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はじめに

現在、進化や遺伝を研究するためにはＤＮＡやＲＮＡの配列を直接比較する事が不可欠であ

る。しかし、これらの配列は進化の過程で欠落や挿入、重複をおこしており、異なった種の間

で真に対応する部分の配列を比較するためには、配列中に適当なギャップを設定し、その間隔

を調整することが必要である。

村田氏は、生物種間のＤＮＡデータを比較して一致の度合いを手動的に編集できるプログラ

ム「ＤＮＡＧＥ」〔SMURATA（HOSEIUniv・DepartmentofElectricalEngineering）必D

NAGEBAS"，1987〕を作成した。このプログラムは日本電気製ＭＳ－ＤＯＳ上で動作するＭ

Ｓ－ＤＯＳ版Ｎ８８ＢＡＳＩＣで記述されている。これを用いれば、最大10種の生物種間につ

いてのＤＮＡデータ（１種につき最大１万個）の比較・編集ができる。しかし、生物種の数．

ＤＮＡデータ量は膨大であり、この「ＤＮＡＧＥ」で扱えるデータ量ではあまり実用にならな

い。そこで我々は、「ＤＮＡＧＥ」で扱える生物種・ＤＮＡデータの量を改良すると同時に、

操作性の良いマツキントッシュに移植をした。また同時にユーティリティプログラム２本も開

発した。使用した言語はマツキントッシュ上で動作するＭＡＣ版ＱｕｉｃｋＢＡＳＩＣである。こ

のプログラムを用いれば、最大50種の生物種間についてのＤＮＡデータ（１種につき最大２

万５千個）の比較・編集が可能である。つまり、「ＤＮＡＧＥ」で扱えるデータの量が10万

(10種×１万個）であったのに対して、このプログラムでは125万（50種×２万５千個）になっ

た。また、ほとんどの操作がマウスで行えるようになり、操作性が向上した。

このように大量のデータが扱えるようになったのは、データファイルの仕様をシーケンシャ

ルファイルからランダムファイルに変更した為である。そのために村田氏の「ＤＮＡＧＥ」で

扱う村田式ファイルからこのプログラムで扱う澤岻式ファイルへと変換するファイルコンバー

トプログラムも同時に開発した。また、このプログラムでは編集の過程をファイルに保存する

ようにしており、このファイルの内容を参照するための編集記録参照プログラムも同時に開発

した。

本論文では、以上３つのプログラムを公表する。

受理：1993年８月15日

・DepartmentofPhysics，ColIegeofScience，UniversityoftheRyukyus，Nishihara，Okinawa903-O1

