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Labor fur in silico life Konstruktion
Ubungen und Experimente

Das Labor fuiin silico life Konstruktion ist digital. Seine Infrastruktbesteht aus einer
integrierten Entwicklungsumgebung (Integrated Deprient Environment, IDE). IDE
ist fur die Entwicklung von Programmen fur silico life Konstruktionsexperimente
notwendig. Einmal entwickelt fuhrt dann das Progranden entsprechenden
Experiment jedes Mal durch, wenn es ausgefuhrt.wird

Hier wird C++ als Programmiersprache und bzw. Mioifo Visual C++ 2008 Express
Edition als IDE verwendet. Alternativ wird auch D€w+ verwendet. C++ ist eine
Mehrzwecksprache und unterstitzt mehrere Prograrstitée Sie ist eher klein und
einfach. Aul3erdem kommt sie mit einer umfangreict®hbliothek mit nttzlichen
Komponenten, die problemlos ins Programm aufgenamwerden kénnen, um es zu
unterstutzen.

In der IDE beginnt die Programmentwicklung mit d8ohreiben von Quellcode in C++

mit einem Editor. Der Quellcode wird in der Regeleiner Datei mit der Endung .cpp
gespeichert. Ein weiterer Teil des IDE — ein Comp# wird dann benutzt, um

Quellcode in Maschinencode zu Ubersetzen und ier €&atei mit der Erweiterung .obj

zu speichern. Schlie3lich nimmt der Linker eineranehrere von Compiler generierte
Dateien, kombiniert sie in einer einzigen ausfulehaviaschinencode und speichert in
einer Datei mit der Endung .exe. Die Datei mit daasfihrbaren Maschinencode ist
das fertige Programm. Ein IDE kann auch zusatzlicts¢rumente enthalten, die die
Programmierungsproduktivitdt maximieren.

Sobald IDE am Computer installiert ist, ist es silh sich mit ein Paar Ubungen und
Experimenten aufzuwarmen. Die Ubungen fiihren zieiGt+ ein. Dabei braucht man
keine Vorkenntnisse in C++ zu haben. Die Experimesgtzen dann die Einfihrung in
C++ fort, zeigen aber gleichzeitig, wie C++-Prognaenfir die einfachsteim silico life
Konstruktionsexperimente entwickelt werden. Dabedwnan auch in die Biochemie
eingefuhrt. Wiederum sind keine biochemischen ¥arknisse notwendig. Dabei wird
man sehen, wie ein C++-Programm den Arbeitsspeicesr Computers in einen
biochemischen Reaktor umwandelt, wie unzéhlige Nanden mit Kamera ins Innere
des Reaktors geschickt werden kdnnen, wie ein kxpet im Reaktor durchzufiihren
ist, und wie der Experimentverlauf auf den Bildsehizu holen ist. Das Ergebnis des
letzten Experiments ish silico life!
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Ubung 1
Zid: Lernen wie ein C++-Programm mit IDE zu entwickidn

Starte IDE (hier, Visual C++ 2008). Eine Sammlumgp VDE-Fenster wird erscheinen.
Auf der linken Seite befindet sich das Fenster wohiei Registerkarten. Wahle
Projektmappen-Explorer aus. Auf der rechten Seite befindet sich das Eéfiemster, das
Startseite  zeigt. Unten befindet sich das Fenster mit dregi®erkarten. Wahle
Ausgabe aus.

Gehe zum Meniatei und wahleNeu -> Projekt aus. Das DialogboXeues Projekt wird
angezeigt. Auf der linken Seite befindet sich derech Projekttypen . Wéahle win32
aus. Auf der rechten Seite befindet sich der Bhrererlagen. Wéahle win32-
Konsolenanwendung aus. Unten befinden sich drei Feld@&rime, Speicherort und
Projektmappenname . Gebe einen Projektnamen (hiercisel-1) in das FeldName ein.
Dieser Name wird automatisch in das Feldjektmappenname Ubernommen. Falls
erforderlich, andere den Pfad zum Speicherort dejeltmappe im Feldbpeicherort
oder wéhle den Pfad mithilfe der Schaltflacherchsuchen aus. Klicke auf die
Schaltflache oK. Ein win32-Anwendungs-Assistent  erscheint und zeigt die Seite
Ubersicht mit aktuellen Projekteinstellungen. Klicke auf dsehaltflacheweiter. Die
Seite Anwendungseinstellungen  wird angezeigt. Aktiviere das Kontrollkastchieseres
Projekt und klicke auf die Schaltflacheertig stellen . Im FensterProjektmappen-
Explorer erscheint der Projektmappen-Ordner. Er enthalt Riexnekt-Ordner mit drei
Unterverzeichnisseieaderdateien , Quelldateien undRessourcendateien .

Wahle das UnterverzeichniBuelldateien aus und klicke die rechte Maustaste. Ein
Kontextmenu erscheint. Wahiinzufiigen -> Neues Element aus. Das DialogboXeues
Element hinzufiigen wird angezeigt. Auf der linken Seite befindet sidér Bereich
Kategorien . WéhleCode aus. Auf der rechten Seite befindet sich der Bareorlagen .
Wahle c++-Datei (.cpp) aus. Unten befinden sich zwei Feldgame und Speicherort .
Gebe einen Dateinamen (hiekercisel-1) in das FeldName ein und klicke auf die
SchaltflacheHinzufiigen . Im FensteProjektmappen-Explorer  wird eine neue Datei (hier
Exercisel-1.cpp) dem Projekt-Ordner im Unterverzeichmselldateien hinzugefugt. Im
Editor-Fenster erscheint eine leere Datei mit déitigen Namen.

Gebe den folgenden Code in die Da@bsircisel-1.cpp €in:

//[Exercise 1-1

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Jabuar 2010%/

#include  <string>
#include  <iostream>
using namespace std;

int  main()
string Welcome( "Welcome to the laboratory for in silico life const ruction!" );
cout << Welcome << end| << endl;
return  0O;
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Beachte: die Zahlen links von der vertikalen pugrkén Linie sind die Zeilennummern
und gehoren nicht zum Quellcode. Der Quellcode nobleti sich rechts von der
punktierten Linie. Die Zeilennummern sollen autosat bei der Codeangabe
erscheinen. Falls dies nicht der Fall ist, gehe ¥ManiExtras und wahleoptionen aus.
Das Dialogboxoptionen wird angezeigt. Im Bereich wahleext-Editor -> C/C++ ->
Allgemein . Aktiviere das Kontrollkastchenzeilennummern und klicke auf die
Schaltflacheok.

Obwonhl der Quellcode in der Datei Exercisel.cpp satfach ist, enthélt er bereits alle
Komponenten, die ein C++-Quellcode in der Regel hat

Zeilen von 1 bis 4 enthalten Kommentare. Kommenteteen keinen Einfluss auf das
Verhalten des Programms und werden verwendet, dautErungen einzufigen. Hier

liefern Kommentare Informationen zum Programm. Eilige Kommentare beginnen

mit zwei Schréagstrich-Zeichen . Mehrzeilige Kommentare werden in der Regel
zwischen* und* angegeben.

Zeilen 6 und 7 enthalten zwei Anweisungen fur despRzessor des Compilers. Jede
Anweisung beginnt mit einem Nummernzeicheén Hier wird der Praprozessor
angewiesen, zwei Dateiemming undiostream von der C++-Standardbibliothek in
den Quellcode einzubinden. lhre Funktionalitat ward einem spateren Zeitpunkt im
Programm verwendet. Die Dateinamen werden zwisdeenspitzen Klammera und

> angegeben. Zeile 8 enthélt ein Ausdruck, das s@éidhin den Quellcodes zu sehen
ist, die die C++-Standardbibliothek nutzen, dailale Komponenten in der Regel in
einem Bereich deklariert sind, der alsnespace bezeichnet wird. Hier hatamespace
den Namentd .

Zeilen von 10 bis 15 enthalten die Definition @eiin -Funktion. Diemain -Funktion ist
obligatorisch. Jedes C++-Programm muss eiai@ -Funktion haben. Auch wenn ein
C++-Programm weitere Funktionen enthalt, beginet Brogrammausfihrung immer
mit der main-Funktion und zwar unabhangig von ihrer Positiomennalb des
Quellcodes. Nach dem Namemain der main -Funktion stehen Klammer¢ gefolgt
vom Rumpf der Funktion in geschweiften Klammegrn Hier beginnt der Rumpf der
main -Funktion mit der Anweisung, die den Computer igtrt, im Speicher ein Objekt
vom Objekttypstring  mit den Namemwelcome zu konstruieren und dieses Objekt als
eine Zeichenfolge welcome to the laboratory for in silico life

construction! zusammenzusetzen. Die nachste Anweisung instrdégrtComputer,
einen Standard-Ausgabestramut zu konstruieren und ihn zum Transportieren des
Bildes vom Objektvelcome und zwei Endzeile-Zeichen zum Konsole-Fensterdauf
Bildschirm zu verwenden. Die letzte Anweisung

return  0O;

ist die Ubliche Instruktion, um ein C++-Programiin dlas Konsole-Fenster zu beenden.

Dartber hinaus enthalt der Quellcode auch Leerraurheerzeichen, Tabulatoren,
Zeilenvorschiibe. Wie Kommentare haben sie keinenilkiangen auf das Verhalten
des Programms sondern dienen der besseren Leglulrkelodes.
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Nach der Eingabe des Quellcodes in die Dateicisel-1.cpp gehe zum Men#rstellen
und wahleExercisel-1 erstellen aus. Im Fenstesausgabe erscheint das Protokoll mit
verschiedenen Status-Meldungen. Wenn alles gutlalfge ist, endet das Protokoll
mit der Meldung:

Exercisel - 0 Fehler, 0 Warnung(en)
========== Erstellen: 1 erfolgreich, Fehler bei 0, 0 aktuell, O Ubersprungen ==========

Um den ausfiihrbaren Maschinencode auszufiihren, geime Menl Debuggen und
wéhle Starten ohne Debugging aus. Das Konsole-Fenster wird erscheinen und deigt
Bild des Objektsvelcome:

Welcome to the laboratory for in silico life constr uction!

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Nach Ablauf des Programms macht das Konsole-Femstigr Regel automatisch eine
Pause, zeigt die Zeichenfolgeicken Sie eine beliebige Taste . . . und
wartet auf die Aktion des Benutzers. Aber in eini¢geEs (z. B. Dev-C++) schliel3t sich
das Konsole-Fenster unmittelbar nach der Prograrsfillatung so dass nur ein kurzes
Blinken auf dem Bildschirm zu sehen ist. In diesé&al ist es notwendig, den
Quellcode mit drei zusatzlichen Anweisungen zu elees

cin.ignore(255, \n" ),
cout << "Drucken Sie eine beliebige Taste . . ."
cin.get();

und zwar direkt vor deeturn -Anweisung.
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Ubung 2

Zid: Lernen wie C++-Anweisungen zu schreiben sind,die Computer instruieren,
Objekte im Speicher zu konstruieren und mit ihnemgerieren.

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prapektise2-1 und flige eine neue
DateiExercise2-1.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

//[Exercise 2-1

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010%*/

#include  <iostream>
using namespace std;

int  main()

char Letterl;
Letterl = a'’

char Letter2 = b
char Letter3( 'c' );

cout << Letterl << "\t" << Letter2 << "\t" << Letter3 << "\n\n"

return 0;

Zeile 11 enthélt eine Deklarationsanweisung, die @emputer instruiert, ein Objekt im
Speicher zu konstruieren. Die kleinste Speicheminkt eine Binarstelle (binary digit,
bit), die einen Wert von 0 oder 1 aufnehmen kaner. Speicher des Computers ist in
einzelne Abschnitte unterteilt, genannt Adresser.Keinste adressierbare Einheit des
Speichers ist eine Gruppe von 8 Bits, bekannt gte.EEin Byte ist ausreichend, um ein
relativ kleines Objekt wie ein einzelnes Zeicherrdkleine ganze Zahl (zwischen 0 und
255) zu konstruieren. Um komplexere Objekte zu korexen, soll der Computer
mehrere Bytes irgendwie gruppieren. In C++ gibtwemige eingebaute Objekttypen.
C++ bietet den Anwender auch Instrumente, ihre reigeObjekttypen erstellen zu
konnen. Diese Instrumente wurden intensiv von Cem@unity benutzt, um eine
grof3e Anzahl von nutzlichen Objekttypen zu erfindéele von ihnen sind in die C++-
Standardbibliothek eingefligt. Eine Deklarationsasumg soll also mindestens zwei
Identifikatoren/Namen enthalten. Der erste Idekditibr/Name ist fur den Objekittyp,
wahrend der zweite ldentifikator/Name ist fur dapjeBt selbst. Hier wird der
Computer instruiert, ein Objekt vom Typar mit dem Namenetterl im Speicher zu
konstruieren. Wenn konstruiert, kann das Objekt fidlen Rest seines
Anwendungsbereichs im Programm verwendet werdeesddiBereich wird auf den
Block in geschweiften Klamme#rh begrenzt, wo das Objekt deklariert wurde (hier, im
Rumpf dermain -Funktion).

Zeile 12 enthalt eine Zuweisungsanweisung, die @emputer instruiert, einen Wert
dem ObjektLetter1  zuzuweisen. Um einen Wert dem Objekt zuzuweissinder

Zuweisungsoperator verwendet. Ein Objekt vom Tyghar kann entweder eine kleine
Zahl oder ein Zeichen aus dem ASCII-Zeichensatnetuhen. ASCIl definiert eine
Zuordnung zwischen den Tasten auf der amerikams€hastatur und Zahlen von 1 bis
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127. Zum Beispiel, das Zeichen fir den Buchstabest der Zahl 97 zugeordnet. Hier
wird der Computer instruiert, das Zeichendem ObjektLetter1  zuzuweisen. Bei
Zuweisung wird ein Zeichen immer zwischen einfachesfiihrungszeichen gesetzt.

