​ ​ line.replace('\n', '\t') 
        ​ ​ ​ p += '\t' 
        ​ ​ ​ p += line 
        ​ ​ ​ p += '\n' 
        ​ ​ ​ output_file.write(p) 
    ​ ​ p = '' 
 
input : samplefasta.fasta 
output ↓ 



 

 
 
1の最後の表と、上の表を連結させようと前回と同じように、Multi-Join (combine multiple 
files) (Galaxy Version 1.1.1) を使用したが、うまくいかない。 
 
塩基配列のcountseq のアウトプットと、IDとアミノ酸配列の表で Multi-Join してみる。 
 

 
 



 
 
アミノ酸配列的にカウント0を「-」にした。「-」のある行を消すスクリプトを用意して、ソートをかける
（よく考えたらN\nにしていたので-にする必要はなかったが作ったのでこのままいく）。 
 
count-remove.py ↓ 
 
with open('nameaminocount.tabular','r') as f, open('count-remove.csv','w') as output_file: 
​ for line in f: 
    ​ ​ if not line.endswith('-\n'): 
        ​ ​ ​ output_file.write(line) 
 



 
 
2列目を比較して同じものの3列目（カウント数）を合算する。 
方法が思いつかないので、アミノ酸のFASTAファイルを用意してunique → count する。 
unique だけでcounttable が出てきたのでcount を使わないでやってみる。 
 
nuc2amino2.fasta → unique.seqs → multi-join → count-remove2.csv → sort 
 



 
 
前ページの表と比較すると、「配列は異なるが翻訳すると同じアミノ酸配列になる塩基配列」が多

いことが分かった。 
→ unique.seqs がアミノ酸配列に対応していないことでこの結果になっている。つまり上の表は
誤り。 
 
→アミノ酸配列用のunique.seqs を作るか、当初考えていた合算を行うしかなくなったようだ。 
 
(181018) 色々やっていたら、アミノ酸配列とその配列がいくつあるかのカウント数の表（多い順
にソート済み）のスクリプトが書けた。 
 

 



input: アミノ酸配列のFASTAファイル 
 
aminouniquesort.py ↓ 
 
amino = '' 
data = [] 
 
with open('idamino2.fasta','r') as f, open('aminounique.csv', 'w') as output_file: 
    for line in f: 
        if line.startswith('>'): 
            line = line.replace('\n', '\t') 
        if not line.startswith('>'): 
            list = [line.strip('\n')] 
            data += list 
            amino += line 
            amino = amino.replace('\n', '\t') 
            amino = '' 
    else: 
        from collections import Counter 
        counter = Counter(data) 
        for cnt in counter.most_common(): 
            count = str(cnt) 
            count = count.replace(')','\n') 
            count = count.strip('(') 
            count = count.strip('\'') 
            count = count.replace(',','\t') 
            count = count.replace('\'\t','\t') 
            output_file.write(count) 
 
アウトプット↓ 

 



15p の表と比べてみると合っているようなので、これを活用してIDも加えた表を作りたい。 
あと、そろそろ作ったものをGalaxy にツールとして入れることを考える。 
 
文字列関連 
https://qiita.com/tomotaka_ito/items/594ee1396cf982ba9887 
 
https://note.nkmk.me/python-list-str-select-replace/ 
 
https://note.nkmk.me/python-grep-like/ 
 
https://www.lifewithpython.com/2015/04/python-search-string-pattern.html 
 
引数 
https://algorithm.joho.info/programming/python/command-line-arguments-py/ 
 
・インプットと比較　濃縮率 
・濃縮率出した、コントロールとリダイフェンサンプルで比較 → コントロールで高いやつを除外す
る 
 

 

https://qiita.com/tomotaka_ito/items/594ee1396cf982ba9887
https://note.nkmk.me/python-list-str-select-replace/
https://note.nkmk.me/python-grep-like/
https://www.lifewithpython.com/2015/04/python-search-string-pattern.html
https://algorithm.joho.info/programming/python/command-line-arguments-py/