Japan
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プログラムの概要

２．１ＤＮＡ塩基配列編集プログラム

このプログラムは、ＤＮＡ塩基配列データの編集をするためのエディタである。ただし、編

集ができるＤＮＡ塩基配列データは次の条件を満たすものに限る。

１）専用のファイルコンバータで作成された澤岻式ファイルであること、２）種50、塩基デー

タ長２万５千以内。

このプログラムは次の編集処理機能を持つ。

ｌ）アンドゥ処理、２）カット処理、３）コピー処理、４）ペースト処理、５）挿入処理、６)編

集処理記録

２．２ファイルコンバータ

このプログラムは次の２種類のファイルコンバートを行うプログラムである。

①村田式ファイルから澤岻式ファイルヘのコンバート、②澤岻式ファイルから村田式ファイル

へのコンバート

なお、村田式ファイルとは、村田氏の制作した「DNAGE」で作成されたファイル、あるい

は「４．１ファイル仕様」の村田式ファイルの仕様と同等のファイルのことをさす。

また、澤岻式ファイルとは本論文で紹介する「ＤＮＡ塩基配列プログラム」で使用するファ

イルであり、このプログラムで作成する。

２．３編集記録参照プログラム

このプログラムは、ＤＮＡ塩基配列編集プログラムで記録された編集処理を参照するユーティ

リティプログラムである。

編集方法

３．１まえがき

本論文で紹介する３本のプログラムの使用方法を説明する前に、これらのプログラムの関連

を述べる。まずこの３本のプログラムの中でメインとなるのは「ＤＮＡ塩基配列編集プログラ

ム」である。このプログラムを使ってＤＮＡ塩基配列を編集するのだが、その元になるデータ

の入力はこのプログラムでは処理できない。ひとまず市販のエディタで入力するしかなく、ま

たファイルの書式は「５．１．１村田式ファイル」で説明する村田式ファイルと同一のもので

なくてはならない。ざらにこの村田式ファイルを、もうひとつのプログラム「ファイルコンバー

タ』を使って澤岻式ファイルに変換する必要がある。この澤岻式ファイルを読み込んでＤＮＡ

塩基配列の編集を行う。

上記の説明を図で表すと次のようになる。また、「ＤＮＡ塩基配列編集プログラム』で編集

したデータを市販のエディタで利用したい、あるいは村田氏の「ＤＮＡＧＥｊで利用したい時

には、逆に澤岻式ファイルを「ファイルコンバータ』で村田式ファイルに変換して利用する事

ができる。
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入力

一刻で変換

〕ＮＡ塩基四.夕１１編集プロ

「ＤＮＡ塩基配列編集プログラム』では編集の過程を記録する処理を行っている。そして、

この編集記録はもう一つのプログラム「編集記録参照プログラム」で参照できる。

「ＤＮＡ塩基配列編集プログラム」にその機能を加える事も可能だが、プログラムサイズが大

きくなりすぎて編集可能なデータの量が小さくなる事をきけた。

また使用方法の説明を行う前に、マツキントッシュの基本操作を習得しておく必要があるが、

その説明は本論文では行わない。マツキントッシュの各機種に付属の「MacmtoshmISystem

softwareUser，sGuide」に詳しい説明があるので、それを参照されたい。

以下では、その基本操作を理解・習得しているものとみなして使用方法の説明を行う。

３．２編集

ある塩基配列データを入手し、編集するまでの過程を以下に示す。

１）塩基配列データの入手

まず、比較したい塩基配列（ＤＮＡ、ＲＮＡ）データを文献、雑誌あるいは直接のデータか

２）村田式ファイル作成

用意した塩基配列データを市販のエディタを用いて入力する。その入力は次に示すような村

田式ファイルの形式で入力する。

フォーマットチェック文字（＝＝＝）種名

蝋wi鑿靴ＥＭｉＭ｣■…塩基配列データ（１行あたり５９桁以内）

弓
』
〈
、

編集したいＤＮＡ塩基配列データ

村田式ファイル

澤岻式ファイル

ＤＮＡ塩基配列編集プログラム
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＝＝＝ＨＵＭＡＮＭＴ

１６３０１１６３０

ＧＣＴＡＡＡＣＣＴＡＧＣＣＣＣＡＡＡＣＣＣＡＣＴＣＣＡＣＣ＊＊＊＊＊ＴＴＡＣＴＡＣＣＡＧＡＣＡＣＣＴＴＡＧＣＣＡＡＡＣ

ＣＡＴＴＴＡ＊＊ＣＣＡＡＡ＊＊ＴＡＡＡ＊ＧＴＡＴＡＧＧＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊＊ＧＭＡＣ＊＊ＣＴＧＧＣＧＣＡＡＴ

……途中省略

＝＝＝ＢＯＶＩＮＥ

１６３０１１６３０

ＡＣＴＡＧＡＣＣＴＡＧＣＣ＊ＡＡＡＧＡＴＡＣＣＣＴＣＴＣＧＡＣＴＡＡＡＣＡＡＣＣＡＡＧＡＴＡＧＡＡＴＡＡＡＡＣＡＡＡＡ

ＣＡＴＴＴＡＡＴＣＣＣＡＡ＊ＴＴＴＡＡＡ＊ＧＴＡＴＡＧＧＡＧＡＴＡＧＡＡＡＴ＊ＡＡＧＴＡ＊＊＊＊＊＊ＣＧＧＣＧＣＴＡＴ

……省略

以下の説明での便宜上、このファイル名を"samplemrt"とする。

３）澤岻式ファイルに変換

ａ）準備

使用するマツキントッシュのハードディスクに「Microsoft1MQuickBASICjがインストー

ルされていることを確認する。

プログラムの入ったフロッピーディスクを用意する。このディスクはディスク名が`DNA

GapEditor"、そして中には次のファイルが入っているものとする。

ＤＮＡＧａｐＥｄｉｔｔｏｒＶｅｒ２１．…プログラムファイル

ＤＧＥ－ＣｏｎｖｅｒｔｅｒＶｅｒ２１…．プログラムファイル

．TracerofeditingVer2､１．…プログラムファイル

さらに、「２）村田式ファイルの作成」で作成した村田式ファイル"samplemrt，，をいれてお

くフォルダを作成する。ここでは便宜上、そのフォルダ名を，,sample"という名前にしておく。

そうしてそのフォルダの中に喚samplemrt"をいれる。そうするとフロッピーディスクには次の

ファイルとフォルダが入っていることになる。

ＤＮＡＧａｐＥｄｉｔｔｏｒＶｅｒ２１…．プログラムファイル

ＤＧＥ－ＣｏｎｖｅｒｔｅｒＶｅｒ２１…．プログラムファイル

TracerofeditingVer2､１…．プログラムファイル

ｓａｍｐｌｅ …．データフォルダ

［___…,……村田式ﾌｧｲﾙ
注意：ｏＤＮＡＧａｐＥｄｉｔｏｒＶｅｒ２､１，，で作成されるファイル数は最大で17個にもなる。

それで仮にミトコンドリアとへモグロビンといったように、２種類の塩基配列データをいれた

とすると、ファイル数が最大で34個になりオープニングファイルのオープンがスムーズに行

えない。そこで、１種類の塩基配列データにつきデータフォルダを１個作成することを勧める。

ｂ）起動と終了

起動

①電源を入れ、システムが起動したら「MicrosoftTMQuickBASIC」のあるフォルダを開い

てこれをダブルクリックする。

②「MicrosoftmQuickBASIC」が起動したら、プログラム・データの入ったフロッピーディ

スクをディスクドライブに挿入する。

プログラムの読み込み
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③メニューバーの"File"のプルダウンメニューを開き"Open"を選択する。

④ファイルをオープンするドライブをフロッピーディスクにする。ディスク名は“DNAGap

Editor"である。表示されているファイル名の中から"DGE-ConverterVer21"を選択する。

実行

⑤プログラムの読み込みが済んだら、メニューバーの"Ru､"のプルダウンメニューを開き“Run

Program"を選択する。

プログラム終了

⑥メニューバーの"File鯛のプルダウンメニューを開き"Quit"を選択する。

「MicrosoftTMQuickBASIC」の終了

⑦メニューバーの"File"のプルダウンメニューを開き"Quit,,を選択する。

ｃ）変換

①メニューバーの``convert"のプルダウンメニューを開き`Murata＝＞Takushi碗を選択する。

②ファイルをオープンするドライブをフロッピーディスクにする。ディスク名は“DNAGap
Editor"である。

煙Selectadatafolder，thenopenafilewithextension“mrt，，．,とメッセージが出るので、

必要なデータフォルダ（例えば"sample､，）を開き、その中から村田式ファイル（例えば

“samplemrt"）を開く。

③確認をする。ファイルの内容（生物種名とその塩基数）が表示されるので、ファイルの選択

が正しければ"Yes"のボタンを、間違っていれば"NC'，のボタンをクリックする。“NC”を選

択した場合には、①から②までの処理を再度行う。

④変換が終了したら、“COMPLETE1Clickthiswindow.,，とメッセージが表示きれるのでウ

インドウをクリックする。

⑤メニューバー"File,，のプルダウンメニューを開き"Quit，,を選択する。

⑥以上の操作でフロッピーディスクの内容は次のように変わる。

ＤＮＡＧａｐＥｄｉｔｔｏｒＶｅｒ２､１．…プログラムファイル

DGE-ConverterVer2､１．…プログラムファイル

TracerofeditingVer2､１．…プログラムファイル

sample．…データフオルダ

、
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.…オリジナル・データファイル
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新しく増えたファイル（澤岻式ファイル）
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４）「ＤＮＡ塩基配列編集プログラム」で編集

すでに"ＤＮＡＧａｐＥｄｉｔｏｒＶｅｒ２１"が起動しているものとする。起動および終了の方法につ

いては「３）澤岻式ファイルに変換ｂ）起動と終了」を参照せよ。

以下では一般的な各編集操作方法について述べる。よって説明の流れに沿って編集するので

なく、必要な編集操作の部分を読んで編集を行えばよい。

ａ）塩基データファイルを読み込む

①メニューバー"File，，のプルダウンメニューを開き"Open"を選択する。

②ファイルをオープンするドライブをフロッピーディスクにする。ディスク名は“DNAGap

Editor"である。

“Selectadatafolder，thenopenafilewithnoextension"とメッセージが出るので、

必要なデータフォルダ（例えば"sample"）を開き、その中からオープニングファイル（例え

ば"sample"）を開く。

③ファイルのバージョンを選択する。（バージョン０が常に一番新しいファイルである。）通

常は⑩"のボタンをクリックする。

④確認をする。ファイルの内容（生物種名とその塩基数）が表示きれるので、ファイルの選

択が正しければ"Yes''のボタンを、間違っていれば"NC"のボタンをクリックする。

“NC"を選択した場合には、①から③までの処理を再度行う。

ｂ）操作する塩基データをクリップボードにコピーする。

今、編集画面には次の塩基データが表示されているとする。このデータの座標10から１３ま

での"ＡGCC"をコピーするものとして以下の説明をする。

：１

lHUMAGCTAAACCT■GC■CCAMCCCACTCCACC*****TTACT

①メニューバー"Edit，，のプルダウンメニューを開き``Copy"を選択する。

②"Clicktheleftend"とメッセージが出るので、コピーしたい塩基データのうち左端の塩基

データをクリックする。今の場合、座標10の崎A"をクリックする。その文字が反転する。な

お途中で処理を中断したい場合には、画面中にある"ESC雨の文字をクリックすれば処理を中

断して抜ける事ができる。

③"Clicktherightend"とメッセージが出るので、コピーしたい塩基データのうち右端の塩基

データをクリックする。今の場合、座標13の"Ｃ"をクリックする。その文字が反転する。

④確認をする。指定した範囲が正しければ堅Yes"のボタンを、間違っていれば"NC"のボタン

をクリックする。“NC，，を選択すると③の処理に戻る。また初めから範囲の指定を行いたい

場合には、いったん"NC"を選択した上で画面の"ESC,，の文字をクリックしてもう一度①の

処理から行う。

ｃ）カット（指定した塩基データの削除、削除されたデータはクリップボードに格納される｡）

今、編集画面には次の塩基データが表示きれているとする。このデータの座標10から１３まで

の"ＡＧＣＣ"をカットするものとして以下の説明をする。

：１

１Ｈ[MAGCTAAACCT■GC■CCAAACCCACTCCACC*****TTACT

①メニューバー"Edit"のプルダウンメニューから"Cut"を選択する。
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②これから先の操作手続きはコピーの操作と同様である。まずカットしたい塩基データの左端