Zeilen 14 und 15 enthalten Anweisungen, die die |&akion mit der Zuweisung
verknupfen. In der Zeile 14 erfolgt die Zuweisungleit durch die Verwendung des
Zuweisungsoperators. In Zeile 15 dagegen erfolgt die Zuweisung implahirch die
Verwendung von Konstruktor-Funktion des Objekts.

Zeile 17 enthalt eine Anweisung, die den Computestruiert, einen Standard-
Ausgabestromcout zu konstruieren und ihn zum Transportieren derddsil von
ObjektenLetter1 |, Letter2 , andLetter3 zum Konsole-Fenster auf dem Bildschirm zu
verwenden. DarlUber hinaus werden einige Zeichenbmsionderer Bedeutung zum
Konsole-Fenster transportiert. Diese Zeichen helBsrape-Sequenzen und dienen flur
die Formatierung des Standard-Ausgabestroms. Heedem der Tabulator und die
Neue Zeile\n verwendet. Der Operatot< wird verwendet, um Bilder von allen
Objekten zum Standard-Ausgabestranx zu senden.

Erstelle Exercise2-1 und fihre den ausfihrbaren Maschinencode aus. Koasole-
Fenster wird Bilder der Objektetterl , Letter2 , undLetter3 zeigen:

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prapektise2-2 und flige eine neue
DateiExercise2-2.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Exercise 2-2

[*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010%*/

#include  <iostream>
using namespace std;

int  main()

int  Numberl =5, Number2 = 10, Number3 = 20;
float Number4 = 5.2, Number5 = 10.4, Number6 = 20.6;

cout << Numberl << "“t' << Number2<< "\t <<Number3<< "\n"
<< Number4 << "“t' << Number5<< "\t <<Number6<< "\n\n"
<< Numberl + Number2 << “t" << Number4 + Number5 << “\n"
<< Number3 - Number2 << "t" << Number6 - Number5 << "\n"
<< Numberl * Number2 << "t" << Number4 * Number5 << "\n"
<< Number3 / Number2 << “t" << Number6 / Number5 << “\n"
<< Number3 % 7 << “\n\n"

Numberl += 3; /lis equivalent to Numberl = Numberl + 3

Number2 -= 3; Ilis equivalent to Number2 = Number2 - 3

Number3 %= 3; Ilis equivalent to Number3 = Number3 % 3

Number4 *= 3; /lis equivalent to Number4 = Number4 * 3

Number5 /= 3; /lis equivalent to Number5 = Number5 / 3

cout << Numberl << "“t' << Number2<< "\t <<Number3<< "\n"
<< Number4 << "“t' << Number5<< "\t <<Number6<< "\n\n"
int i=1,j=10;
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i++; /lis equivalenttoi=i+l1andtoi+=1

- /lis equivalenttoj=j—landtoj-=1

cout << i << "\t <<j<< "\m\n"
return 0;

Zeilen 11 und 12 enthalten Anweisungen, die den @der instruieren, im Speicher
drei Objekte vom Typnt und drei Objekte vom Tyfoat zu konstruieren. Objekte
vom Typint konnen nur ganze Zahlen halten. Um FlieRkommanahle halten,
mussen Objekte des Tyfisat verwendet werden.

Zeilen von 14 bis 20 enthalten eine Anweisung, dé@ Computer instruiert, einen
Standard-Ausgabestronout zu konstruieren und ihn zum Transportieren deddsil
von ObjektenNumberl, Number2, Number3, Number4, Number5, and Number6 zum
Konsole-Fenster auf dem Bildschirm zu verwendeniiber hinaus wird der Computer
angewiesen, den Ausgabestrom zu nutzen, um eiaigemose Objekte zum Konsole-
Fenster zu transportieren. Diese namenlosen Obgkistehen nur, um Zahlen zu
halten, die sich aus arithmetischen OperationerOdjgkte mit Namen resultieren. Die
Operatorer+, -, *, und/ entsprechen der Addition, Subtraktion, Multiplikat und
Division. Der Modulo-Operato¥ gibt den Rest nach der Teilung und ist sehr ralizli
fur die Prifung, ob eine Zahl restlos teilbar iskeo nicht, wenn geteilt durch eine
andere Zahl. Allerdings funktioniert das nur mibgan Zahlen.

Zeilen von 22 bis 26 zeigen einige Beispiele flumlisungen mit zusammengesetzten
Zuweisungsoperatorefr, -=, *=, /=, and%= Diese Operatoren dienen, um die in den
Kommentaren angezeigten Ausdriicke zu verkirzenleZe8l und 32 enthalten
Anweisungen, die die Operatoren und-- flr weitere Verkirzung von Ausdriicken
verwenden.

Erstelle Exercise2-2 und fuhre den ausfiihrbaren Maschinencode aus. Kdasole-
Fenster wird Bilder von allen Objekten zeigen, dieim Standard-Ausgabestrom
transportiert wurden:

10 20
10.4 20.6

15.6

10.2

54.08
1.98077

7 2
15.6 3.46667 20.6

2 9

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .
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Zid: Lernen wie C++-Code fur Kontrollstrukturen zu saben ist.

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prejadtise3-1 und flige eine neue
DateiExercise3-1.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Exercise 3-1

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010*/

#include  <iostream>
using namespace std;

int  main()
char Letterl = 'a' |, Letter2 = 'b' , Letter3 =
int  Number;
cout << "Enter number: "

cin >> Number;

if (Number == 10)

cout << Letterl <<
if (Number < 10)
cout << Letter2 <<

else

else

cout << Letter3 <<

return

"\n\n"
"\n\n"

“\n\n"

Zeilen 14 und 15 fuhren eine gewisse Interaktiviét Programm ein. Der Standard-

Ausgabestrontout

soll eine Meldung zum Konsole-Fenster transpatierdie den

Benutzer auffordert, eine beliebige Zahl anzugel@®ile 15 enthalt eine Anweisung,
die den Computer instruiert, einen Standard-Eing@abmncin zu konstruieren und ihn
zum Transportieren der angegebenen Zahl von demafliaszum ObjekiNumber im
Speicher des Computers zu verwenden. Der Operataird verwendet, um die Zahl
vom Standard-Eingabestrasia zum ObjekiNumber zu senden.

Zeilen von 17 bis 22 enthalten ein Beispiel fureeimedingte Kontrollstruktur. Die
folgende Tabelle fasst drei verschiedene Formesedig€ontrollstruktur zusammen:

if (Bedingung)
Anweisung

Das Programm wertetedingung aus. WennBedingung wahr ist, wird
Anweisung ausgefiihrt. WenrBedingung falsch ist, wird Anweisung
Ubersprungen und das Programm wird zu der Anweisoach der
Kontrollstruktur ibergehen.

if (Bedingung)
Anweisungl

else
Anweisung2

Das Programm wertetedingung aus. WennBedingung wahr ist, wird
Anweisungl  ausgefihrt, Anweisung2 ~ wird Ubersprungen und da

Programm wird zu der Anweisung nach der Kontrallstur tbergehen|

WennBedingung falsch ist, wirdAnweisungl Ubersprungeninweisung?
wird ausgefiihrt und das Programm wird zu der Anwmgsnach de
Kontrollstruktur Gbergehen.

S
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if (Bedingungl) Das Programm wertet Bedingungen aus, um Anweisung/&hlen, die

Anweisungl o
else if (Bedingung2) ausgefuhrt werden soll.

Anweisung2

else if (Bedingung3)
Anweisung3

(.a'llse
Anweisung

In Bedingungen werden der Gleichheits-Operatound relationale Operatoren, >,
<, >=, <= verwendet. Hier ist die Wahl vom Wert der Zahl @&hiig gemacht, die vom
Benutzer eingegeben wird.

Erstelle Exercise3-1 und fihre den ausfihrbaren Maschinencode aus. Koasole-
Fenster wird zunachst die folgende Anforderungeaeig

Abhangig vom Wert der angegebenen Zahl sind dreevieen moglich. Zum Beispiel:

Enter number: 10
a

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Enter number: 1
b

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Enter number: 100
c

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prapektise3-2 und flige eine neue
DateiExercise3-2.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Exercise 3-2

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010%/

#include  <iostream>
using namespace std;

int  main()
int i
cout << "Enter number to start countdown: "
cin >>i;
while (i > 0)

10
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{

cout << j << "
i
}
cout << "ZERO-O-O!!\n\n"

return 0;

Zeilen vom 15 bis 19 enthalten ein Beispiel flreeiterative Kontrollstruktur. Die
folgende Tabelle fasst zwei verschiedene Formesedi€ontrollstruktur zusammen:

while  (Bedingung) Das Programm wertegedingung aus. WenrBedingung falsch ist, wird
Anweisung Anweisung Uibersprungen und das Programm wird zu der Anwgisach
der Kontrollstruktur (Ubergehen. WenBedingung wahr ist, wird
Anweisung  ausgefiihrt und das Programm wird zBedingung
zurlickkehren, um sie erneut auszuwerten. Dieselugykiederholt sich
so lange, bisedingung als falsch ausgewertet wird.

do ) Das Programm flihrt zuerghweisung aus und dann wert@edingung
Wh“eA(nBV\éec;ﬁ]”g”ugng) aus. Wenrsedingung  falsch ist, wird das Programm zu der Anweisung

nach der Kontrollstruktur tbergehen. Weswiingung wabhr ist, wird dag
Programm zuBedingung zurtickkehren, um sie erneut auszuwerten.
Dieser Zyklus wiederholt sich so lange, bkedingung als falsch
ausgewertet wird.

Hier ist die Wahl vom Wert der Zahl abhangig gentadle vom Benutzer eingegeben
wird. Beachte: die Anweisung ist in WirklichkeitneBlock von zwei Anweisungen
zwischen geschweiften Klammegn.

Erstelle Exercise3-2 und fihre den ausfihrbaren Maschinencode aus. Koasole-
Fenster wird zunachst die folgende Anforderungereig

Enter number to start countdown:

Nach der Zahlangabe wird das Konsole-Fenster demplaiten Countdown zeigen:

Enter number to start countdown: 10
101 91 8! 71 6! 5! 41 31 21 11 ZERO-O-O!l!

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prejadtise3-3 und flige eine neue
DateiExercise3-3.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Exercise 3-3

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010*/

#include  <iostream>
using namespace std,;

11
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int  main()

int i;
cout << "Enter number to start countdown: "
cin >>i;

for (int j=1i;j>0;j-)

cout << j << "

cout << "ZERO-O-O!\n\n"

return  0;

Zeilen vom 15 bis 17 enthalten ein anderes Beidfire¢ine iterative Kontrollstruktur.
Ihre Form ist:

for (Anweisungl; Bedingung; Anweisung3)
Anweisung2

Das Programm fuhrt zuersfnweisungl aus. Generell istAnweisungl eine
Initialisierungsanweisung, die eine Zahlervariabldeklariert und ihr einen
Ausgangswert zuweist. Dann wertet das Progra@adingung aus. WenrBedingung
falsch ist, wirdAnweisung2 Ubersprungen und das Programm wird zu der Anwgisun
nach der Kontrollstruktur Ubergehen. WesBstingung wabhr ist, wird das Programm
Anweisung?2 und Anweisung3 ausfuhren. Generell ist Anweisung3  eine
Inkrementierungs-/Dekrementierungsanweisung, die \d&ert der Zahlervariable auf
irgendeine regulare Weise andert. Danach wird dasgr@mm zu Bedingung
zurtickkehren, um sie erneut auszuwerten. Dieselugykiederholt sich so lange, bis
Bedingung als falsch ausgewertet wird.

Erstelle Exercise3-3 und fihre den ausfihrbaren Maschinencode aus. Koasole-
Fenster wird zunachst die folgende Anforderungereig

Enter number to start countdown:

Nach der Zahlangabe wird das Konsole-Fenster demplaiten Countdown zeigen:

Enter number to start countdown: 10
10191 8! 71 6! 5! 41 31 21 11 ZERO-O-0O!l!

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Beachte: das Programm zeigt die gleiche Funktititaliie inExercise3-2.
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Ubung 4
Zid: Lernen wie C++-Code fur Funktionen zu schreitstn i

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prejadtise4-1 und flige eine neue
DateiExercise4-1.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Exercise 4-1

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010*/

#include  <iostream>
using namespace std;

float addNumber( float a, float b)
float c;
c=a+hb;
return  (c);
}
int  main()
float x,y,z;
x = addNumber(12.34, 23.45);
y = addNumber(34.56, 45.67);
z = addNumber(x, y);

cout << X << It <<y "t <<z<< "\n\n"

return  0;

Zeilen von 9 bis 14 enthalten ein Beispiel fur efunktion. Generell ist die Funktion
eine benannte Gruppe von Anweisungen. lhre Form ist

Returntype Functionsname(Parameterl, Parameter2,..) {Anweisung}

Sobald definiert kann sie mehrmals aufgerufen wertlen eine Funktion aufzurufen,
soll die folgende Form verwendet werden:

Functionsname(Argumentl, Argument2,..)

Beachte: Parameter und Argumente mussen klar raitdar korrespondieren. Hier ist
die FunktionaddNumber fir die Addition definiert. Wenn aufgerufen nimmsie zwei
Gleitkommazahlen auf und gibt ihre Summe als eilgtkdmmazahl zurtick.

Zeilen 19, 20 und 21 zeigen Beispiele, wie die FumkaddNumber innerhalb demain -
Funktion aufgerufen wird.

Erstelle Exercise4-1 und fihre den ausfihrbaren Maschinencode aus. Koasole-
Fenster wird folgende Ergebnisse zeigen:

35.79 80.23 116.02

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

13
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Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prapektise4-2 und flige eine neue
DateiExercise4-2.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Exercise 4-2

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010%*/

#include  <iostream>
using namespace std;

void countDown( int a)

cout << a << e
if @a>1)
countDown(a - 1);

}
int  main()
int i;
cout << "Enter number to start countdown: "
cin >>i;
countDown(i);
cout << "ZERO-O-O!"\n\n"

return  0;

Zeilen von 9 bis 14 enthalten ein Beispiel fur efakursive Funktion. Eine rekursive
Funktion ist die Funktion, die sich selbst aufridier ist die Funktiorcountbown fur
das Countdown definiert. Beachte: Sie gibt keineartWwurtick. In diesem Fall wird
einen speziellen Typenametid verwendet.