181112 
各サンプル（7つ）のアミノ酸配列とカウント数の表を出した。 
 
Multi-Join → Sort on data（2列目で多い順にソート） 
 

 
 
各サンプルが何なのか分からないので、 
 
KMT-1：インプット 
KMT-2~4：薬剤あり 
KMT-5~7：コントロール 
 
として続きを行う。 
 
multi-join → sort → compute で濃縮率を出す予定がcompute が上手くいかなかった→multi 
join の段階でなかったものをNONEではなく0にすると上手くいった。 



multijoin → compute → sort(c4) 
 
できた6ファイルを、 
1つ目~3つ目、4つ目~6つ目でmultijoin(c4) → compute((c2+c3+c4)/3) → sort(c5) → 
cut(c1,c5) 
 
できた2ファイルを、 
multijoin → filter(c3<1.05) → sort(c2) 
 

 
 
正しいデータで正しくやれば2列目が1より大きいものが薬剤に結合するファージなのかなと思わ
れる。 
 
(181130) 
塩基配列の FASTA ファイルをインプットとして、ランダム領域のみにしてから（アダプター配列の
前後およびアダプター配列を取り除いてから）、アミノ酸翻訳を行い、アウトプットとしてアミノ酸配

列のFASTA ファイルを出すスクリプトを作成した。 
 
nuc2aminoadremove.py↓ 
 
import sys 
 
DNA2Protein = { 
    'TTT': 'F', 'TCT': 'S', 'TAT': 'Y', 'TGT': 'C', 
    'TTC': 'F', 'TCC': 'S', 'TAC': 'Y', 'TGC': 'C', 
    'TTA': 'L', 'TCA': 'S', 'TAA': '*', 'TGA': '*', 
    'TTG': 'L', 'TCG': 'S', 'TAG': '*', 'TGG': 'W', 
    'CTT': 'L', 'CCT': 'P', 'CAT': 'H', 'CGT': 'R', 
    'CTC': 'L', 'CCC': 'P', 'CAC': 'H', 'CGC': 'R', 
    'CTA': 'L', 'CCA': 'P', 'CAA': 'Q', 'CGA': 'R', 
    'CTG': 'L', 'CCG': 'P', 'CAG': 'Q', 'CGG': 'R', 
    'ATT': 'I', 'ACT': 'T', 'AAT': 'N', 'AGT': 'S', 



    'ATC': 'I', 'ACC': 'T', 'AAC': 'N', 'AGC': 'S', 
    'ATA': 'I', 'ACA': 'T', 'AAA': 'K', 'AGA': 'R', 
    'ATG': 'M', 'ACG': 'T', 'AAG': 'K', 'AGG': 'R', 
    'GTT': 'V', 'GCT': 'A', 'GAT': 'D', 'GGT': 'G', 
    'GTC': 'V', 'GCC': 'A', 'GAC': 'D', 'GGC': 'G', 
    'GTA': 'V', 'GCA': 'A', 'GAA': 'E', 'GGA': 'G', 
    'GTG': 'V', 'GCG': 'A', 'GAG': 'E', 'GGG': 'G' 
} 
 
p = '' 
head = sys.argv[3] 
tail = sys.argv[4] 
 
with open(sys.argv[1], 'r') as f, open(sys.argv[2], 'w') as output_file: 
    for line in f: 
        if line.startswith('>'): 
            output_file.write(line) 
        else: 
            for i in range(0, int(len(line) / 3)): 
                codon = line[3 * i:3 * i + 3] 
                if (codon in DNA2Protein): 
                    p += DNA2Protein[codon] 
                else: 
                    break 
            line.replace(line, p) 
            if head in p: 
                p = str(p.split(head)[1]) 
            if tail in p: 
                p = str(p.split(tail)[0]) 
            p += '\n' 
        output_file.write(p) 
        p = '' 
 
実行方法としては、コマンドライン上で、 
 
＄python nuc2aminoadremove.py （インプットファイル名） （アウトプットファイル名）  
 
 
 