をクリックし、つぎに右端をクリックする。その後、指定した範囲の確認をとる。今の場合、

まず座標10の"A"をクリックし、次に座標13の鑑Ｃ"をクリックする。そして確認では"Yes"の

ボタンをクリックする。

。）ペースト（クリップボードに格納されている塩基データを挿入する。）

今、編集画面には次の塩基データが表示きれているとする。このデータの座標10の前にクリッ

プボードの唾AGCC"をペーストするものとして以下の説明をする。

：１

lHUMAGCTAAACCT■GCCCCAAACCCACTCCACC*****TTACT

①メニューバー"Edit"のプルダウンメニューから"Paste"を選択する。

②"Clickinsertionpoint"とメッセージが出るので、ペーストしたい位置をクリックする。今

の場合、座標10の"Ａ"をクリックする。その文字が反転する。

③確認をする。この位置で良ければ"Yes"のボタンを、間違っていれば，，NC"のボタンをクリッ

クする。

ｅ）挿入（任意の塩基データを挿入する。）

今、編集画面には次の塩基データが表示されているとする。このデータの座標10の前に``GＧＣ

Ａ"を挿入するものとして以下の説明をする。

：１

lHUMAGCTAAACCT■GCCCCAAACCCACTCCACC*****TTACT

①メニューバー"Edit，，のプルダウンメニューから"Insert"を選択する。

②"Clickinsertionpoint，，とメッセージが出るので、挿入したい位置をクリックする。今の場

合、座標10の"Ａ,，をクリックする。その文字が反転する。

③確認をする。この位置で良ければ"Yes'，のボタンを、間違っていれば"NC"のボタンをクリッ

クする。

④挿入するデータを作成するウインドウがオープンする。

各ボタンの機能

Ｔ：塩基データ"Ｔ"を入力する。

Ｃ：塩基データ"Ｃ"を入力する。

Ａ：塩基データ"Ａ"を入力する。

Ｇ：塩基データ"Ｇ"を入力する。

＊：挿入データ“＊"を入力する。

ＢＳ：最後尾にある塩基データを１つ削除する。

CLEAR：入力中の塩基データを全て削除する。

ＥＮＤ：塩基データの入力を終了し、そのデータの挿入処理を行う。

CANCEL：挿入処理をとりやめる。

⑤ここで、``GGCA,,を入力する。

“Ｇ"ボタンをクリックする。“Ｇ"ボタンをクリックする。“Ｃ"ボタンをクリックする。“Ａ，，ボ

タンをクリックする。“END"ボタンをクリックする。

⑥確認をする。この塩基データで良ければ"Yes､，のボタンを、間違っていれば"NC"のボタンを
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クリックする。“NC"をクリックした場合にはもう一度塩基データの入力をする。

⑦挿入の処理が行われる。

ｆ）アンドゥ（処理を施したひとつ前の状態に戻す。）

①メニューバー"Edit"のプルダウンメニューから"Und０，，を選択する。

②処理を施した前の状態に戻る。

ｇ）編集領域の変更

(1)水平方向の移動

例：塩基データの座標600を画面左端にもってくる。

①メニューバーの"Area"のプルダウンメニューを開き必Horizontally,,を選択する。

②"Ｉｎｐｕｔｔｈｅｌｅｆｔｅｎｄｏｆａｎａｒｅａ”とメッセージが出るので、必600"と入力する。

(2)縦方向の移動

これは１１種以上の生物種の塩基配列編集をするときにのみ使用する。例えば、今30種類

の生物種を扱っていて、画面最上位置にあるのが生物種’だとする。そうすると画面上にはｌ

から１０までの生物種のデータが表示されていることになる。生物種16から25までを表示する

ように変更するのには、次のように操作すればよい。

①メニューバーの嘆Area"のプルダウンメニューを開き蜂Uppermostposition"を選択する。

②轡Inputthenumberofspeciesfortheuppermostposition”とメッセージが出るので、“16”

と入力する。

ｈ）塩基データのスクロール

(1)右へのスクロール

・データ５個分の移動：画面上の“＞”ボタンをクリックする。

・データ３０個分･の移動：画面上の“＞＞”ボタンをクリックする。

(2)左へのスクロール

・データ５個分の移動：画面上の“＜”ボタンをクリックする。

・データ30個分の移動：画面上の“＜＜”ボタンをクリックする。

５）澤岻式ファイルから村田式ファイルへの変換

澤岻式ファイルでの塩基配列データはランダムアクセスファイルであるので、テキストファ

イルとしてデータが必要な場合には村田式ファイルに変換して利用すれば良い。「４）「ＤＮ

Ａ塩基配列編集プログラム」で編集」で編集した澤岻式ファイルを村田式ファイル（例えば

"testmrt"）へ変換する手順を以下に示す。

ａ）変換

①メニューバーの"Convert"のプルダウンメニューを開き"Takushi＝＞Murata"を選択する。

②ファイルをオープンするドライブをフロッピーディスクにする。ディスク名は必DNAGap

Editor"である。

“Selectadatafolder，thenopenafilewithnoextension."とメッセージが出るので、必

要なデータフオルダ（例えば"sample"）を開き、その中からオープニングファイル（例えば

“sample"）を開く。

③ファイルのバージョンを選択する。（バージョン０が常に一番新しいファイルである。）通

常は"O"のボタンをクリックする。

④確認をする。ファイルの内容（生物種名とその塩基数）が表示されるので、ファイルの選

択が正しければ"Yes，，のボタンを、間違っていれば``NC，'のボタンをクリックする。‘`NC"を選
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択した場合には、①から③までの処理を再度行う。

③ここで"nameofdestinatedfile”とメッセージが出るので、ファイル名（例えば"test・mrt"）
を入力する。

④変換が終了したら、“COMPLETE1Clickthiswindow.”とメッセージが表示されるので

ウインドウをクリックする。

⑤メニューバーの"File，，のプルダウンメニューを開き"Quit"を選択する。

３．３編集記録参照

「３．２編集」での１）－４）までの処理を行ったものとして、以下にその編集記録の参

照方法を示す。

①「３．２編集」で使用したフロッピーディスクをディスクドライブに挿入する。

②「編集記録参照プログラム」（"TracerofeditingVer2.r,）を起動する。（起動と終了の

方法は「３．２３）澤岻式ファイルに変換ｂ）起動と終了」を参照せよ。）

③メニューバー"File，，のプルダウンメニューを開き"Open"を選択する。

④ファイルをオープンするドライブをフロッピーディスクにする。ディスク名は“DNAGap

Editor"である。

‘`Selectadatafolder，thenopenafilewithextension”蟻HIS"とメッセージが出るので、

必要なデータフォルダ（例えば"sample,,）を開き、その中から編集記録ファイル（例えば"s

ampleHIS'，）を開く。

⑤参照ウインドウがオープンする。

⑥編集記録の参照は次のボタンをクリックして行う。ただし、次の操作は１１個以上の編集記

録がなければ必要ない。

ＵＰ…編集記録を上方向に５つスクロールする。

ＤＯＷＮ…編集記録を下方向に５つスクロールする。

ＴＯＰ．.．編集記録１番を画面最上位にもってくる。

BOTTOM．．、編集記録の最後を画面最下位にもってくる。

主要なアルゴリズム

４．１ファイル仕様

ここで扱う塩基データファイルは大きく分けて次の２通りある。

①村田式ファイル：村田氏が作成したプログラム、「ＤＮＡＧＥｊ（ＰＣ－９８０１Ｎ８

８－ＢＡＳＩＣ）で作成されたファイルである。このファイルは１種類のシーケンシャルファ

イルからなり、一般のエディタでも読み込み・編集が可能である。

②澤岻式ファイル：今回作成したプログラム「ＤＮＡＧａＰＥｄｉｔｏｒＶｅｒ２、

１』（マツキントッシュＱｕｉｃｋＢＡＳＩＣ）で扱うファイルである。このファイル

は次の４種類からなる。またデータファイルの場合、一般のエディタでの読み込みは可能だ

が、ランダムファイルであるために編集には適さない。①オープニングファイル、②データ

構造ファイル、③データファイル、④編集記録ファイル

１）村田式ファイル

①ファイルの種類
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ひとつのファイル名につきファイルはひとつ（単独）