Erstelle Exercise4-2 und fihre den ausfihrbaren Maschinencode aus. Koasole-
Fenster wird zunachst die folgende Anforderungeaeig

Nach der Zahlangabe wird das Konsole-Fenster demplaiten Countdown zeigen:

Enter number to start countdown: 10
10191 8! 71 6! 5! 41 31 21 11 ZERO-O-O!l!

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

14
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Experiment 1

Zid: Lernen wie ein C++-Program fir ein silico life Konstruktionsexperiment zu
schreiben ist.

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Praj@ktiment1-1 und flge eine neue
DateiExperiment1-1.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Experiment 1-1

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010*/

#include  <string>
#include  <iostream>
#include  <ctime>
using namespace std;

void waitSeconds( int Seconds)

clock_t Stop;
Stop = clock() + Seconds * CLOCKS_PER_SEC;
while (clock() < Stop){}
}

int  main()

char Monomers[10] = { ‘A, B,C,mB,C,A,C,B, A, CH}
cout << "Picture:\n\n" ;

for (int i=0;i<10;i++)

cout << Monomers][i] <<
cout << “\n\n" ;

string Polymer;
cout << "Movie:\n\n"

for (int 1=0;i<10;i++)
{

waitSeconds(1);
Polymer.push_back(MonomersJi]);
cout << Polymeri];

}

cout << "\n\n"

return 0;

Generell hat ein C++-Program fur emsilico life Konstruktionsexperiment

einin silico Experiment zu errichten,

einin silico Instrumentarium zu errichten,

dasin silico Experiment auszufuhren,

Ausgaben dem silico Instrumentariums zu zeigen/aufzuzeichnen.

PwpE

Um einin silico Experiment fur diein silico life Konstruction zu errichtet ist es
notwendig, zunéchst Objekttypen fiin silico Chemikalien auszuwdahlen. In der
Lebenswelt kdonnen alle Chemikalien grob in zwei dgatrien eingeteilt werden:
Monomere und Polymere. Die bekannteste Form eirmdgners ist eine kovalent-
gebundene Kette von Monomeren. Zum Beispiel, eildB\blekilstrang ist eine Kette
von Deoxyribonukleotiden, ein RNA-Molekdl ist eit@tte von Ribonukleotiden, ein
Polypeptid ist eine Kette von Aminosauren. Der &omheit wegen kdnnen Objekte
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vom Typchar alsin silico Monomere verwendet werden. Dementsprechend kénnen
Objekte vom Typstring  alsin silico Polymere verwendet werden. Zur Erinnerung:
char ist ein eingebautes Objekttyp wahremthg ist ein Objekttyp, das in der Datei
string  der C++-Standardbibliothek definiert ist. Um irr dage zu sein, den Computer
anzuweisen, Objekte vom Tywming zu konstruieren und mit ihnen zu arbeiten, soll
ein C++-Programm eine Direktive enthalten, die &il& 6 gezeigt ist. Der Objekttyp
string ist speziell fir die Konstruktion von Objekte besnht, die eine Folge von
Zeichen halten und mit ihr operieren kénnen.

Hier hat das C++-Programm ein Experiment fir dweslico Polymerisation zu
errichten. Zunéachst instruiert es den ComputerSieicher ein Pool von 1id silico
Monomere zu konstruieren. Dieser Pool ist ein Aragin benannten Speicherplatz, der
fur die Speicherung einer Reihe von Objekten dbsselTyps konzipiert ist. Die
Objekte sind dem Array mithilfe geschweiften Klamrmg zugewiesen. Sie alle teilen
somit den gleichen Namen und kdnnen individuellcHuden Index von O bibl — 1
referenziert werden, wob@l die Anzahl der Objekte im Array ist. Beachte: Naldn
Namen des Arrays (hiemonomers) folgt eine Zahl in eckigen Klammemn. Abhangig
vom Kontext kann diese Zahl entweder die Anzahl@lejekte in dem zu konstruierten
Array oder der Index des zu referenzierten Objbledeuten. Nachstens instruiert das
Programm den Computer, im Speicher ginsilico Polymer zu konstruieren. Es ist
zuerst ein Ort, an dem die Polymerisation beginm@&m. Anschlielend wird der
Computer instruiertjn silico Monomere zumn silico Polymer in einer aufeinander
folgenden Reihenfolge mithilfe der Funktipash_back zuzufiigen. Beachte wie diese
Funktion aufgerufen wird. IThr Name wird mit dem Naimdes Objektsolymer
mithilfe eines Punktzeichensverbunden.

In C++-Programm fur die Konsole-Anwendung ist déar8lard-Ausgabestrombut
das beste Gerat, das atssilico Instrumentarium verwendet werden kann. Es ist ein
Objekt des Objekttypsstream , der in der Datebstream der C++-Standardbibliothek
definiert ist. Zur Erinnerung: Standard-Ausgabes&dsind sehr gut geeignet, um im
Speicher des Computers platziert zu werden, Obgdaeaufzunehmen und ihre Bilder
zum Konsole-Fenster zu transportieren. Sie sindkliefr in silico Nanosonden mit
Kamera. Hier werden Standard-Outputstrome verwendet Bilder derin silico
Polymerisation zu liefern. Die FunktiomaitSeconds , die in Zeilen von 11 bis 15
definiert ist, dient dazu, einige Bilder in ein rRilzu verbinden, um dien silico
Polymerisation in Zeitlupe zu zeigen. Die FunktiwaitSeconds selbst nutzt einige
Objekte und Funktionen, die in der Dateine der C++-Standardbibliothek definiert
sind.

ErstelleExperiment1-1 und fihre den ausfihrbaren Maschinencode aus.

Das Konsole-Fenster wird das Bild und den Film eejglie das Experiment fur die
silico Polymerisation dokumentieren:

Picture:

ABCBCACBAC

Movie:

16
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ABCBCACBAC

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .
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Experiment 2
Zid: Lernen wiein silico Genexpressionsnetzwerke (GENs) zu konstruiereh sin

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prajektiment2-1 und flige eine neue
DateiExperiment2-1.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Experiment2-1

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010*/

#include  <string>
#include  <iostream>
using namespace std;

class gena
public
string RNA,;
gena(string Gene)
for (int i=0;i< Gene.size(); i++)
{
if (Gene[i] == ‘A" ) RNA.push_back( 'U" )
else if (Geneli] == 'C' ) RNA.push_back( 'G')
else if (Geneli] == 'G' ) RNA.push_back( 'C')
else if (Gene[i] == T'" ) RNA.push_back( 'A" )
else RNA.push_back( )
}
}
h
int  main()

string sOa, sOb;
sfa= "CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTIXIAECATGCGGACACTACTC"
sOb= "GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGKBRTIMIGTACGCCTGTGATGAG"

cout << "Picture 1:\n\n"
<< s0a << endl
<< s0b << "\n\n"
cout << "Picture 2:\n\n"
<< s0a << "\n\n\n"
<< s0b << "\n\n"

gena gl(sOa.substr(0, 9));
cout << "Picture 3:\n\n"
<< s0a << endl
<< gl.RNA << “\n\n"
<< s0b << “\n\n" ;
cout << "Picture 4:\n\n"
<< s0a << endl
<< s0b << “\n\n"
<< gl.RNA << “\n\n"

return  0;

Die Lebenswelt ist ein aul3erst komplexes Netzweds, aus sehr grol3en Anzahl von
verschiedenen chemischen Reaktionen zusammengesetiie eine aul3erst komplexe
Matrix aus der verwirrend grof3en Anzahl von unteiedlichen an diesen Reaktionen
beteiligten Chemikalien kontinuierlich erzeugen.[3&ulem tragt auch eine unheimlich
grof3e Anzahl von Interaktionen zwischen nichtlelged und lebendigen Welten der
Lebenskomplexitat bei. Allerdings wird die Lebenfiveaif einmal verstandlich, sobald
man sich damit vertraut macht, wie solche grundidga chemischen Reaktionen wie
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DNA-Transkription, RNA-Translation und Katalyse &ine strenge Hierarchie von
Lebensmustern arrangieren, die in der Tabelle d&zlieist:

Ebene| Lebensmuster... ... ist etwa gleich zu:

4 Genomdiversifizierungsnetzwerk Allgemeine Zelfgmession (Lebenswelt, Biosphare)

Genommultiplizierungsnetzwerk Individuelle Zetigression

3
2 Genomexpressionsnetzwerk (GENome)  Zelle
1 Genexpressionsnetzwerk (GEN)

Hier hat C++-Programm ein Experiment fir die Kouktion einesin silico
Genexpressionsnetzwerks (kurz: GEN) zu errichtem id der Lage zu sein, den
Computer zu instruieren, solche Objekte wiesilico GENs zu konstruieren, missen
einige neue Objekttypen definiert werden. Die Thkbfsst zwei verschiedene Formen
fur die Definition neuer Objekttypen in C++ zusanmme

Elass Typename Per Vorgabe haben Elementobjekte und Elementfumitio private
Elementobject1: Zugriffsrechte.
Elementobject2;
éiementfunctionl;
Elementfunction2;
{Struct Typename Per Vorgabe haben Elementobjekte und Elementfumitiotffentliche

Elementobjectl: (public) Zugriffsrechte.

Elementobject2;

Elementfunction;
Elementfunction2;

N

Zeilen von 10 bis 26 enthalten Code, der einenm&lgekttypgena fiirin silico GENs
definiert, die auf die DNA-Transkription beschraskid.

Wahrend der DNA-Transkription wird ein DNA-Molektiang von den anderen
getrennt und sein Abschnitt mit einer bestimmtequ&ez von Deoxyribonukleotiden —
ein Gen — wird als Vorlage fur die Synthese eindARMolekils benutzt. Dies ist
maoglich, weil ein Ribonukleotid zu einem Deoxyrilubeotid gebunden werden darf
und zwar nach den Regeln der Basenpaarbindung:

Ein Deoxyribonukleotid mit der Base... Adenin Cytosin Guanin Thymin

... bindet ein Ribonukleotid mit der Base... Uracil Guanin Cytosin Adenin

Somit bestimmt die Abfolge von Deoxyribonukleotidem Gen die Abfolge von

Ribonukleotiden im zu synthetisierten RNA-Moleklihaeutig. Dementsprechend
entsteht auf der DNA-Vorlage eine komplementére RREplika, die dann vom DNA-

Molekulstrang abl6st. Beachte: Die DNA besteht Thianskription, ohne verbraucht zu
werden.

Hier enthalt der neue Objekttyyena ein ElementobjektRNAdes Objekttypstring

und eine Elementfunktiogena. Diese Elementfunktion ist eine Konstruktor-Fuokti
die automatisch aufgerufen wird, wenn ein Objekinvdyp gena im Speicher des
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Computers konstruiert wird. Die Konstruktor-Funktiomuss den gleichen Namen wie
der neue Objekttyp haben. Sie kann keinen Rickgpbétben. Hier hat die
Konstruktor-Funktion einen Paramet&ene vom Typ string . Der Rumpf der
Konstruktor-Funktion enthélt Code fiir die Kontraidigtur, die die RNA-Replika (hier,
RNA auf der DNA-Vorlage (hierGene) synthetisiert. Zeichen flrin silico
Deoxyribonukleotide 4, C, G, und T) und Ribonucleotide A( C, G, und U) sind
entsprechend ihrer konventionellen Bezeichnungerak.

Zeilen von 29 bis 37 enthalten Code, der den Coemnpuostruiert, im Speicher eim
silico DNA-Molekul zu konstruieren. Die Molekulstrdnge rséa zunéchst beieinander
liegen und dann trennen sie sich. Zeile 39 entiak Anweisung, die den Computer
instruiert, im Speicher eim silico GEN g1 vom Typgena zu konstruieren, das einen
Teilstring von Position 0 bis 8 auf dem ersten iI8irdes DNA-Molekuls als Argument
fur seine Konstruktor-Funktion aufnimmit.

ErstelleExperiment2-1 und fuhre den ausfiihrbaren Maschinencode aus.