［例］ファイル名、ｉｔの場合→ｍｉｔｍｒｔ

②データ形式

種の数

フォーマットチェック文字（＝＝＝）種名

データ数,空白（桁数任意），１（チェック用）

空白（桁数任意ルデータ数（チェック用）

塩基配列データ（１行あたり５９桁以内） ’
×種の数1行に

おさめる

［例］

２

＝＝＝ＨＵＭＡＮＭＴ

１６３０１１６３０

ＧＣＴＡＡＡＣＣＴＡＧＣＣＣＣＡＡＡＣＣＣＡＣＴＣＣＡＣＣ＊＊＊＊＊ＴＴＡＣＴＡＣＣＡＧＡＣＡＣＣＴＴＡＧＣＣＡＡＡＣ

ＣＡＴＴＴＡ＊＊ＣＣＡＡＡ＊＊ＴＡＡＡ＊ＧＴＡＴＡＧＧＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊＊ＧＡＡＡＣ＊＊ＣＴＧＧＣＧＣＡＡＴ

……途中省略

＝＝＝ＢＯＶＩＮＥ

１６３０１１６３０

ＡＣＴＡＧＡＣＣＴＡＧＣＣ＊ＡＡＡＧＡＴＡＣＣＣＴＣＴＣＧＡＣＴＡＡＡＣＡＡＣＣＡＡＧＡＴＡＧＡＡＴＡＡＡＡＣＡＡＡＡ

ＣＡＴＴＴＡＡＴＣＣＣＡＡ＊ＴＴＴＡＡＡ＊ＧＴＡＴＡＧＧＡＧＡＴＡＧＡＡＡＴ＊ＡＡＧＴＡ＊＊＊＊＊＊ＣＧＧＣＧＣＴＡＴ

……省略

２）澤岻式ファイル

①ファイルの種類

ひとつのファイル名につきファイル数は最大17個、

時に作成され、終了時に削除される。

ただし作業ファイルはプログラム実行

属性による分類

データ構造による分類

分類 拡張子 最大ファイル数

オープニングファイル なし 1

オリジナルファイル ＤＭ,1Ｍ ２

編集記録ファイル ＨＩＳ １

編集用ファイル Ｄ＊,I＊（＊＝0,1,2,3,4,5） １０

作業用ファイル ＤＴ,ＩＴ,ＨＩＳＴＯＲＹＴＥＭＰ ３
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澤岻式ファイル オープニングファイル

オリジナルフアイーヒニ雰鶯7冊イルル

編集言己録ファイル

編集ファイル

崎-亡二獺応イル
１番-亡二:雪薊ｲﾉﾚ

蝋てこ;鞠ﾉﾄﾞｲﾙ

3番てこ獺ｶﾞｲﾙ
蝿てこ:雪鞠イル
ヒストリーファイル

データ構造ファイル

データファイル

作業用ファイル

~Ｅ
＜オープニングファイル＞

ＤＮＡ塩基配列編集プログラムやファイルコンバートプログラムで、澤岻式ファイルでファ

イルをオープンするときにはこのファイルを選択する。

わざわざオープニングファイルを用意したのには２つの理由がある。

ひとつには、澤岻式ファイルはファイル数が多すぎてファイルを選ぶのが面倒だからである

からであり、すぐに選びやすいファイル名をもつオープニングファイルを用意することで解決

しようとした。

具体的に説明すると、村田式ファイルが１つで済むのに対し、澤岻式ファイルは最大で１７

のファイルが使われる。

例えば、ミトコンドリアのＤＮＡ塩基配列を扱った村田式ファイルmitmucがある。この

ファイルをＤＮＡ塩基配列編集プログラムで使用するために、澤岻式ファイルにコンバートす

ると、作成されるファイルは５つになる。

ｍｉｔＤＭ’ｍit・IMmit・ＨＩＳｍｉｔＤＯｍｉｔ,ＩＯｍｉｔ

また、編集が進むにつれて編集バージョンがＯ～４と増えて17個にもなる。この17個の中

から拡張子を見分け、目的とするバージョンのファイルを選ぶのはかなり面倒である。しかし、

オープニングファイルのように拡張子のないファイルを見つけだすのは、比較的容易である。

もうひとつの理由は、ファイル名を作成するのが容易になるからである。マヅキントッシ１

分類 ファイル名（例：mit）

オープニングファイル ｍiｔ

データ構造ファイル mit.I＊（＊＝0,1,2,3,4,Ｍ,T）

データファイル ､it.Ｄ＊（＊＝0,1,2,3,4,Ｍ,T）

編集記録ファイル ｍit・ＨＩＳ
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版ＱｕｉｃｋＢＡＳＩＣではファイル名は次のような構造をもつ。

ファイル名＝フォルダ名十ファイル名

フォルダ名とはＭＳ－ＤＯＳでいうところのディレクトリ名（パス名）に相当する。また、Ｄ

ＮＡ塩基配列編集プログラムではＭＳ－ＤＯＳの概念を持ち込みファイル名に拡張子を含んで

いる。

ファイル名＝フォルダ名十ファイル名十拡張子、

例→6.07ＤＮＡＧＥ:mit:mit・10

フォルダ名はコロン（:）で区切られていて上記の例では、“6.07,,,"DNAGE,，,"mit"がフォルダ

名になる。拡張子はピリオド（.）で区切られていて上記の例では"１０"が拡張子になる。

ところで、上記の例でＤＮＡ塩基配列編集プログラムでバージョン０番のファイルを編集し

たいときに扱うファイルは次の７つになる。

6.07:ＤＮＡＧＥｍｉｔ:ｍｉｔ ［オープニングファイル］

6.07:DNAGE:mit:mitDO［編集用データファイル0番］

6.07:DNAGE:mit:mitJO［編集用データ構造ファイル0番］

6.07:DNAGE:mit:mitHIS［編集記録ファイル］

6.07:DNAGE:mit:mitlT［作業用データファイル］

６.O7DNAGE:mit:mitDT［作業用データ構造ファイル］

6.07:DNAGEmit:HISTORYTEMP［作業用編集記録ファイル］

このとき"HISTORYTEMP，，以外のファイルのファイル名は、‘`ｍit，，という部分が共通になっ

ている。逆に言えば、“ｍit，,の部分を知っていると拡張子の部分を変えるだけでファイル名が

設定できることになる。

つまり、オープニングファイルでファイルをオープンすると、他のファイルはオープニング

ファイルのファイル名に拡張子の部分を加えるだけで設定ができる。

もしすべてのファイル名が拡張子を含むなら、－度はファイル名の部分と拡張子の部分に分

ける処理をし、そのファイル名の部分に他のファイルの拡張子を加えることになり、手間がい

くつかふえることになる。

＜オリジナルファイル＞

ファイルコンバータプログラムで村田式ファイルから澤岻式ファイルにコンバートされたと

きに作成されるデータ構造ファイルとデータファイル。

このファイルは編集によって変更きれることがない。従って、はじめから編集をやり直した

いときのためのファイルとして利用する。

＜編集記録ファイル＞

編集処理を記録している。このファイルは編集記録参照プログラムで内容をみることができ

る。

＜編集用ファイル＞

データ構造ファイルとデータファイルのうち、オリジナルファイルを除いたもの。

拡張子のＤやIの後に続く数字は編集バージョンである。その番号の値はＯ～４の範囲で、小

さい番号ほど新しく編集されたファイルである。

例えば、村田式ファイルｍｉｔｎｕｃをファイルコンバートプログラムで澤岻式ファイルにコ

ンバートした場合に、編集用ファイルはmitJOとｍｉｔＤＯのバージョン０番となる。

そのバージョン0番の編集用ファイルに編集を施しセーブすると、元の編集用ファイルバージョ
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ン0番はバージョン１番になり、編集を力

される。

編集前mitJO,mitDO

↓
編集編集を受けたデ

↓

編集を施された新しいデータはバージョン０番としてセーブ

編集後ｍit,10,ｍit・DOmit,11,mitD1

＜作業用ファイル＞

編集の時に一時的に作成されるファイル。

＜データ構造ファイル＞（拡張子の先頭がI）

データファイルに関する構造を記録。記録される構造は、種の数、種名、データ数、セクタ

番号・セル先頭データ番号テーブルなど、データファイル（ランダムファイルアクセス）に必

要なデータである。

＜データファイル＞（拡張子の先頭がD）

塩基配列データを記録。ランダムファイルになっていて、データ構造ファイルを利用してアク

セスする。

②データ形式

(1)オープニングファイル

澤岻式ファイルチェック文字列

ファイル名

フォルダ名

編集用ファイルのファイル数

(2)ヒストリーファイル

編集日付

編集回数

編集モード

種（番号）

塩基データ番号（始点）

編集した塩基データ（文字列）

［例］

９２：１０：１１

２

１

２

３４

ＴＣＡ・

１

２

１４

ｃｃ

[例］ＤＮＡＧＡＰＥＤＩＴＯＲ

[例］6.07:DNAGE:mitmit

[例］６．０７:DNAGEmit

[例］２

数回集編×

「
－
－
－
ヨ
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９２：１０：１２

１

２

３

１４

ＴＣ

(3)データ構造ファイル

種の数

種名とデータ数（×種の数）

テーブル数

セル先頭データ番号テーブル、

［例］

３

＝＝＝ＨＵＭＡＮＭＴ１６３０

＝＝＝ＢＯＶＩＮＥ１６３０

．×種の数
セクタ番号テーブル（×テーブル数）

ＭＯＵＳＥ 1630

１
１
１
１

１
１
１
１

１
１
１
１
０
０
０
０

１
１
１
１
０
０
０
０

１
１
１

０
０
０
０
０
２
４
６

０
０
０
０
０
２
４
６

０
０
０

９
１
２
４
６
８
１
１
１
１
９
１
２
４
６
８
１
１
１
１
９
１
２
４
６

１
２
３
４
５
６
７
８
９

０
１
２
３
４
５
６
７
８

１
１
１
１
１
１
１
１
１

、
別
皿
犯
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８０１２３

１００１２４

１２０１２５

１４０１２６

１６０１２７

００

(4)データファイル

ランダムファイルなのでレコードのフィールド構造を示す。

全フィールド長２５６バイト

主データ領域２００バイトＤＮＡ塩基配列データ

予備データ領域５０バイト

データ数６バイト

※挿入処理などで塩基データが主データ領域をこえた場合に、予備データ領域が使われる。そ

れ以外の場合には文字'r，力書き込まれている。データ数は、そのレコード内の塩基データ数を

表す。

４．２澤岻式ファイルのデータアクセス

澤岻式ファイルのうち、塩基配列データが記録されているのはデータファイルで、そのファ

イルはランダムアクセス型ファイルになっている。そのデータファイルから任意のレコードを

取り出すには、データ構造ファイルに記録してるデータ（テーブル）を使う。

データアクセスの説明のために、以下にランダムファイルの柵造とプログラム上で用いるデー

タの呼び名の定義を示す。

［定義］

・データファイル（ランダムファイル）から一回に読み込む塩基データの単位を

レコードと呼ぶ。

・レコードの物理的な番号をセクタと呼ぶ。

・各種のレコードの理論的な番号をセルと呼ぶ。

［構造］

次の設定で塩基データファイルの榊造を図3-2.1に示す。

【設定】

・種は２種類

・第１種目の塩基データのデータ数が840で４個のレコードをもつ、セル数は４

.第２種目の塩基データのデータ数が880で４個のレコードをもつ、セル数は４

．図3-2.1の読み取り方

【例】

セクタ２→種１の２番目のレコード→種１のセル２

セクタ７→種２の４番目のレコード→種２のセル４

種ｌのセル３を読み込む→セクタ３のレコードを読み込む

種２のセル２を読み込む→セクタ６のレコードを読み込む
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塩基配列データ（種、セル） データ数先頭セクタ

１
２
３
４
５
６
７
８

図3.2.1

１）レコード管理変数

ランダムアクセス型ファイルである塩基データファイルは、次のレコード管理変数を利用し

て読み書きする。（図3-2.1を参照）

①セル先頭データ番号テーブル

NumTBL(種、セル）→任意の種・セルの先頭データ番号を表す。

［例］

種１.セル１の先頭データ番号：NumTBL(1,1）→１

種２．セル３の先頭データ番号：NumTBL(2,3）→４４１

②セクタ番号テーブル

SecTBL(種、セル）→任意の種・セルのセクタを表す。

［例］

種ルセル２のセクタ：SecTBL(1,2）→２

種２.セル３のセクタ：SecTBL(2,3）→６

２）アクセス方法

レコード管理変数を用いたデータのアクセス方法を例を用いて説明する。

［例］種２の442番目の塩基データを取り出したい場合

①NumTBL(､,､)を利用し、442番目のデータがどのセルにあるかを求める。

NumTBL(2,m)にはセルｍの先頭データの番号が格納されているから、NumTBL(2,m)の最

初（ｍ＝1)から順に値をみていく。もし442より大きい値のNumTBL(2,m)があれば、その

ひとつ前のNumTBL(2,m-1)が442番目の塩基データが記録されているセルである。

実際に図3-2.1に沿って行うと、

ｍ＝１：NumTBL(2,1）→１＜４４２

ｍ＝２：NumTBL(2,2）→２２１＜４４２

ｍ＝３：NumTBL(2,3）→４４１＜４４２

ｍ＝４：NumTBL(2,4）→６６１＞４４２

となり、求めるセルは、－１＝３となる。

②SecTBL(､,､)を利用し、セル３のセクタを求める。

(１，１） ２２０ １

(１，２） ２２０ ２２１

(１，３） ２２０ ４４１

(２，１） ２２０ １

(２，２） ２２０ ２２１

(２，３） ２２０ ４４１

(２，４） ２２０ ６６１

(１，４） １８０ ６６１
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①で求めたセル３と種２をSecTBL(､、)にあてはめ、442番目のデータのあるセル３のセクタ

を求める。

SecTBL(2,3）→６

これで、セクタ６に種２の442番目のデータが含まれていることがわかったのでそのレコー

ドをＧＥＴコマンドで読み込むことにする。

ＧＥＴ＃1,6

③読み込んだレコードから塩基データの部分を取り出す。

GET命令で読み込んだレコードはfDNA＄に格納される。

ファイル仕様でも説明したように、フィールド長２５０バイトのfDNA＄のうち、塩基デー

タはデータ数fLength＄分である。残りの部分は'，r"で埋められている。

そこで、次のようにして塩基データの部分だけを取り出す。

（１）fLengthsを数値に戻す。

Length＝CVI(fLengthm

（２）塩基データの長さの分だけ取り出す。

ｅDNA＄＝ＬEFTS(fDNASLength）

④ＤＮＡ塩基配列編集プログラムでの記述

①と②をＤＮＡ塩基配列編集プログラムで記述するとつぎのようになる。

SeaSpe＝２：ｓＮｕｍ＝４４２：GOSUBSearchCell

gRec＝SecTBL(SeaSpe,fCell）：GOSUBGetRecord

SerachCell：

Cell＝１

WHILENumTBL(SeaSpe,Cell）＜sNum＋１：ＣｅⅡ＝Ｃｅｌｌ＋１：WEND

fCell＝Ｃｅｌｌ－１

ＲＥＴＵＲＮ

GetRecord

GET＃１，gRec

Length＝LEMeDNA＄）

eDNAs＝ＬＥＦＴＳ(fDNASLength）

ＲＥＴＵＲＮ

３）データの取り込み

ＤＮＡ塩基配列編集プログラムでは、１回の読み込みで、ひとつの種あたりレコード２個分

の塩基データを取り込む。

その塩基データは変数dtDNA％(､,､)に取り込まる。この変数のことを塩基データプロック

と呼ぶ。また、塩基データプロックを読み込む時には、文字型の塩基データを整数値に変換し

て取り込む。文字型の変数では大きな配列がとれないからである。

整数値への変換は、次の通りである。

Ｔ→１

Ｃ→２
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Ａ→３

Ｇ→４

＊→５

変換の方法については「４．５ユーザー定義関数の(1)FNvData(Cchr＄,P)」を参照。

［例］次の種１，セル１．２のレコードを塩基データプロックに読み込む

セル１

セル２

↓

塩基データ

ブロック

４．３編集処理

※説明の後ろにあるコロン(:)＋番号はプログラムリストの行番号をさす。

［例］～である。：234-233

通常ＱｕｉｃｋＢＡＳＩＣには行番号はないが、プログラムリストを追い易くするために便宜

上行番号を添えた。

１）塩避データのサンプル（編集処理アルゴリズム説明用）

各編集処理のアルゴリズムの説明では以下に示す塩基データをサンプルとして使用する。（編

集を施す前の状態を次のサンプルのように設定する）

ことわり：

このサンプルデータは、各編集処理の説明を簡単にするために１レコードあたりの塩基デー

タ数を60とした。実際には、１レコードの塩基データ数は峨大で250、最小で101になるよう

な処理がなきれるので60になることはない。

サンプルデータ構造

種名＝ＨＵＭＡＮ

最終セクタ＝６

種の数＝１：種１のデータ数＝３６０：レコード数＝６

侘
５Ｃ

５（】

５m

テーブル

CATTTA＊＊ＣＣＣＡＡＡ＊*ＴAAA*ＧＴＡＴＡＧＧＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊*GAAAC＊＊CＴＧＧＣＧＣＡＡＴ

AGATATAGTACCGCAAGGGAAAGATGAAA＊*AATTATAACCAAGCATAATATAGCAAGGA

２３１１１３５５２２２３３３５５１３３３５４１３１３４４２４３１３イ３３３１１５５５５４３３３２５５２１４４２４２３３１

３４３１３１３４１３２２４２３３４４４３３３４３１４３３３５５３３１１３１３３２２３３４２３１３３１３１３jｌ２３３４４３

セクタ 塩基データ データ数

１ ＧＣＴＡＡＡＣＣＴＡＧＣＣＣＣＡＡＡＣＣＣＡＣＴＣＣＡＣＣ＊＊*＊＊ＴＴＡＣＴＡＣＣＡＧＡＣＡＡＣＣＴＴＡＧＣＣＡＡＡＣ ６０

２ ｑＴＴＴＡ＊＊ＣＣＣＡＡＡ＊＊ＴＡＡＡ＊ＧＴＡＴＡＧＧＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊＊ＧＡＡＡＣ＊＊CＴＧＧＣＧＣＡＡＴ ６０