Das Konsole-Fenster wird Bilder zeigen, die das dfixpent fir diein silico
Genexpression (hier, DNA-Transkription) dokumerarer

Picture 1:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

Picture 2:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC

GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG
Picture 3:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCAUGCGAC

GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG
Picture 4:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEGAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

GCAUGCGAC

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prajektiment2-2 und flige eine neue
DateiExperiment2-2.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Experiment 2-2

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010*/

#include  <string>
#include  <iostream>
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using namespace std,;

class gena

{
public
string RNA,;
gena(string Gene)

for (int i=0;i< Gene.size(); i++)

if (Gene[i] ==
else if (Geneli] ==
else if (Geneli] ==
else if (Geneli] ==

else
}
}
h

class genb: public gena

{
public :
string Polypeptide;

genb(string Gene):gena(Gene)

‘A" ) RNA.push_back(
'C'" ) RNA.push_back(
'G' ) RNA.push_back(
T' ) RNA.push_back(
RNA.push_back(

for (int i=0;i<RNA.size();i+=3)

if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
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TEGES

"GCA" ||

"GCC" ||
"GCG" ||
"GCU") Polypeptide.push_back(

"UGcC" ||

"UGU") Polypeptide.push_back(

"GAC" ||

"GAU") Polypeptide.push_back(

"GAA" ||

"GAG") Polypeptide.push_back(

"uuc" ||

"UUU") Polypeptide.push_back(

"GGA" ||

"GGC" ||
"GGG"||
"GGU") Polypeptide.push_back(

"CAC" ||

"CAU") Polypeptide.push_back(

"AUA" ||

"AUC" ||
"AUU") Polypeptide.push_back(

"AAA" ||

"AAG") Polypeptide.push_back(

"CUA" ||

"cuc ||
"CUG" ||
"CuUu" ||
"UUA" ||
"UUG") Polypeptide.push_back(

"AUG") Polypeptide.push_back(
"AAC” |

"AAU") Polypeptide.push_back(

"CCA" ||

"cce |
"CCG" ||
"CCU") Polypeptide.push_back(

"CAA" |

"CAG") Polypeptide.push_back(

"AGA" ||

"AGG" ||
"CGA" ||
"CGC" ||
"CGG" ||
"CGU") Polypeptide.push_back(

"AGC" ||

"AGU" ||
"UCA" ||
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}
}
k

int  main()

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3)
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3

else if (RNA.substr(i, 3
RNA.substr(i, 3) ==

www.n

"uce ||
"UCG" ||
"UCU") Polypeptide.push_back(

== "ACA" ||

"ACC" ||
"ACG" ||
"ACU") Polypeptide.push_back(

== "GUA" ||

"Guc" ||
"GUG" ||
"GUU") Polypeptide.push_back(

== "UGG") Polypeptide.push_back(
== "UAC" ||

"UAU") Polypeptide.push_back(

else Polypeptide.push_bac

ikita-tirjatkin.de
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string sOa, sOb;
s0a= "CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTIIAIRECATGCGGACACTACTC"
sOb= "GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRATIMGTACGCCTGTGATGAG"
cout << "Picture 1:\n\n"

<< s0a << endl

<< s0b <<
cout <<

<< sfa <<

<< sOb <<

"\n\n"
"Picture 2:\n\n"

"\n\n\n"

"\n\n"

genb g3(sOa.substr(18, 9));

cout << "Picture 3:\n\n"

<< s0a << endl

<< " " <<g3.RNA<< "\n\n"

<< s0b << “\n\n" ;
cout << "Picture 4:\n\n"

<< s0a << endl

<< sOb << "\n\n"

<< " " <<g3.RNA<< "\n\n"
cout << "Picture 5:\n\n"

<< s0a << endl

<< sOb << "\n\n"

<< ! " << g3.RNA << endl

<< ! " << g3.Polypeptide << “\n\n"
cout << "Picture 6:\n\n"

<< s0a << endl

<< s0b << “\n\n"

<< " " <<g3.RNA<< "\n\n"

<< " " << g3.Polypeptide << "\n\n"
return 0;

Hier hat C++-Programm ein erweitertes Experimentié Konstruktion eines silico
Genexpressionsnetzwerks zu errichten. Zusatzliattez DNA-Transkription soll dieser
insilico GEN die RNA-Translation enthalten.

Wahrend der RNA-Translation wird ein RNA-MolekllsaV/orlage fur die Synthese
eines Polypeptid-Molekills benutzt. Dabei bestimrjemeils drei aneinanderfolgende
Ribonukleotide der RNA — die Codons — die Aminoséaulie ins Polypeptid eingebaut
wird:

Codons.. ... fir Aminosaure

GCA, GCC, GCG, GCuU

Alanin (Ala, A)

UGC, UGU

Cystein (Cys, C)
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GAC, GAU Asparaginsaure (Asp, D)
GAA, GAG Glutaminsaure (Glu, E)
UuUC, UUU Phenylalanin (Phe, F)
GGA, GGC, GGG, GGU Glycin (Gly, G)

CAC, CAU Histidin (His, H)

AUA, AUC, AUU Isoleucin (lle, 1)

AAA, AAG Lysin (Lys, K)

CUA, CUC, CUG, CUU, UUA, UUG Leucin (Leu, L)

AUG Methionin (Met, M)
AAC, AAU Asparagin (Asn, N)
CCA, CCC, CCG, ccu Prolin (Pro, P)

CAA, CAG Glutamin (GIn, Q)
AGA, AGG, CGA, CGC, CGG, CGU Arginin (Arg, R)
AGC, AGU, UCA, UCC, UCG, UCU Serin (Ser, S)

ACA, ACC, ACG, ACU Threonin (Thr, T)
GUA, GUC, GUG, GUU Valin (Val, V)

UGG Tryptophan (Trp, W)
UAC, UAU Tyrosin (Tyr, Y)

Somit bestimmt die Abfolge von Codons in der RNA& dibfolge von Aminosauren im
zu synthetisierten Polypeptid-Molekil eindeutig.erentsprechend entsteht auf der
RNA-Vorlage eine komplementare Polypeptid-Replikaachte: Die RNA besteht die
Translation, ohne verbraucht zu werden.

Ein neuer Objekttypgenb fir in silico GENs mit DNA-Transkription und RNA-
Translation kann als abgeleitet vom Tggna definiert werden, wie in Zeilen von 27 bis
99 gezeigt ist. Um ein Objekttyp als abgeleitet vomem anderen zu deklarieren, muss
ein Doppelpunkt verwendet werden. Wird ein Objekttyp als abgelevien einem
anderen deklariert, erhalt er automatisch seinen&tgobjekte und Elementfunktionen
zusatzlich zu eigenen. Hier erhalt der abgeleit@bjekttypgenb vom Objekttypgena

ein ElementobjekiRNA zusétzlich zu eigenem Elementobjeddiypeptide und die
Konstruktor-Funktioryena zuséatzlich zu eigener Konstruktor-Funktigemb . Wenn ein
Objekt vom Typgenb im Speicher des Computers konstruiert wird, witekrst die
Konstruktor-Funktiorgena und dann die Konstruktor-Funktiaenb aufgerufen. Der
Rumpf der Konstruktor-Funktiogenb enthalt Code fur die Kontrollstruktur, die die
Polypeptid-Replika (hiemolypeptide ) auf der RNA-Vorlage (hierRNA synthetisiert.
Zeichen furin silico Ribonukleotide 4, C, G, undu) und AminosaureA| C, D, E, F, G, H,

I, K, L, M NN P Q, R ST,V, wundY) sind entsprechend ihrer konventionellen
Bezeichnungen gewahlt. Beachte: Das Zeichewird als logischer Operator ODER
verwendet.

Zeilen von 103 bis 111 enthalten Code, der den @oenpnstruiert, im Speicher ein
silico DNA-Molekul zu konstruieren. Die Molekulstrange rsée zunachst beieinander
liegen und dann trennen sie sich. Zeile 113 ent@iélt Anweisung, die den Computer
instruiert, im Speicher eim silico GEN g3 vom Typgenb zu konstruieren, das einen
Teilstring von Position 18 bis 26 auf dem erstemai® des DNA-Molekils als
Argument fur seine Konstruktor-Funktion aufnimmt.

ErstelleExperiment2-2 und fuhre den ausfiihrbaren Maschinencode aus.
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Das Konsole-Fenster wird Bilder zeigen, die das dfixpent fir diein silico
Genexpression (hier, DNA-Transkription + RNA-Tratigln) dokumentieren:

Picture 1:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

Picture 2:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEGAGTATGCGGACACTACTC

GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG
Picture 3:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
CACAUAAAA

GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG
Picture 4:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

CACAUAAAA
Picture 5:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

CACAUAAAA
HIK

Picture 6:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

CACAUAAAA

HIK

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Praj@ktiment2-3 und flge eine neue
DateiExperiment2-3.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Experiment 2-3

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010*/

#include  <string>
#include  <iostream>
using namespace std;
class gena

public

string RNA,;

gena(string Gene)

for (int i=0;i< Gene.size(); i++)
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{
if (Gene[i] == A' ) RNA.push_back( 'U' );
else if (Geneli] == 'C'" ) RNA.push_back( 'G');
else if (Geneli] == 'G' ) RNA.push_back( 'C')
else if (Geneli] == T" ) RNA.push_back( 'A" )
else RNA.push_back( )
}
}
I
class genb: public gena
public
string Polypeptide;
genb(string Gene):gena(Gene)
for (int i=0;i<RNA.size();i+=3)
{
if (RNA.substr(i, 3) == "GCA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCG" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCU") Polypeptide.push_back( A,
else if (RNA.substr(i, 3) == "uGcce ||
RNA.substr(i, 3) == "UGU") Polypeptide.push_back( 'C);
else if (RNA.substr(i, 3) == "GAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GAU") Polypeptide.push_back( ‘D' );
else if (RNA.substr(i, 3) == "GAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GAG") Polypeptide.push_back( '‘E');
else if (RNA.substr(i, 3) == "uuc ||
RNA.substr(i, 3) == "UUU") Polypeptide.push_back( )
else if (RNA.substr(i, 3) == "GGA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GGC" ||
RNA.substr(j, 3) == "GGG"||
RNA.substr(i, 3) == "GGU") Polypeptide.push_back( 'G');
else if (RNA.substr(i, 3) == "CAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "CAU") Polypeptide.push_back( H);
else if (RNA.substr(i, 3) == "AUA" ||
RNA.substr(j, 3) == "AUC" ||
RNA.substr(i, 3) == "AUU") Polypeptide.push_back( ")
else if (RNA.substr(i, 3) == "AAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "AAG") Polypeptide.push_back( 'K );
else if (RNA.substr(i, 3) == "CUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "cuc" ||
RNA.substr(i, 3) == "CUG" ||
RNA.substr(i, 3) == "Cuu" ||
RNA.substr(i, 3) == "UUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "UUG") Polypeptide.push_back( o)
else if (RNA.substr(i, 3) == "AUG") Polypeptide.push_back( ‘™M );
else if (RNA.substr(i, 3) == "AAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "AAU") Polypeptide.push_back( ‘N );
else if (RNA.substr(i, 3) == "CCA" ||
RNA.substr(i, 3) == "ccc' |
RNA.substr(i, 3) == "CCG" ||
RNA.substr(i, 3) == "CCU") Polypeptide.push_back( P );
else if (RNA.substr(i, 3) == "CAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "CAG") Polypeptide.push_back( Q' );
else if (RNA.substr(i, 3) == "AGA" ||
RNA.substr(i, 3) == "AGG" ||
RNA.substr(i, 3) == "CGA" ||
RNA.substr(i, 3) == "CGC" ||
RNA.substr(i, 3) == "CGG" ||
RNA.substr(i, 3) == 'CGU") Polypeptide.push_back( 'R );
else if (RNA.substr(i, 3) == AGC"
RNA.substr(i, 3) == "AGU" ||
RNA.substr(i, 3) == 'UCA" ||
RNA.substr(i, 3) == ‘uce" ||
RNA.substr(i, 3) == 'UCG" ||
RNA.substr(i, 3) == "UCU") Polypeptide.push_back( 'S );
else if (RNA.substr(i, 3) == "ACA" ||
RNA.substr(i, 3) == "ACC" ||
RNA.substr(i, 3) == "ACG" ||
RNA.substr(i, 3) == "ACU") Polypeptide.push_back( T ),
else if (RNA.substr(i, 3) == "GUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "Guc ||



k

class genca: public

h

int

{

RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
else if (RNA.substr(i, 3) ==
else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
else

}
}

genb

public
char Monomer;
genca(string Gene,

char a, char b,

Monomer = c;
}
main()

string sOa, sOb;

sOa=
sOb=
cout << "Picture 1:\n\n"
<< sOa << endl
<< s0b << “\n\n"
cout << "Picture 2:" << "\n\n"
<< s0a << "\n\n\n"
<< s0b << “\n\n"

genca g6(s0a.substr(45, 9),
cout << "Picture 3:\n\n"
<< sOa << endl
<< "
<< s0b << “\n\n"
cout << "Picture 4:\n\n"
<< s0a << end|
<< s0b <<
<<
cout << "Picture 5:\n\n"
<< s0a << end|
<< sOb <<
<< "
<<
<< "\n\n"
cout << "Picture 6:\n\n"
<< sOa << endl
<< s0b <<
<< "
<<
<< "“\n\n"
cout << "Picture 7:\n\n"
<< s0a << end|
<< s0b <<
<< "
<<
<< endl
<<
cout << "Picture 8:\n\n"
<< sOa << endl
<< s0b <<
<< "
<<
<< end|
<<
<< "\n\n"
cout << "Picture 9:\n\n"
<< sOa << endl
<< s0b <<
<< "
<<
<<

“\n\n"

“\n\n"

"\n\n"

“\n\n"

"\n\n"

"\n\n"

“\n\n"
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"GUG" ||
"GUU") Polypeptide.push_back(
"UGG") Polypeptide.push_back(
"UAC" ||
"UAU") Polypeptide.push_back(
Polypeptide.push_bac

V')
W),
YO
k(- )

char c):genb(Gene)

X )

<<g6.RNA<<  "\n\n"

<<g6.RNA<<  "\n\n"

<< g6.RNA << endl
" << g6.Polypeptide

<< g6.RNA <<  "\n\n"
" << g6.Polypeptide

<<g6.RNA <<  "\n\n"
" << g6.Polypeptide
UvVv" << "\n\n"

<< g6.RNA <<  "\n\n"
" << g6.Polypeptide

<< g6.Monomer

<< g6.RNA <<  "\n\n"
" << g6.Polypeptide

"CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTIKXIRECATGCGGACACTACTC"
"GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRBTIMI TACGCCTGTGATGAG"
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<< " " << g6.Monomer
<< “\n\n"

return  0;

Hier hat C++-Programm ein erweitertes Experimentdié Konstruktion eines silico
Genexpressionsnetzwerks zu errichten. ZusatzliadtezDNA-Transkription und RNA-
Translation soll diesen silico GEN die Katalyse enthalten.

Wahrend der Katalyse dient der Katalysator als &gelfir eine Reaktion, die sonst zu
langsam furs Leben ablaufen wirde. Der Katalysatacht seinen Job der Katalyse
durch den engsten Kontakt mit einem oder mehrerdrst&atmolekile und durch die

Interaktion mit ihnen, um einige chemische Bindunge kniipfen oder zu brechen. Der
Katalysator ist sehr spezifisch fir die chemiscleak®on, die er katalysiert, und diese
Spezifitat liegt in einer ausgekligelten Anordnudey Atome in einem oder mehreren
aktiven Zentren des Katalysators. Nur bestimmte s8atmolekile kdnnen diese

Konfiguration erkennen und an sie binden. Im Kadatgr fuhrt diese Bindung zu einer
Konformationsanderung, was die katalysierte Realaiaf irgendwelche Weise fordert.