３ AGATATAGTACCGCAAGGGAAAGATGAAA**AATTATAACCAAGCATAATATAGCAAGGA ６０

４ CTAACCCCTATACCTTCTGCATAATGAATTAACTAGAAA*ＴＡＡＣＴＴＴＧＣＡＡＧＧＡＧＡＧＣＣＡ ６０

５ AAGCTAAGACCCCCGAAACCAGACGAGCTACCTAAGAACAGC＊*TAAAAGAGCACACCCG ６０

６ TCTATGTAGCAAAATAGTGGGAAGATTTATAGGTAGAGGCGACAAACCTACCGAGCCTGG ６０
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NumTBL(1,1）

NumTBL(1,2）

NumTBL(1,3）

NumTBL(1,4）

NumTBL(1,5）

NumTBL(1,6）

SecTBL(1,1）

SecTBL(1,2）

SecTBL(1,3）

SecTBL(1,4）

SecTBL(1,5）

SecTBL(1,6）

１
１
１
１

１
２
８
４
０

１
６
１
１
２
３

１
２
３
４
５
６

塩基データブロック（dtDNA％）

塩基データブロック（変数dtDNA％）にはセル２．３の２レコードが読み込まれているも

のとする。よってdtDNA％(1,1)は２，TopNumDB(1)は６１である。

※塩基データブロック（dtDNA％）は塩基が数値として格納きれている。

（T-＞1,C-＞2,A-＞3,G‐＞4,＊-＞5）

ｄｔＤＡＮ％とセル２．３

跡TTTA**CCCAAA**TAAA*OTATAGOCGATAGAAATT****GAAAC**CTGGCGCAAT〈セル２
231113552223335513335413134424313433311555543332552144242331＜dtDNA％(１，

１－６０）

ＡＧＡＴＡＴＡＧＴＡＣＣＧＣＡＡＧＧＧＡＡＡＧＡＴＧＡＡＡ＊*AATTATAACCAAGCATAATATAGCAAGGA＜セル３

3431313413224233444333431433355331131332233423]3313134233443＜dtDNA％(1,

61-120）

２）編集処理全体における説明

①編集範囲について

一回の編集処理で編集を施すことができるのは、編集ウインドウに表示されている60個

の塩基データの範囲内である。ただし、挿入処理では１度に20個以上の塩基データを扱え

ない。

また２種以上にまたがる編集処理はできない。よって編集範囲の指定は同一種上の塩基

データで行うのに限られる。

［例］

○可能な範囲指定

左端右端

ＶＶ

SＹＵ１

ＳＹＵ２

ＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊

Ａ＊＊ＡＡＴＴＡＴＡＡＣＣＡ

ＣＡＴＴＴＡ＊＊ＣＣＣ

ＡＧＡＴＡＴＡＧＴＡＣ ＣＧＣＡＡＧＧＧＡＡＡＧＡＴＧＡＡ

×不可能な指定範囲

左端

Ｖ

ＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊

Ａ＊＊ＡＡＴＴＡＴＡＡＣＣＡ

SＹＵ１

ＳＹＵ２

ＣＡＴＴＴＡ＊＊ＣＣＣ

ＡＧＡＴＡＴＡＧＴＡＣ

､右端
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②セーブフラグについて

編集を施した後に、ファイルセーブせずＤＮＡ塩基配列編集プログラムの終了やファイル

クローズを行おうとするユーザーに、セーブの確認を行うためのフラグである。つまり、編

集を行ったのにセーブを忘れるようなことをさせない処理をするためのフラグである。。

このフラグは編集処理をするとオンなる。そしてフラグがオンの状態（編集を施した）で

プログラムを終了したり、ファイルクローズを行うとセーブの確認をとる。また、いったん

セーブを行えばオフになる。

③編集フラグについて

編集画面処理をするルーチン用のフラグである。編集ウィンドウがオープンの状態では、

マウスカーソルの位置・ボタン入力待ちなどの処理をする。これらの処理はこのフラグがオ

ンのときに行われる。

このフラグは、ファイルオープンして塩基データを読み込んだときにオンになり、ファイ

ルクローズやプログラムの終了のときにオフになる。

3）アンドゥ処理

[機能］編集処理を行った前の状態に戻す。

[アルゴリズム説明］

ひとつ前の編集処理に応じて次の処理を行う（各処理ルーチンを呼び出す）。

※アンドゥフラグについて

アンドゥ処理の場合でも、通常の編集処理（プルダウンメニューで呼び出す場合）の場合で

も呼び出すルーチンは同じである。通常、各編集処理のルーチンを呼び出すと、処理を施す範

囲・位置を指定する処理を行う。しかしアンドゥ処理では処理を施す位置は決まっている（ひ

とつ前に処理を施した位置や範囲）ので、その処理は必要ない。そこでこのフラグを使って、

通常の処理とアンドゥ処理の区別する。

つまりこのフラグがオフの場合には、処理を施す範囲・位置を指定する処理を行い、オンの

場合にはその処理を行わずに、ひとつ前の処理で施した範囲・位置に編集処理を行う。

4）コピー処理

[機能］マウスクリックで指定した範囲（左端と右端の間）の塩基データを編集クリップボー

ドにコピーする

[アルゴリズム説明］

【設定】

反転表示した塩基データの部分をクリップボードにコピー処理する。

ひとつ前の処理 アンドゥで行う処理

カット処理 ペースト処理。カットした塩基データを元の位置に挿入する

コピー処理 なにもしない

ペースト処理 カット処理。ペーストした塩基データをカットする

挿入処理 カット処理。挿入した塩基データをカットする
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：６１

HUMANＣＡＦ~ⅧCAAA**TMA*GTATAGGCGATAGAAATT****GMAC**CTGGCGCAAT

種＝１：左端＝６３：右端＝７０：コピーする塩基データ数＝７

【流れ】

指定きれた塩基データの部分を塩基データプロックから取り出し、クリップボードにコピー

する。

（次の①～②の処理を左端から右端まで行っている。）：424-427

①塩基データプロック（dtDNA％）内での位置を計算する。:425

計算式＝塩基のデータ番号一塩基データブロックの先頭データ番号十１

［例：左端の場合］

６３－６１＋１＝３→ＷＫ２

②もとめた位置のデータ（数値）を文字型に変換してクリップボード（buf＄）に加える。:42〔

変換式ＭＩＤ＄("TCAＧ＊",dtDNA％(1,ＷK2),1）

上の変換式はＢＡＳＩＣの関数を利用したもので、dtDNA％(1,ＷK2)が１なら"T"に、２

なら"Ｃ"になる。

上の①②の処理を表であらわすと次のようになる。

塩基データプロック（dtDNA％(1,1）－．tDNA％(1,60)）

２３，，Ｍ335513335ｲ１３１３"243134333115555ｲ33325521“242331

に加える。:426

く＝左端

く＝右端

5）カット処理

[機能］マウスクリックで指定した範囲（左端と右端の間）の塩基データをカットする。

［アルゴリズム説明］

【設定】

反転表示した塩基データの部分をカット処理する。

：６１

HUMANCA阿鯨mmAAA**TMA*GTATAGGCGATAGAAATT****GAAAC**CTGGCGCAAT

ＷＫ２ dtDNA％(1,ＷＫ２） bｕｆＳ

６３ ３ １ Ｔ

６４ ４ １ ＴＴ

６５ ５ １ ＴＴＴ

６６ ６ ３ ＴＴＴＡ

６７ ７ ５ ＴＴＴＡ＊

６８ ８ ５ ＴＴＴＡ＊＊

６９ ９ ２ ＴＴＴＡ＊＊Ｃ

７０ １０ ２ ＴＴＴＡ＊＊ＣＣ
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種＝１：左端＝６３：右端＝７０：カットする塩基データ数＝７