Danach gibt der Katalysator die Reaktionsprodukég, ferwirbt seine urspringliche

Gestalt und ist fur die Katalyse erneut verflgliachte: Der Katalysator besteht die
Katalyse, ohne verbraucht zu werden.

Ein neuer Objekttyp fiim silico GENs mit DNA-Transkription, RNA-Translation und
Katalyse kann als abgeleitet vom Tggnb definiert werden. Zeilen von 101 bis 109
enthalten Definition des Objekttypsgenca fir in silico GENs mit der Katalyse der
Reaktion A + B = C, wobei A, B und C Monomere sikil der Objekttypmenb selbst
vom Objekttypgena abgeleitet ist, erhalt der Objekttygenca vom Objekttypgenb
ElementobjekteRNA und Polypeptide  zusatzlich zu eigenem Elementobjekdnomer
und Konstruktor-Funktionegena undgenb zusatzlich zu eigener Konstruktor-Funktion
genca. Wenn ein Objekt vom Typenca im Speicher des Computers konstruiert wird,
werden Konstruktor-Funktionen in Reihenfolegena, genb, genca aufgerufen.
Zuséatzlich zum Parameteene vom Typstring  hat die Konstruktor-Funktiogenca
drei Paramete#, b, undc vom Typchar . Ihr Rumpf enthélt Code fiin silico Katalyse
der Reaktion A + B = C auf der Polypeptid-Replikée(, Polypeptide ). Zeichen fliin
silico Monomere (), vV undx) sind willkrlich gewabhilt.

Zeilen von 113 bis 121 enthalten Code, der den @denpnstruiert, im Speicher ein
silico DNA-Molekul zu konstruieren. Die Molekulstrange reée zunachst beieinander
liegen und dann trennen sie sich. Zeile 123 en@iél Anweisung, die den Computer
instruiert, im Speicher eim silico GEN g6 vom Typgenca zu konstruieren, das einen
Teilstring von Position 45 bis 53 auf dem erstemai® des DNA-Molekils als
Argument fur seine Konstruktor-Funktion aufnimmusétzlich werden Zeichen, v,
undXx als andere drei Argumente verwendet.

ErstelleExperiment2-3 und fihre den ausfihrbaren Maschinencode aus.
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Das Konsole-Fenster wird Bilder zeigen, die das dfixpent fir diein silico
Genexpression (hier, DNA-Transkription + RNA-Traigln + Katalyse, wobei die
Reaktion A + B = C katalysiert wird) dokumentieren:

Picture 1:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

Picture 2:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC

GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

Picture 3:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
AGCACA GUA

GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

Picture 4:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

AGCACA GUA

Picture 5:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

AGCACA GUA
S TV

Picture 6:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

AGCACA GUA
S TV
Picture 7:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

AGCACA GUA

S TV
] \

Picture 8:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEGAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

AGCACA GUA

S TV
X

Picture 9:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG
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AGCACA

S

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prajektiment2-4 und flige eine neue
DateiExperiment2-4.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Experiment 2-4
/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction

Januar 2010%/
#include  <string>
#include  <iostream>

using namespace std;

class gena
public
string RNA,;
gena(string Gene)
for (int i=0;i< Gene.size(); i++)
{
if (Geneli] == 'A" ) RNA.push_back( 'U' )
else if (Geneli] == 'C' ) RNA.push_back( 'G')
else if (Gene[i] == 'G' ) RNA.push_back( 'C' ),
else if (Geneli] == ‘T" ) RNA.push_back( 'A" );
else RNA.push_back( )
}
}
h
class genb: public gena
public
string Polypeptide;
genb(string Gene):gena(Gene)
for (int i=0;i<RNA.size();i+=3)
{
if (RNA.substr(i, 3) == "GCA" ||
RNA.substr(j, 3) == "GCC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCG" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCU") Polypeptide.push_back( )
else if (RNA.substr(i, 3) == "UGe" ||
RNA.substr(i, 3) == "UGU") Polypeptide.push_back( )
else if (RNA.substr(i, 3) == "GAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GAU") Polypeptide.push_back( "),
else if (RNA.substr(i, 3) == "GAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GAG") Polypeptide.push_back( )
else if (RNA.substr(i, 3) == "uuc ||
RNA.substr(i, 3) == "UUU") Polypeptide.push_back( ")
else if (RNA.substr(i, 3) == "GGA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GGC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GGG"||
RNA.substr(i, 3) == "GGU") Polypeptide.push_back( ")
else if (RNA.substr(i, 3) == "CAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "CAU") Polypeptide.push_back( )
else if (RNA.substr(i, 3) == "AUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "AUC" ||
RNA.substr(i, 3) == "AUU") Polypeptide.push_back( );
else if (RNA.substr(i, 3) == "AAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "AAG") Polypeptide.push_back( )
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class gencb: public

k

int

}
}

public

else if (RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else

genb

char Monomerl;
char Monomer2;

gencb(string Gene,

char a,

Monomerl = b;
Monomer2 =c;

}

main()

string sOa, sOb;

sOa=
sOb=
cout << "Picture 1:\n\n"
<< sOa << endl
<< s0b << "\n\n"
cout << "Picture 2:\n\n"
<< sfa<< "\n\n\n"
<< s0b << “\n\n"
gencb g7(sOa.substr(54, 9), W
cout << "Picture 3:\n\n"
<< sOa << endl
<< "
<< "\n\n" <<sOb << "\n\n"
cout << "Picture 4:\n\n"

<< sOa << endl

char b,

www.nikita-tirjatkin.de

"CUA" ||
"cuc" ||
"CUG" ||
"Cuu" ||
"UUA" ||
"UUG") Polypeptide.push_back(
"AUG") Polypeptide.push_back(
"AAC” |
"AAU") Polypeptide.push_back(
"CCA" ||
"ccc' |
"CCG" ||
"CCU") Polypeptide.push_back(
"CAA" |
"CAG") Polypeptide.push_back(
"AGA" ||
"AGG" ||
"CGA" ||
"CGC" ||
"CGG" ||
"CGU") Polypeptide.push_back(
"AGC" ||
"AGU" ||
"UCA" ||
"uce" ||
"UCG" ||
"UCU") Polypeptide.push_back(
"ACA" ||
"ACC" ||
"ACG" ||
"ACU") Polypeptide.push_back(
"GUA" ||
"Guc" ||
"GUG" ||
"GUU") Polypeptide.push_back(
"UGG") Polypeptide.push_back(
"UAC" ||
"UAU") Polypeptide.push_back(

Polypeptide.push_bac

char c):genb(Gene)

30
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<2<

k(

"CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTKAXIARECATGCGGACACTACTC"
"GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABIMRGTACGCCTGTGATGAG"

<< g7.RNA
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<< sOb << "\n\n"
<< " " << g7.RNA
<< "\n\n"
cout << "Picture 5:\n\n"
<< s0a << endl
<< s0b << “\n\n"
<< " " << g7.RNA
<< endl
<< "
<< g7.Polypeptide << “\n\n"
cout << "Picture 6:\n\n"
<< s0a << endl
<< sOb << "\n\n"
<< " " << g7.RNA
<< "\n\n"
<< "
<< g7.Polypeptide << "\n\n"
cout << "Picture 7:\n\n"
<< s0a << endl
<< s0b << “\n\n"
<< " " << g7.RNA

<< "\n\n"
<< "
<< g7.Polypeptide << endl
<< " w"
<< "\n\n"
cout << "Picture 8:\n\n"
<< s0a << endl
<< sOb << "\n\n"
<< " " << g7.RNA
<< "\n\n"
<< "

<< g7.Polypeptide << endl
<< "
<< g7.Monomerl << """ << g7.Monomer2 << “\n\n"
cout << "Picture 9:\n\n"
<< sOa<<endl
<< s0b << "\n\n"
<< " " << g7.RNA
<< “\n\n"
<< "

<< g7.Polypeptide << "\n\n"
<< "

<< g7.Monomerl << """ << g7.Monomer2 << “\n\n"

return  0;

Hier hat C++-Programm ein Experiment fir die Kouktion einesin silico
Genexpressionsnetzwerks zu errichten, der die Dikg&dkription, RNA-Translation
und Katalyse enthélt, wobei die Reaktion A = B kaalysiert werden soll. Zeilen von
101 bis 111 enthalten Definition des Objekttygsicb fir solchein silico GENs.
Erwartungsgemald siebéncb wie genca aus. Allerdings hat er zwei Elementobjekte.
Der Unterschied ist auch im Rumpf der Konstruktaniion zu sehen, die die
katalysierte Reaktion spezifiziert. Zeichen farsilico Monomere { Y und z) sind
willkarlich gewahlt.

ErstelleExperiment2-4 und fihre den ausfihrbaren Maschinencode aus.
Das Konsole-Fenster wird Bilder zeigen, die das dfixpent flr diein silico

Genexpression (hier, DNA-Transkription + RNA-Traign + Katalyse, wobei die
Reaktion A = B + C katalysiert wird) dokumentieren:
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Picture 1:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG

Picture 2:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTCBEAGTATGCGGACACTACTC

GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

Picture 3:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
UGGUACGCC

GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

Picture 4:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTCBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTABGAACGCCTGTGATGAG

UGGUACGCC

Picture 5:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTCBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG

UGGUACGCC
WYA

Picture 6:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG

UGGUACGCC
WYA
Picture 7:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG

UGGUACGCC

WYA
w

Picture 8:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

UGGUACGCC

WYA
YZ

Picture 9:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG

UGGUACGCC
WYA

YZ
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Driicken Sie eine beliebige Taste . . .

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prajektiment2-5 und flige eine neue
DateiExperiment2-5.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Experiment 2-5

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010%*/

#include  <string>
#include  <iostream>
using namespace std,;

class gena
public

string RNA,;
gena(string Gene)

for (int i=0;i< Gene.size(); i++)
{
if (Gene[i] == ‘A" ) RNA.push_back( 'U" );
else if (Geneli] == 'C' ) RNA.push_back( 'G');
else if (Geneli] == 'G' ) RNA.push_back( 'C')
else if (Geneli] == T" ) RNA.push_back( 'A" )
else RNA.push_back( )
}
}
h
class genb: public gena
public :
string Polypeptide;
genb(string Gene):gena(Gene)
for (int 1=0;i<RNA.size();i+=3)
{
if (RNA.substr(i, 3) == "GCA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCC" ||
RNA.substr(j, 3) == "GCG" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCU") Polypeptide.push_back( A,
else if (RNA.substr(i, 3) == "uGce ||
RNA.substr(i, 3) == "UGU") Polypeptide.push_back( 'C);
else if (RNA.substr(i, 3) == "GAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GAU") Polypeptide.push_back( ‘D' );
else if (RNA.substr(i, 3) == "GAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GAG") Polypeptide.push_back( '‘E');
else if (RNA.substr(i, 3) == "uuc ||
RNA.substr(i, 3) == "UUU") Polypeptide.push_back( )
else if (RNA.substr(i, 3) == "GGA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GGC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GGG"||
RNA.substr(i, 3) == "GGU") Polypeptide.push_back( 'G');
else if (RNA.substr(i, 3) == "CAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "CAU") Polypeptide.push_back( ‘H);
else if (RNA.substr(i, 3) == "AUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "AUC" ||
RNA.substr(i, 3) == "AUU") Polypeptide.push_back( ),
else if (RNA.substr(i, 3) == "AAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "AAG") Polypeptide.push_back( 'K );
else if (RNA.substr(i, 3) == "CUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "cuc" ||
RNA.substr(i, 3) == "CUG" ||
RNA.substr(i, 3) == "Cuu" ||
RNA.substr(i, 3) == "UUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "UUG") Polypeptide.push_back( )
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else if (RNA.substr(i, 3) == "AUG") Polypeptide.push_back( ‘™M)
else if (RNA.substr(i, 3) == "AAC" ||

RNA.substr(i, 3) == "AAU") Polypeptide.push_back( ‘N );
else if (RNA.substr(i, 3) == "CCA" ||

RNA.substr(j, 3) == "CCC" ||

RNA.substr(i, 3) == "CCG" ||

RNA.substr(i, 3) == "CCU") Polypeptide.push_back( P );
else if (RNA.substr(i, 3) == "CAA" ||

RNA.substr(i, 3) == "CAG") Polypeptide.push_back( Q)
else if (RNA.substr(i, 3) == "AGA" ||

RNA.substr(i, 3) == "AGG" ||

RNA.substr(i, 3) == "CGA" ||

RNA.substr(i, 3) == "CGC" ||

RNA.substr(i, 3) == "CGG" ||

RNA.substr(i, 3) == "CGU") Polypeptide.push_back( 'R );
else if (RNA.substr(i, 3) == "AGC" ||

RNA.substr(i, 3) == "AGU" ||

RNA.substr(i, 3) == "UCA" ||

RNA.substr(i, 3) == "ucc" ||

RNA.substr(i, 3) == "UcaG" ||

RNA.substr(i, 3) == "UCU") Polypeptide.push_back( 'S )
else if (RNA.substr(i, 3) == "ACA" ||

RNA.substr(i, 3) == "ACC" ||

RNA.substr(i, 3) == "ACG" ||

RNA.substr(i, 3) == "ACU") Polypeptide.push_back( T )
else if (RNA.substr(i, 3) == "GUA" ||

RNA.substr(i, 3) == "Guc ||

RNA.substr(i, 3) == "GUG" ||

RNA.substr(i, 3) == "GUU") Polypeptide.push_back( V')
else if (RNA.substr(i, 3) == "UGG") Polypeptide.push_back( ‘W)
else if (RNA.substr(i, 3) == "UAC" ||

RNA.substr(i, 3) == "UAU") Polypeptide.push_back( Y');
else Polypeptide.push_bac k(- )

}
}
I8
class gencz: public genb

public
string Replica;
gencz(string Gene, string Template):genb(Gene)

for (int i=0;i< Template.size(); i++)
{
if (Template[i] == 'A" ) Replica.push_back( T )
else if (Template[i] == 'C' ) Replica.push_back( 'G')
else if (Template[i] == 'G' ) Replica.push_back( 'C);
else if (Template[i] == ‘T' ) Replica.push_back( ‘A);
else Replica.push_back( )
}
}
I8
int  main()

string sOa, sOb;
s0a= "CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTIXIKECATGCGGACACTACTC"
sOb=  "GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRATBNIMRIGTACGCCTGTGATGAG"
cout << "Picture 1:\n\n"

<< sOa << endl

<< sOb <<
cout <<

<< sQa <<

<< s0b <<

“\n\n"
"Picture 2:\n\n"

"\n\n\n"

“\n\n"

gencz g0a(s0Oa.substr(63, 9), sOa);
gencz g0b(s0a.substr(63, 9), sOb);

cout << "Picture 3:\n\n"
<< sOa << end|
<< "
<< g0a.RNA << "\n\n"
<< s0b << “\n\n"
cout << "Picture 4:\n\n"
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<< s0a << endl

<< s0b << “\n\n"

<< "

<< g0a.RNA << "\n\n"
cout << "Picture 5:\n\n"

<< s0a << endl

<< s0b << “\n\n"
<< "
<< g0a.RNA << endl
<< "
<< gOa.Polypeptide << “\n\n"
cout << "Picture 6:\n\n"
<< s0a << end|
<< s0b << "\n\n"
<< "
<< g0a.RNA << “\n\n"
<< "
<< g0a.Polypeptide << "\n\n"
cout << "Picture 7:\n\n"
<< sOa<<endl
<< g0a.Polypeptide << "\n\n"
<< "
<< g0b.Polypeptide << endl|
<< s0b << “\n\n"
cout << "Picture 8:\n\n"
<< s0a << endl
<< gOa.Replica << “\n\n"
<< g0b.Replica << end|
<< s0b << "\n\n"

return 0;

In der Lebenswelt sind nahezu alle Reaktionen ztalyseren, inklusive alle
Reaktionen der Polymerisation. Die wichtigste Remktder Polymerisation ist die
DNA-Replikation.

Wahrend der DNA-Replikation werden DNA-Molekulstg&gvoneinander getrennt und

jeder Strang wird als Vorlage fur die Synthese jma@nderen Stranges benutzt. Dies
ist moglich, weil beide Strdnge komplementar zuedes sind. Die Synthese erfolgt

nach den Regeln der Basenpaarbindung:

Ein Deoxyribonukleotid mit der Base... Adenin Cytosin Guanin Thymin

... bindet ein Deoxyribonukleotid mit der Base... Thymin Guanin Cytosin Adenin

Dementsprechend entsteht auf jeder DNA-Molekulgidarlage eine komplementéare
DNA-Molekulstrang-Replika. Wenn die DNA-Replikati@bgeschlossen ist, wird das
urspringliche DNA-Molekil durch zwei identischen pfen ersetzt. Beachte: Die
DNA-Molekulstrange bestehen die Replikation, ohagvaucht zu werden.

Hier hat C++-Programm ein Experiment fir die Kouktion einesin silico
Genexpressionsnetzwerks zu errichten, der die Dikg&dkription, RNA-Translation
und Katalyse enthalt, wobei die DNA-Replikation &gsiert werden soll. Zeilen von
101 bis 116 enthalten Definition des Objekttygpscz fur solchein silico GENs. Er ist
auch als abgeleitet vogenb definiert. Seine Konstruktor-Funktion hat zwei &uaeter
Gene und Template des Typsstring . Der Rumpf der Konstruktor-Funktion enthéalt
Code fur die Kontrollstruktur, die die DNA-Replikhier, Replica ) auf der DNA-
Vorlage (hiertremplate ) synthetisiert. Zeichen fiin silico Deoxyribonukleotide 4, C,

G, undT) sind entsprechend ihrer konventionellen Bezeiolgen gewahlt.
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Zeilen von 120 bis 128 enthalten Code, der den @oenpnstruiert, im Speicher ein
silico DNA-Molekul zu konstruieren. Die Molekulstrange reée zunachst beieinander
liegen und dann trennen sie sich. Zeilen 130 urld él@halten Anweisungen, die den
Computer instruieren, im Speicher zvirisilico GENsgoa undgob vom Typgencz

zu konstruieren, das einen Teilstring von Positi@nbis 71 auf dem ersten Strang des
DNA-Molekils als Argument fur seine Konstruktor-Fdion aufnimmt. Zusétzlich
nimmt jede Konstruktor-Funktion den entsprechend®i-Molekilstrang als zweites
Argument.

ErstelleExperiment2-5 und fuhre den ausfiihrbaren Maschinencode aus.

Das Konsole-Fenster wird Bilder zeigen, die das dfixpent flr diein silico
Genexpression (hier, DNA-Transkription + RNA-Traign + Katalyse, wobei die
DNA-Replikation katalysiert wird) dokumentieren:

Picture 1:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

Picture 2:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEGAGTATGCGGACACTACTC

GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG
Picture 3:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
UGUGAUGAG

GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG
Picture 4:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

UGUGAUGAG
Picture 5:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEGAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

UGUGAUGAG
CDE

Picture 6:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

UGUGAUGAG

CDE

Picture 7:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEAGTATGCGGACACTACTC
CDE

CDE
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GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG
Picture 8:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .
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Experiment 3

Zid: Lernen wiein silico Genomexpressionsnetzwerke (GENome) zu konstruieren
sind.

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Praj@ktiment3-1 und flge eine neue
DateiExperiment3-1.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Experiment 3-1

/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in silico life construction
Januar 2010*/

#include
#include  <vector>
#include  <iostream>
using namespace std;

<string>

class gena

{
public
string RNA,;
gena(string Gene)

for (int i=0;i< Gene.size(); i++)
{
if (Gene[i] == ‘A" ) RNA.push_back( 'U" )
else if (Geneli] == 'C' ) RNA.push_back( 'G')
else if (Geneli] == 'G' ) RNA.push_back( 'C')
else if (Geneli] == T" ) RNA.push_back( 'A" )
else RNA.push_back( )
}
}
I
class genb: public gena
{
public

string Pdlypeptide;
genb(string Gene):gena(Gene)

for (int i=0;i<RNA.size();i+=3)
{
if (RNA.substr(i, 3) == "GCA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCC" ||
RNA.substr(j, 3) == "GCG" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCU") Polypeptide.push_back( A);
else if (RNA.substr(i, 3) == "uGce ||
RNA.substr(i, 3) == "UGU") Polypeptide.push_back( 'C')
else if (RNA.substr(i, 3) == "GAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GAU") Polypeptide.push_back( ‘D' );
else if (RNA.substr(i, 3) == "GAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GAG") Polypeptide.push_back( 'E' )
else if (RNA.substr(i, 3) == "uuc ||
RNA.substr(i, 3) == "UUU") Polypeptide.push_back( )
else if (RNA.substr(i, 3) == "GGA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GGC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GGG"||
RNA.substr(i, 3) == "GGU") Polypeptide.push_back( 'G')
else if (RNA.substr(i, 3) == "CAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "CAU") Polypeptide.push_back( ‘H);
else if (RNA.substr(i, 3) == "AUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "AUC" ||
RNA.substr(i, 3) == "AUU") Polypeptide.push_back( " );
else if (RNA.substr(i, 3) == "AAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "AAG") Polypeptide.push_back( 'K );
else if (RNA.substr(i, 3) == "CUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "cuc" ||
RNA.substr(i, 3) == "CUG" ||
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"Cuu" ||
"UUA" ||
"UUG") Polypeptide.push_back(

else if (RNA.substr(i, 3) == "AUG") Polypeptide.push_back(
else if (RNA.substr(i, 3) == "AAC" ||

RNA.substr(i, 3) == "AAU") Polypeptide.push_back(
else if (RNA.substr(i, 3) == "CCA" ||

RNA.substr(i, 3) == "CCC" ||

RNA.substr(i, 3) == "CCG" ||

RNA.substr(i, 3) == "CCU") Polypeptide.push_back(
else if (RNA.substr(i, 3) == "CAA" ||

RNA.substr(i, 3) == "CAG") Polypeptide.push_back(
else if (RNA.substr(i, 3) == "AGA" ||

RNA.substr(i, 3) == "AGG" ||

RNA.substr(i, 3) == "CGA" ||

RNA.substr(i, 3) == "CGC" ||

RNA.substr(i, 3) == "CGG" ||

RNA.substr(i, 3) == "CGU") Polypeptide.push_back(
else if (RNA.substr(i, 3) == "AGC" ||

RNA.substr(i, 3) == "AGU" ||

RNA.substr(i, 3) == "UCA" ||

RNA.substr(j, 3) == "uce" ||

RNA.substr(i, 3) == "UcaG" ||

RNA.substr(i, 3) == "UCU") Polypeptide.push_back(
else if (RNA.substr(i, 3) == "ACA" ||

RNA.substr(i, 3) == "ACC" ||

RNA.substr(i, 3) == "ACG" ||

RNA.substr(i, 3) == "ACU") Polypeptide.push_back(
else if (RNA.substr(i, 3) == "GUA" ||

RNA.substr(i, 3) == "GUC" ||

RNA.substr(i, 3) == "GUG" ||

RNA.substr(i, 3) ==
else
else

RNA.substr(i, 3) ==
else

}
}
%
class genca: public genb
public
char Monomer;
genca(string Gene,

Monomer = c;

}
h
class gench: public genb
public

char Monomer1,;

char Monomer2;
gencb(string Gene,

Monomerl = b;
Monomer2 = c;
}
I8
class gencz: public genb
public
string Replica;

char a,

char a,

if (RNA.substr(i, 3) ==
if (RNA.substr(i, 3) ==

char b

char b

"GUU") Polypeptide.push_back(
"UGG") Polypeptide.push_back(
"UAC" ||
"UAU") Polypeptide.push_back(
Polypeptide.push_bac

gencz(string Gene, string Template):genb(Gene)

char c):genb(Gene)

char c):genb(Gene)

k(

=

£<

|:_<:

~——

~——

'A" ) Replica.push_back(
'C' ) Replica.push_back(

for (int i=0;i< Template.size(); i++)
{
if (Template[i] ==
else if (Template[i] ==
else if (Template[i] ==
else if (Template[i] ==

C
'G' ) Replica.push_back(
‘T' ) Replica.push_back(
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else Replica.push_back(

}
}

k

class cell

{

public

vector<string> DNAS;
vector<string> tRNAs;
vector<string> rRNAs;
vector<string> Polypeptides;
vector<string> Polypeptides2;
vector<string> Polypeptides3;

vector< char > Monomers1;
vector< char > Monomers2;
vector< char > Monomers3;

cell(vector<string> vO,
vector<string> v1,
vector<string> v2,
vector<string> v3,
vector<string> v4,
vector<string> v5,

vector< char > v6,

vector< char > v7,

vector< char >v8)
{

DNAs = vO0;

tRNAs = vl1;

rRNAs = v2;

Polypeptidesl = v3;
Polypeptides2 = v4;
Polypeptides3 = v5;
Monomers1 = v6;
Monomers2 = v7;
Monomers3 = v8;
for (int i=0;i<10;i++)
gena g1(DNAs[0].substr(0, 9)); tRNAs.pu
gena g2(DNAs[0].substr(9, 9)); rRNAs.pu
genb g3(DNAs[0].substr(18, 9));Polypept
genb g4(DNAs[0].substr(27, 9));Polypept
genb g5(DNAs[0].substr(36, 9));Polypept
genca g6(DNAs[0].substr(45, 9),
Monomersl.push_back(g6.Monomer);
gencb g7(DNAs|[0].substr(54, 9),
Monomers2.push_back(g7.Monomer1l);
Monomers3.push_back(g7.Monomer2);
}
vector<string> DNAreplicas;
gencz g0a(DNAs|[0].substr(63, 9), DNAs[0]);
DNAreplicas.push_back(gOa.Replica);
gencz gOb(DNAs|0].substr(63, 9), DNAS[1]);
DNAreplicas.push_back(gOb.Replica);
DNAs.insert(DNAs.begin() + 1, DNAreplicas.b
}
I

int  main()

string sOa, sOb;
sOa=
sOb=
vector<string> VO0;

VO.push_back(s0a);
VO.push_back(s0b);

U,V
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sh_back(g1l.RNA);
sh_back(g2.RNA);
ides1.push_back(g3.Polypeptide);
ides2.push_back(g4.Polypeptide);
ides3.push_back(g5.Polypeptide);
X

WY,z

egin(), DNAreplicas.end());

"CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTKAXIARECATGCGGACACTACTC"
"GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRATIMRGTACGCCTGTGATGAG"

vector<string> V1(10, "GCAUGCGAQ; V2(10, "GCAUGCGAQ;
vector<string> V3(10, "HIK" ), V4(10, "LMN"), V5(10, "PQR");
vector< char >V6(10, 'X' ), V7(10, 'Y ), V8(10, VAR
cout << "Picture 1:" << "\n\n"

for (int i=0;i<V0.size(); i++)

cout << VO[i] << endl;
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cout << “\n"

for (int i=0;i<Vl.size(); |++)

cout << V1[|] << ;
cout << “\n\n" ;

for (int i=0;i<V2.size(); |++)

cout << V2[i] << ;
cout << “\n\n"

for (int i=0;i<V3.size(); |++)

cout << V3[i] << :
cout << “\n\n"

for (int i=0;i<V4.size(); |++)

cout << V4Ji] << ;
cout << “\n\n" ;

for (int i=0;i<Vb5.size(); |++)

cout << V5[i] << ;
cout << “\n\n"

for (int i=0;i<V6.size(); |++)

cout << V6[i] << ;
cout << “\n\n"

for (int i=0;i<V7.size(); |++)

cout << V7[i] << ;
cout << “\n\n" ;

for (int i=0;i<V8.size(); |++)

cout << V8[|] << ;
cout << “\n\n"

cell Cell(VO, V1, V2, V3, V4, V5, V6, V7, V8);
cout << "Picture 2:" << "\n\n"
for (int i=0;i< Cell.DNAs.size(); i++)
cout << Cell. DNAS[I] << endl;
cout << “\n"
for (int i=0; |< Cell.tRNAs.size(); |++)
cout << Cell.tRNASs][i] <<
cout << “\n\n" ;
for (int i=0;i< Cell.rRNAs.size(); |++)
cout << Cell.rRNAs[i] <<
cout << “\n\n" ;
for (int i=0;i< Cell.Polypeptidesl.size(); i++)
cout << Cell.Polypeptidesl]i] << "
cout << “\n\n"
for (int i=0;i< Cell.Polypeptides2.size(); i++)
cout << Cell.Polypeptides2]i] << "
cout << “\n\n" ;
for (int i=0;i< Cell.Polypeptides3.size(); i++)
cout << Cell.PonpeptidesS[i] << "

cout << “\n\n"
for (int i=0;i< Cel.Monomersl.size(); |++)
cout << Cell. MonomersL1][i] <<

cout << “\n\n" ;
for (int i=0;i< Cel.Monomers2.size(); |++)
cout << Cell.Monomers2[i] <<

cout << “\n\n" ;
for (int i=0;i< Cel.Monomers3.size(); |++)
cout << Cell.Monomers3Ji] <<

cout << “\n\n" ;
return  O;

Hier hat C++-Programm ein Experiment fir die Kouktion einesin silico
Genomexpressionsnetzwerks (kurz: GENom) zu ermchieses Lebensmuster ist
etwa gleich der Zelle.