【流れ】

①左端の塩基データがどのセルにあるかを検索する［SerachCell]。（セル検索については

「４．２澤岻式ファイルのデータアクセス２）アクセス方法」を参照）：364

サンプルデータからセル２あることがわかる。

②クリップボードに、カットする塩基データをコピーする。（このアルゴリズムは、「４）コ

ピー編集」と同じである。）：366-369

③カットする塩基データが２つのセルにまたがっているかどうかを判断する。３７０

④－ａ：ひとつのセル内におさまっている場合:371-374

（１）セル２から１レコードの塩基データを読み込む。→ｅＤＮＡｓ→ｗＤＮＡ＄：371

（２）カットする塩基データ（反転表示部分）から左の部分のデータ数を計算する：372

（４．５ユーザー定義関数を参照）

計算式ｌ＝左端一セル２の先頭データ番号

＝６３－６１＝２→ＷＫ

（３）カットする塩基データ（反転表示部分）から右の部分のデータ数を計算する。:372

計算式２＝セル２のデータ数一右端のひとつ前のデータの位置－１

＝６０－９－１＝５０→ＷＫ２

（４）次のように、カットしない部分を取り出してつなぎ合わせれば、結果としてカット

きれたことになる。：373

PAP函砠■CAAA**TAAA*GTATAGGCGATAGAAATT****GAAAC**CTGGCGCAu(wDNA$）

↓↓

CＡ＋ＣＡＭ*＊TＡＡＡ*ＧＴＡＴＡＧＧＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊*ＧＡＡＡＣ＊＊ＣＴＧＧＣＧＣＡＡＴ

＝ＣＡＴＴＴＡ*＊ＣＣＣＡＡＡ＊＊ＴＡＡＡ＊ＧＴＡＴＡＧＧＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊＊ＧＡＡＡＣ＊＊CＴＧＧＣＧＣＡＡＴ

反転部分から左の部分はＬＥＦＴ＄（wDNA＄’2）：ｗＤＮＡＳの左から２

反転部分から右の部分はＲＩＧＨＴＳ(wDNAS’50）：ｗＤＮＡ＄の右から５０

カットした塩基データはLEFTs(wDNA＄’2）＋RIGHT＄(wDNA＄,50）

（５）この塩基データをレコードとしてセル２に書き込めばファイルも更新されたこと

になる。：374

④－ｂ：２つのセルにまたがっている場合:376-382

・今回の設定ではひとつのセルにおさまってしまっているので、説明のために、仮に次の位

置にセル２と３の境界があるとする。

↓

ＣＡＴＴＴＡ＊＊ＣＣＣＡＡＡ＊＊ＴＡＡＡ*ＧＴＡＴＡＧＧＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊*ＧＡＡＡＣ＊＊ＣＴＧＧＣＧＣＡＡＴ

するとセル２．３は次のようになる

セル 塩基データ 範囲

２ CＡ
■■■■■■

６１．６７

３ 日用 ICAAA**TAAA*GTATAGGCGATAGAAATT****GAAAC**CTGGCGCAAT 6８．１２０
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・上記の条件で①－③の処理が行われたとしてアルゴリズムを考えていく。するとカットする

塩基データ"TTTA＊＊ｃｃ'，のうち、“ＴTTA＊"はセル２から、“＊ｃｃ"はセル３からカットす

るとよいことがわかる。

(1)セル２から１レコード塩基データを読み込む。→ｅＤＮＡＳ→ｗＤＮＡＳ：376

(2)カットする塩基データ（反転表示部分）から左の部分のデータ数を計算する：377

計算式１＝左端一セル２の先頭データ番号

＝６３－６１＝２

(3)カットするのは反転表示部分であるから、読み込んだ塩基データ（wDNAS）の反転表示

部分から左の部分だけを残せばよい。：377

反転表示部分から左の部分はＬＥＦＴ＄(wDNA＄,2）

この塩基データ（wDNA＄）をレコードとしてセル２に書き込めばファイルが更新されたこと

になる。：378

(4)セル３から１レコード塩基データを読み込む。→ｅＤＮＡＳ→ｗＤＮＡ＄：379

(5)カットする塩基データ（反転表示部分）から右の部分のデータ数を計算する。：380

計算式２＝セル３のデータ数一右端のひとつ前－１

＝５３－２－１＝５０

(6)カットするのは反転表示部分であるから、読み込んだ塩基データ（wDNA＄）の反転表示

部分から右の部分だけを残せばよい。：381

反転から右の部分はRIGHT＄(wDNA＄,50）

この塩基データ（wDNA＄）をレコードとしてセル３に書き込めばファイルが更新されたこと

になる。３８２

⑤カット処理によって減った塩基データ数の分、セル先頭データ番号テーブルを更新する。

：384

・カット処理で減った塩基データ数は７になる。そしてカット処理でセルの先頭データ番号が

変わったのはセル３からセル６（最後のセル）までである。よって更新するセル先頭データ番

号テーブルは３から６である。

更新式：セル先頭データ番号＝セル先頭データ番号－７

セル先頭データ番号更新(④－ａの場合）

■Ｆ■、■■田■囚■

６）ペースト処理

［機能］マウスクリックで指定した位置に、クリップボードに格納されている塩基データを挿

入する

［アルゴリズム説明］

【設定】

クリップバードに塩基データ"TCCGAT0，が格納されているとき、次の位置にペースト処理

する。

セル １ ２ ３ ４ ５ ６

更新前のセル先頭データ番号 １ ６１ 1２１ 1８１ 2４１ 3０１

更新後のセル先頭データ番号 １ ６１ １１４ 1７４ 2３４ 2９４
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クリップボード＞“ＴＣＣＧＡＴ”

：6１v

HUMANCATTTA**■CCAM**TAAAﾎﾟGTATAGGCGATAGAAATT****CAAAC**CTGGCGCAAT
種＝１：挿入点＝６８：ペーストする塩基データ数＝６

【流れ】

①クリップボードからペーストする塩基データを取り込む。buf＄→inss：436

②ペーストする位置にある塩基データがどのセルにあるかを検索する［SerachCell]。（セル

検索については「４．２澤岻式ファイルのデータアクセス２）アクセス方法」を参照）

サンプルデータからセル２にあることがわかる。：603

③セル２から１レコードの塩基データを読み込む。→ｅＤＮＡ＄：604

④ペーストする位置（反転表示）から左の部分の長さを求める。:605

計算式＝ペーストする位置一セル２の先頭データ番号

＝６８－６１＝７

・今計算したのは次の下線部分の塩基データになる。

CATTM:■CCAAA**TAAA*GTATAGGCCATACAAATT****GAAAC**CTGGCGCAAT（・DNA$）

⑤上の塩基データ（eDNAs）を下線の部分とそうでない部分にわけ、その間にペーストする

塩基データをはさみこむとでペースト処理をする。：606

下線の部分はＬＥＦＴＳ(eDNAS,7）

下線より右の部分はRIGHTS(eDNAs,60-7）

ペーストする塩基データはｉｎｓＳ

ペーストした塩基データはＬＥＦＴ＄(eDNA＄’7）＋inss＋RIGHT＄(eDNAs,60-7）

ＣＡＴＴＴＡ＊＊＋ＴＣＣＧＡＴ＋ＣＣＣＡＡＡ＊＊ＴＡＡＡ*ＧＴＡＴＡＧＧＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊*ＧＡＡＡＣ＊＊ＣＴＧＧＣＧＣＡＡＴ

⑥ペーストした後の塩基データのデータ数が255以上（セルのサイズをこえる）であるかを判

断する。：607

⑦－ａ：ペーストした塩基データのデータ数が255以上の場合（セルのサイズをこえる）。
：608-615

．①－⑥までの処理の結果、セル２のデータ数は66であり、255をこえない。そこで説明の

為に、セルのサイズを60と設定する。

そうすると、ペーストした塩基データ（eDNA＄）は、次のようにセルのサイズを６だけ

越えたことになる。

セルの境界

↓

CATTTA**TCCGATCCCAAA**TAM*GTATAGGCGATAGMATT****GAAAC**CTCC凪沮、
（eDNAS）

(1)ペーストした塩基データを２つに分ける。：608-609

※実際の処理では、２５５の約半分の１２５の長さ分を、ペーストした塩基データの右側か

ら取り出してセル２に書き込み、残った部分は、新しくセルを作成し、そのセルに書き込む。
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．いまはセルのサイズを60としているので、６０の約半分の30の長さ分と残った36の部分
にわける。