Das Genom ist eine begrenzte Menge von Genen wes j&en wird in der Regel
separat exprimiert, um in das entsprechende ElemenZellstruktur oder -funktion

umgewandelt zu werden. Demzufolge ist die Zelle éomposition von GENSs. In der
Zelle agieren GENs miteinander, um sich gegenseittigunterstitzen. Wahrend der
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Exprimierung eines bestimmten Gens ist es geraglddigabe der anderen GENSs, die
notwendigen Elemente fir die Genexpressionsmasohirei liefern. Gemeinsam
arbeiten GENSs fur die vollstandige DNA-Replikati®o beginnt die Lebensgeschichte
einer einzelnen Zelle mit einer Zelle aber endet mwei. Generell beginnt die
Lebensgeschichte einer Zelle am Zeitpunkt, wenrbdiden neugeborenen Schwester-
Zellen die von der Mutter-Zelle geerbte Matrix hafien und jede Zelle beginnt ihr
selbstandiges Leben. Was jede neugeborene Zeltenzhat, ist genau dasselbe, was
ihre Mutter vorher getan hatte: sie startet ihngieee Genomexpression, die letztendlich
in die Genomreplikation und in die darauf folgenBeilung in zwei Tochterzellen
miindet.

Hier ist es sinnvoll, mit einem Experiment fur dikonstruktion einesin silico
Genomexpressionsnetzwerks mit dem einfachsten Gemowh der einfachsten
Lebensgeschichte zu beginnen. Auch Umweltbedingungéssen zunachst extrem
glnstig sein: Energie und alle Monomere fir die tBgse von DNA, RNA und
Polypeptidmolekiilen sind in einem Uberfluss vortemdZeilen von 141 bis 194
enthalten  Definition des neuen  Objekttypscell fur in  silico
Genomexpressionsnetzwerke (GENome). Fir die Eihitivird die Anzahl der Gene
im Genom auf 8 begrenzt. Sie mussen in der line&wefeinanderfolge exprimiert
werden, um Inhalte von 9 Pools viorsilico Chemikalien zu verdoppeln.

Dementsprechend hat die neue Objekitgy 9 Elementobjekte des Objekttyps
vector , der in der Dateivector der C++-Standardbibliothek definiert ist. Der
Objekttyp vector ist speziell fur die Konstruktion von Objekten kaquert ist, die
einen Pool von anderen Objekten halten und mitnhoerieren konnen. In der C++-
Standardbibliothek ist der Objekttygector als Vorlage (Template) definiert. Ein
Template nimmt andere Objekttypen als Parameteaclide: Die Template-Parameter
werden zwischen den spitzen Klammermund< angegeben. Hier werden Objekttypen
string undchar als Template-Parameter verwendet. Ein Containerasvendig, um
DNA-Molekulstrange zu halten. Zwei Container siiid Pools von RNAs (hier tRNAs
und ribosomale RNAS). Drei Container sind fur Pooté& Polypeptiden (hier RNA-
Polymerasen, ribosomale Polypeptide, und Polypeptite an der Zellteilung beteiligt
sind). Weitere drei Container sind fir Pools vonndimeren (hier X, Y, und Z).

Erwartungsgemall hat die Konstruktor-Funktion desiene Objekttypscell 9
Parameter. Der Rumpf der Konstruktor-Funktion elhtGade fur die Kontrollstruktur,
die bestimmt, wie Gene exprimiert werden mussen, lahalte von 9 Pools zu
verdoppeln.

Zeilen von 198 bis 206 enthalten Code, der den @oenpnstruiert, im Speicher 9
Pools vonin silico Chemikalien zu konstruieren. Zeile 236 enthalt Arsung, die den
Computer instruiert, im Speicher ein silico Genomexpressionsnetzwed¢ll vom
Typ cell zu konstruieren und dabei alle 9 Pools als Arguméiir seine Konstruktor-
Funktion aufzunehmen.

ErstelleExperiment3-1 und fuhre den ausfiihrbaren Maschinencode aus.
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Das Konsole-Fenster wird Bilder zeigen, die das dfixpent fir diein silico
Genomexpression dokumentieren:

Picture 1:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRABTAGAACGCCTGTGATGAG

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGIZGSCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGIZGISCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC

HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK

LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN

POR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR

XXXXXXXXXX

YYYYYYYYYY

2722222727277

Picture 2:

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTCBGAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG
CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTCBGAGTATGCGGACACTACTC
GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGEABTAGAACGCCTGTGATGAG
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGRZGISCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGRZGISTGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGRZGISCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUSARGICGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA

HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK
LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMNLMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN
PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR POQR POR POR PQR PQRQR POR PQR PQR PQR PQR PQR

XXXXXXXXXXXXXXXXXXXX
YYYYYYYYYYYYYYYYYYYY

272772272722727272727227272272727

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .
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Experiment 4
Zid: Lernen wiein silico Genommultiplizierungsnetzwerke zu konstruierem sin

Erstelle eine neue/einen neuen Projektmappe/Prajektiment4-1 und flige eine neue
DateiExperiment4-1.cpp hinzu. Gebe den folgenden Code in diese Datei ein:

/[Experiment 4-1
/*Nikita Tirjatkin
Laboratory for in sili

co life construction

Januar 2010*/
#include  <string>
#include  <vector>
#include  <deque>
#include  <iostream>
using namespace std;
class gena

public
string RNA,;

gena(string Gene)

for (int i=0;i< Gene.size(); i++)
{
if (Geneli] == 'A" ) RNA.push_back( 'U' )
else if (Gene[i] == 'C' ) RNA.push_back( 'G' ),
else if (Gene[i] == 'G' ) RNA.push_back( 'C' ),
else if (Geneli] == T" ) RNA.push_back( 'A" )
else RNA.push_back( )
}
}
I
class genb: public gena
public
string Polypeptide;
genb(string Gene):gena(Gene)
for (int i=0;i<RNA.size();i+=3)
{
if (RNA.substr(i, 3) == "GCA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCC" ||
RNA.substr(j, 3) == "GCG" ||
RNA.substr(i, 3) == "GCU") Polypeptide.push_back( A,
else if (RNA.substr(i, 3) == "UGe" ||
RNA.substr(i, 3) == "UGU") Polypeptide.push_back( 'C);
else if (RNA.substr(i, 3) == "GAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GAU") Polypeptide.push_back( ‘D' );
else if (RNA.substr(i, 3) == "GAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GAG") Polypeptide.push_back( '‘E');
else if (RNA.substr(i, 3) == "uuc" ||
RNA.substr(i, 3) == "UUU") Polypeptide.push_back( )
else if (RNA.substr(i, 3) == "GGA" ||
RNA.substr(i, 3) == "GGC" ||
RNA.substr(i, 3) == "GGG" ||
RNA.substr(i, 3) == "GGU") Polypeptide.push_back( 'G');
else if (RNA.substr(i, 3) == "CAC" ||
RNA.substr(i, 3) == "CAU") Polypeptide.push_back( ‘H);
else if (RNA.substr(i, 3) == "AUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "AUC" ||
RNA.substr(i, 3) == "AUU") Polypeptide.push_back( ),
else if (RNA.substr(i, 3) == "AAA" ||
RNA.substr(i, 3) == "AAG") Polypeptide.push_back( 'K );
else if (RNA.substr(i, 3) == "CUA" ||
RNA.substr(i, 3) == "cuc" ||
RNA.substr(i, 3) == "CUG" ||
RNA.substr(i, 3) == "Cuu" ||
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RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==
RNA.substr(i, 3) ==

else if (RNA.substr(i, 3) ==
else if (RNA.substr(i, 3) ==

RNA.substr(i, 3) ==
else
}
}
%

class genca: public genb

public
char Monomer;
genca(string Gene,

Monomer = c;

}
h

class gench: public genb

public
char Monomerl;
char Monomer2;
gencb(string Gene,

Monomerl = b;
Monomer2 = c;

}
h

class gencz: public genb

public
string Replica;

gencz(string Gene, string Template):genb(Gene)

char a,

char a,

www.nikita-tirjatkin.de

"UUA" ||
"UUG") Polypeptide.push_back(
"AUG") Polypeptide.push_back(
"AAC” |
"AAU") Polypeptide.push_back(
"CCA" ||
"ccc' |
"CCG" ||
"CCU") Polypeptide.push_back(
"CAA" ||
"CAG") Polypeptide.push_back(
"AGA" ||
"AGG" ||
"CGA" ||
"CGC" ||
"CGG" ||
"CGU") Polypeptide.push_back(
"AGC" ||
"AGU" ||
"UCA" ||
"uce ||
"UCG" ||
"UCU") Polypeptide.push_back(
"ACA" ||
"ACC" ||
"ACG" ||
"ACU") Polypeptide.push_back(
"GUA" ||
"Guc" ||
"GUG" ||
"GUU") Polypeptide.push_back(
"UGG") Polypeptide.push_back(
"UAC" ||
"UAU") Polypeptide.push_back(

Polypeptide.push_bac

char c):genb(Gene)

char c):genb(Gene)

k(

2

=

i< g4

for (int i=0;i< Template.size(); i++)

if (Template[i] ==
else if (Template[i] ==
else if (Template[i] ==
else if (Template[i] ==

A )
'C' ) Replica.push_back(
G )

‘T" ) Replica.push_back(
else Replica.push_back(

Replica.push_back(

Replica.push_back(

E Yol
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}.

}
}

class cell

{

public

vector<string> DNAS;
vector<string> tRNAs;
vector<string> rRNAs;
vector<string> Polypeptides1;
vector<string> Polypeptides2;
vector<string> Polypeptides3;
vector< char > Monomers1,;
vector< char > Monomers2;
vector< char > Monomers3;

cell(vector<string> vO,
vector<string> v1,
vector<string> v2,
vector<string> v3,
vector<string> v4,
vector<string> v5,
vector< char > v6,
vector< char >v7,
vector< char >v8)

DNAs = vO0;

tRNAs = vli;

rRNAs = v2;
Polypeptidesl = v3;
Polypeptides2 = v4;
Polypeptides3 = v5;
Monomers1 = v6;
Monomers2 = v7;
Monomers3 = v8;

for (int i=0;i<10;i++)

gena g1(DNAs[0].substr(0, 9)); tRNAs.pu
gena g2(DNAs[0].substr(9, 9)); rRNAs.pu
genb g3(DNAs[0].substr(18, 9));Polypept
genb g4(DNAs[0].substr(27, 9));Polypept
genb g5(DNAs[0].substr(36, 9));Polypept
genca g6(DNAs|[0].substr(45, 9), U, v
Monomersl.push_back(g6.Monomer);
gencb g7(DNAs[0].substr(54, 9), ‘W,
Monomers2.push_back(g7.Monomer1l);
Monomers3.push_back(g7.Monomer2);
}
vector<string> DNAreplicas;
gencz g0a(DNAs|[0].substr(63, 9), DNAs[0]);
DNAreplicas.push_back(gOa.Replica);
gencz gOb(DNAs|0].substr(63, 9), DNAS[1]);
DNAreplicas.push_back(gOb.Replica);
DNAs.insert(DNAs.begin() + 1, DNAreplicas.b

}
h

class cp
public
deque<cell> Cells;
cp(cell ccell)
Cells.push_back(ccell);
while (Cells.size() <= Cells.max_size())

ccell = Cells.front();

cout << "\nCell Number: " << Cells.size() <<
for (int i=0;i< ccel.DNAs.size(); i++

cout << ccell.DNAsJi] << ;
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sh_back(g1l.RNA);

sh_back(g2.RNA);

ides1.push_back(g3.Polypeptide);

ides2.push_back(g4.Polypeptide);

ides3.push_back(g5.Polypeptide);
X

VAR

egin(), DNAreplicas.end());

"\n\n"
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cout << "\n\n"
for (int i=0;i< ccell.tRNAs.size(); i++
cout << ccell.tRNAs[i] << R

cout << “\n\n"
for (int i=0;i< ccell.rRNAs.size(); i++
cout << ccell.rRNAs[i] << R
cout << “\n\n" ;

for (int i=0;i< ccell.Polypeptidesl.size(); i++)

cout << ccell.Polypeptidesl]i] <<
cout << “\n\n" ;

for (int i=0;i< ccell.Polypeptides2.size(); i++)

cout << ccell.Polypeptides2]i] <<
cout << “\n\n" ;

for (int i=0;i< ccell.Polypeptides3.size(); i++)

cout << ccell.Polypeptides3[i] <<

cout << “\n\n" ;
for (int i=0;i< ccel.Monomersl.size(); i++)
cout << ccell.Monomers1[i] << "
cout << “\n\n" ;
for (int i=0;i< ccel.Monomers2.size(); i++)
cout << ccell. Monomers2[i] << "
cout << “\n\n" ;
for (int i=0;i< ccel.Monomers3.size(); i++

cout << ccell.Monomers3][i] <<
cout << “\n\n" ;

Cells.pop_front();

vector<string> IDNAs(ccell. DNAs.begin()

ccell.DNAs.begin() +
ccell.DNAs.size()/ 2);
vector<string> rDNAs(ccell. DNAs.begin() +
ccell. DNAs.size()/ 2,
ccell.DNAs.end());
vector<string> ItRNAs(ccell.tRNAs.begin 0,
ccell.tRNAs.begin 0+
ccell.tRNAs.size( )2);
vector<string> rtRNAs(ccell.tRNAs.begin 0+
ccell.tRNAs.size( )2,
ccell.tRNAs.end() );
vector<string> IrRNAs(ccell.rRNAs.begin 0,
ccell.rRNAs.begin 0+
ccell.rRNAs.size( )2);
vector<string> rrRNAs(ccell.rRNAs.begin 0+
ccell.rRNAs.size( )2,
ccell.rRNAs.end() );
vector<string> IPolypeptides1(ccell.Pol ypeptidesl.begin(),
ccell.Pol ypeptidesl.begin() +
ccell.Pol ypeptidesl.size()/2);
vector<string> rPolypeptidesi1(ccell.Pol ypeptidesl.begin() +
ccell.Pol ypeptidesl.size()/2,
ccell.Pol ypeptidesl.end());
vector<string> |Polypeptides2(ccell.Pol ypeptides2.begin(),
ccell.Pol ypeptides2.begin() +
ccell.Pol ypeptides2.size()/2);
vector<string> rPolypeptides2(ccell.Pol ypeptides2.begin() +
ccell.Pol ypeptides2.size()/2,
ccell.Pol ypeptides2.end());
vector<string> IPolypeptides3(ccell.Pol ypeptides3.begin(),
ccell.Pol ypeptides3.begin() +
ccell.Pol ypeptides3.size()/2);
vector<string> rPolypeptides3(ccell.Pol ypeptides3.begin() +
ccell.Pol ypeptides3.size()/2,
ccell.Pol ypeptides3.end());
vector< char > IMonomers1(ccell. Monomers1.begin(),
ccell.Monomersl .begin() +
ccell.Monomers1 .size()/2);
vector< char > rMonomers1(ccell. Monomers1.begin() +
ccell.Monomersl .size()/2,
ccell.Monomersl .end());
vector< char > IMonomers2(ccell. Monomers2.begin(),
ccell.Monomers2 .begin() +
ccell.Monomers2 .size()/2);
vector< char > rMonomers2(ccell. Monomers2.begin() +
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ccell.Monomers2 .size()/2,
ccell. Monomers2 .end());
vector< char > IMonomers3(ccell. Monomers3.begin(),
ccell.Monomers3 .begin() +
ccell.Monomers3 .size()/2);
vector< char > rMonomers3(ccell. Monomers3.begin() +
ccell.Monomers3 .size()/2,
ccell.Monomers3 .end());

cell Icell(IDNAs,
[tRNAS,
IrRNAs,
IPolypeptides1,
IPolypeptides2,
IPolypeptides3,
IMonomers1,
IMonomers2,
IMonomers3);

cell rcell(rDNAs,
rtRNAs,
I'"RNAs,
rPolypeptidesl,
rPolypeptides2,
rPolypeptides3,
rMonomers1,
rMonomers2,
rMonomers3);

Cells.push_back(Icell);

Cells.push_back(rcell);

}
}
h

int  main()

string sOa, sOb;

sfa= "CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTIXIAECATGCGGACACTACTC"
sOb=  "GCATGCGACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGRATIMGTACGCCTGTGATGAG"
vector<string> V0;

VO0.push_back(s0a);

VO0.push_back(s0b);

vector<string> V1(10, "GCAUGCGAQ; V2(10, "GCAUGCGAQy

vector<string> V3(10, "HIK" ), V4(10, "LMN"), V5(10, "PQR");

vector< char >V6(10, 'X' ), V7(10, 'Y' ), V8(10, VARD

cell Cell(VO, V1, V2, V3, V4, V5, V6, V7, V8);

cp CellProgression(Cell);

return 0;

Hier hat C++-Programm ein Experiment fir die Kouktion einesin silico
Genommultiplizierungsnetzwerks zu errichten. Didselsensmuster ist etwa gleich der
individuellen Zellprogression.

Die Genomreplikation bei der Genomexpression firt Genomverdoppelung. Eine
progressive Genomreplikation ist in der Regel nmee progressiven Zellvermehrung
verbunden. Dabei entsteht die Zellprogression: gelke, zwei Zellen, vier Zellen, acht
Zellen, und so weiter. Die gesamte Lebensweltirst einzige Zellprogression, die aus
einer einzigen Urzelle entstanden ist und 3 odbfildarden Jahren ununterbrochener
Geschichte hat. Sie kann als allgemeine Zellpregrvasgenannt werden. Die heutige
Biosphare ist nur ein dinnes Abschnitt von ihr, sightbare Spitze eines Eisbergs im
Ozean der Zeit. Der antike Teil dieses gigantischebensmusters hat kaum Spuren
hinterlassen. Die Genommultiplizierung ist eng nder Genomdiversifizierung
verbunden, die auf spontane Mutationen aber auch siark regulierte
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Sequenzibertragung zurlckzufiihren ist. Die Genoensifizierung produziert

Zellprogressionen, jede von denen jeweils durch beestimmtes Genom zu
unterscheiden ist. Sie kénnen als individuelle pteljressionen bezeichnet werden.
Dementsprechend ist die allgemeine Zellprogressials eine wachsende
Zusammensetzung von einer wachsenden Zahl von leémze individuellen

Zellprogressionen anzusehen.

Hier ist es sinnvoll, mit einem Experiment fur dikonstruktion einesin silico
Genommultiplizierungsnetzwerks mit dem einfachs@enom und der einfachsten
Lebensgeschichte zu beginnen. Auch Umweltbedingungéssen zunéchst extrem
glnstig sein: Energie und alle Monomere fir die tBgse von DNA, RNA und
Polypeptidmolekiilen sind in einem Uberfluss vortemdZeilen von 197 bis 317
enthalten Definition des neuen Objekttyps cp fur in  dlico
Genommultiplizierungsnetzwerke.

Im Wesentlichen ist eine individuelle Zellprogressi ein bindrer Baum.
Dementsprechend hat der neue Objekttyp eine Konstruktor-Funktion, die den
speziellen Containetells mit Zellen in der so genannten in-level Ordertfidb dass
jede Mutterzelle durch ihre beiden Tochterzellesetat wird, sobald sie sich teilt. Der
Containercells ist ein Objekt des Objekttypgque, der in der Dateileque der C++-
Standardbibliothek definiert ist. Der Objekttypque ist speziell fur die Konstruktion
von Objekten konzipiert, die einen Pool von andetdiekten halten und mit ihnen
operieren konnen. Ahnlich wie der Objekttypctor ist der Objekttypdeque als
Vorlage (Template) definiert und kann andere Olyglen als Parameter aufnehmen.
Hier wird der Objekttymell als Template-Parameter verwendet. Der Objekiéygpe

ist sehr gut fir die Konstruktion eines Containgegignet, der in der in-level Order
geflllt wird, so dass ein binarer Baum entsteherd.wber Rumpf der Konstruktor-
Funktion vom Objekttypp enthalt Code fiir die Kontrollstruktur, die bestimmvie der
Containercells mit Zellen in der in-level Order gefullt werdenllsdBeachte: Die
Ausfihrung dewhile -Schleife ist durch die Bedingung beschrankt:

Cells.size() <= Cells.max_size()

WO Cells.max_size() durch eine andere angemessene Variable oder Zabtzer
werden kann, um die Ausflihrungszeit zu verkirzen.

Darlber hinaus enthélt die Konstruktor-Funktion desuen Objekttypscp einen
einfachen Code flin silico Instrumentarium.

Zeilen von 321 bis 329 enthalten Code, der den @aenpnstruiert, im Speicher 9
Pools vonin silico Chemikalien zu konstruieren. Zeile 330 enthalt Arsung, die den
Computer instruiert, im Speicher ein silico Genomexpressionsnetzwedell vom
Typ cell zu konstruieren und dabei alle 9 Pools als Arguméiir seine Konstruktor-
Funktion aufzunehmen. Zeile 332 enthalt Anweisutig,den Computer instruiert, im
Speicher einn silico GenommultiplizierungsnetzwekellProgression vom Typcp
zu konstruieren und dabei den Objetdll als Argument fir seine Konstruktor-
Funktion aufzunehmen.
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ErstelleExperiment4-1 und fuhre den ausfiihrbaren Maschinencode aus.

Das Konsole-Fenster wird Bilder zeigen, die das dfixpent fir diein silico
Genommultiplizierung dokumentieren. Allerdings Ben Bilder zu schnell. Schliel3e
das Konsole-Fenster, gehe zu der Zeile 205 der Bateriment4-1.cpp und ersetze die
Bedingung

Cells.size() <= Cells.max_size()

durch

Cells.size() <=7

Erstelle Experiment4-1 erneut und fuhre den ausflihrbaren Maschinencode Ras
Konsole-Fenster wird nur erste 7 Bilder zeigen:

Cell Number: 1

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUCBEGAGTATGCGGACACTACTC GCATGCG
ACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTAEITIGTGATGAG CGTACGCTGCTTAA
GCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTCGTGTCATACCATBCESBTC GCATGCGACGAATTCGGACAC
ATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTATGGTACGCCTGTGATGAG

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGIZGSCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGIZGICGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGIZGICGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUARMEACGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA

HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK

LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMNLMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN

PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQRQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR

XXXXXXXXXXXXXXXXXXXX
YYYYYYYYYYYYYYYYYYYY

27277227272272727272722727227277

Cell Number: 2

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC GCATGCG
ACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTDUEWGHEIGTGATGAG CGTACGCTGCTTAA
GCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTCGTGTCATACCATBCESBETC GCATGCGACGAATTCGGACAC
ATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTATGGTACGCCTGTGATGAG

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGIZGICGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGIZGIICGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGIZGICGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUURGACGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA

HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK
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LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMNLMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN

PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQRQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR

XXXXXXXXXXXXXXXXXXXX
YYYYYYYYYYYYYYYYYYYY

27272727227277272727272727272727277

Cell Number: 3
CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC GCATGCG
ACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTDIHOWEIGTGATGAG CGTACGCTGCTTAA
GCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTCGTGTCATACCATBCESBITC GCATGCGACGAATTCGGACAC
ATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTATGGTACGCCTGTGATGAG

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUEZERIBTGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUEZERIBTGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC

GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUERB/OGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUERBAGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA

HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK

LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMNLMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN

PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQRQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR

XXXXXXXXXXXXXXXXXXXX
YYYYYYYYYYYYYYYYYYYY

272777277277227227272727272727

Cell Number: 4
CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC GCATGCG
ACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTDHETIETIGTGATGAG CGTACGCTGCTTAA
GCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTCGTGTCATACCATBCESBITC GCATGCGACGAATTCGGACAC
ATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTATGGTACGCCTGTGATGAG

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGZGIBTGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGZEIBTGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGZEIBTGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUTRRGICGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA

HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK

LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMNLMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN

PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQRQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR

XXXXXXXXXXXXXXXXXXXX
YYYYYYYYYYYYYYYYYYYY

272727727727227272722272272727272
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Cell Number: 5
CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC GCATGCG
ACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACABGTDIETIETIGTGATGAG CGTACGCTGCTTAA
GCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTCGTGTCATACCATBCESBITC GCATGCGACGAATTCGGACAC
ATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTATGGTACGCCTGTGATGAG

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGZGIBTGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGZGIBTGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC

GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUURBRBAGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUURRBAGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA

HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK

LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMNLMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN

PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQRQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR

XXXXXXXXXXXXXXXXXXXX
YYYYYYYYYYYYYYYYYYYY

272727272272772727272727227272777

Cell Number: 6
CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTBEGAGTATGCGGACACTACTC GCATGCG
ACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACABGTDEETGTGATGAG CGTACGCTGCTTAA
GCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTCGTGTCATACCATBCESBTC GCATGCGACGAATTCGGACAC
ATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTATGGTACGCCTGTGATGAG

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGRZGISCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGRZGISCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC

GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUBSBAMGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUURSEBAOGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA

HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK

LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMNLMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN

PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQRQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR

XXXXXXXXXXXXXXXXXXXX
YYYYYYYYYYYYYYYYYYYY

2727772772772 7227272727272727

Cell Number: 7

CGTACGCTGCTTAAGCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTUBEAGTATGCGGACACTACTC GCATGCG
ACGAATTCGGACACATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTDUEWGHEIGTGATGAG CGTACGCTGCTTAA
GCCTGTGTATTTTGATTACTTGGGTGTTTCTTCGTGTCATACCATBCESBETC GCATGCGACGAATTCGGACAC
ATAAAACTAATGAACCCACAAAGAAGCACAGTATGGTACGCCTGTGATGAG

GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGZGEIBTGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGZEIBTGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
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GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC GCAUGCGAC
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUURSBAOGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUREBAOGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA
GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA GAAUUCGGA

HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK HIK

LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN LMNLMN LMN LMN LMN LMN LMN LMN

PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR PQRQR PQR PQR PQR PQR PQR PQR

XXX XXXXXXXXXXXXXX XXX
YYYYYYYYYYYYYYYYYYYY
2727272727272272727272722727227277

Driicken Sie eine beliebige Taste . . .
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