CATTTA**ＴＣＣＧＡＴＣＣＣＡＡＡ*＊ＴAAA*GTATAGGCGATAGAAATT＊＊＊*GAAＡＣ＊*ＣＴＧＧＣＧＣＡＡＴ

↓↓

３０３６

右の30はＬＥＦＴＳ(eDNA＄,30）

左の36はRIGHTS(eDNA＄,66-30）

(2)右の30をセル２に、左の36を新しいセルに書き込む。新しいセルは今までの最終セクタ

６の続きのセクタ７になる。そして最終セクタを７とする。：610-612

．ところで、この左の36はセル２の続きの部分であるから、新しいセルはセル２の次のセ

ルつまりセル３になるべきである。そこで、今までのセル３はセル４とし、セル４はセル

５とする更新（シフト）が必要になってくる。

(3)元のセル３からセル６までの各テーブルを更新（シフト）する。

セル６の先頭データ番号（３０１）→セル７の先頭データ番号

セル５の先頭データ番号（２４１）→セル６の先頭データ番号

セル４の先頭データ番号（１８１）→セル５の先頭データ番号

セル３の先頭データ番号（１２１）→セル４の先頭データ番号

セル６のセクタ番号（６）→セル７のセクタ番号

セル５のセクタ番号（５）→セル６のセクタ番号

セル４のセクタ番号（４）→セル５のセクタ番号

セル３のセクタ番号（３）→セル４のセクタ番号

(4)新しいセル３のテーブルを設定する：613

セル３の先頭データ番号←９１

セル３のセクタ番号←７

(5)ペースト処理で増えた塩基データ数の分、セル先頭データ番号テーブルを更新する。

セル７の先頭データ番号←３０１＋６＝３０７

セル６の先頭データ番号←２４１十６＝２４７

セル５の先頭データ番号←１８１＋６＝１８７

セル４の先頭データ番号←１２１＋６＝１２７

(6)(1)～(5)までの結果

Ｉ

セクタ セル 先爾 塩基データ

１ 1 １ ＧＣＴＡＡＡＣＣＴＡＣＣＣＣＡＡＡＣＣＣＡＣＴＣＣＡＣＣ＊＊＊**TTACTACCAGACAACCTTAGCCAAAC

２ ２ ６１ CATＴＴＡ*＊ＴＣＣＧＡＴＣＣＣＡＡＡ＊＊TAAA*GTA

３ ４ 1２７ AGATATAGTACCGCAAGGGAAAGATGAAA**AATTATAACCAAGCATAATATAGCAAGGA

４ ５ 1８７ ＣＴＡＡＣＣＣＣＴＡＴＡＣＣＴＴＣＴＧＣＡＴＡＡＴＧＡＡＴＴＡＡＣＴＡＧＡＡＡ*ＴＡＡＣＴＴＴＧＣＡＡＧＧＡＧＡＧＣＣＡ
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⑦－ｂ：ペーストした塩基データのデータ数が２５５未満の場合（セルのサイズをこえない）。

：617-618

（１）セル２にペーストした塩基データ（eDNA＄）を書き込む。

（２）ペースト処理で増えた塩基データ数の分、セル先頭データ番号テーブルを更新する。

セル３の先頭データ番号←１２１＋６＝１２７

セル４の先頭データ番号←１８１＋６＝１８７

セル５の先頭データ番号←２４１＋６＝２４７

セル６の先頭データ番号←３０１＋６＝３０７

７）挿入処理

［機能］塩基配列データを作成し、その塩基データをマウスクリックで指定した位置に挿入す

る。

［アルゴリズム説明］

挿入処理のアルゴリズムはペースト処理とほぼ同様である。ペースト処理の場合には、挿入

する塩基データをクリップボードから取り込む。それに対し挿入処理は、任意に作成した塩基

データを挿入する。

なお、任意に塩基データを作成する処理については、「５．１ＤＮＡ塩基配列編集プログ

ラムのＳＰＤ」から[GetlnsData]を参照。またその塩基データを挿入する処理については、

｢４．３編集処理６）ペースト処理」の【流れ】②～⑦を参照せよ。

４．４ヒストリー（編集記録）

ＤＮＡ塩基配列編集プログラムでは編集の過程を編集記録ファイルに記録している。

その編集記録は、次のような過程で記録される。

①ファイルオープンの時、新規にテンポラリファイルをオープンする。

②各編集処理後、次の形式でテンポラリファイルに記録し、その編集回数はカウントしてお

く。

編集モード,種（番号），塩基データ番号（始点），編集した塩基データ（文字列）

③ファイルセーブの時、追加モードで編集記録ファイルをオープンする。もしセーブせずに

終了やクローズを強行実行した場合には、その時点でテンポラリファイルを削除する。

④次の項目をヒストリーファイルに書き込む

編集日付,編集回数

⑤次のデータを、テンポラリファイルから編集記録ファイルにコピーする。

編集モード,種（番号），塩基データ番号（始点），編集した塩基データ（文字列）

⑥テンポラリファイルを削除する。

4.5ユーザー定義関数

５ ６ 2４７ ＡＡＧＣＴＡＡＧＡＣＣＣＣＣＧＡＡＡＣＣＡＧＡＣＧＡＧＣＴＡＣＣＴＡＡＧＡＡＣＡＧＣ＊*TＡＡＡＡＧＡＧＣＡＣＡＣＣＣＧ

６ ７ 307 ＴＣＴＡＴＧＴＡＧＣＡＡＡＡＴＡＧＴＧＧＧＡＡＧＡＴＴＴＡＴAＧＧＴＡＧＡＧＧＣＧＡＣＡＡＡＣＣＴＡＣＣＧＡＧＣＣＴＧＧ

７ ３ 9１ ＴＡＧＧＣＧＡＴＡＧＡＡＡＴＴ＊＊＊＊ＧＡＡＡＣ＊＊ＣＴＧＧＣＧＣＡＡＴ
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ＤＮＡ塩基配列編集プログラムでは次の３つのユーザー定義関数を定義している。

(1)塩基配列の任意の位置にある文字型の塩基データを整数値に変換する

［定義式］DEFFNvData(Cchr＄,P）＝INSTR（"TCAＧ＊",ＭＩＤ＄(Cchr＄,P,1)）

［引き数］CchrS：文字型の塩基データ

Ｐ：文字型の塩基データの位置（この文字型データを整数値に変換する）

［処理］Ｔ→l

Ｃ→２

Ａ→３

Ｇ→４

＊→５

［例］塩基データ"TTCAGA"があるとき、３番目のデータ"C"を整数値2に変換する。

Ccbr＄＝"ＴＴＣＡＧＡ”：Ｐ＝３

FNvData(Cchr＄’3）→２

(2)任意の塩基データがセルのどの位置にあるかを計算する。（計算結果に１を加えた値がそ

の位置になる）

［定義式］DEFFNpData(KoSpe,NoCelLdataPoint）＝dataPoint-NumTBL(KoCell，

NoCell）

［引き数］KoSpe：種（番号）

ＮｏＣｅｌｌ：セル

dataPoint：塩基データ番号

［例］種２のセル３には、201番目から400番目の塩基データがあるとして、325番目

の塩基データのセル内での位置を求める。

KoSpe＝２：NoCell＝３：dataPoint＝３２５

Point＝FNpData(KoSpe,NoCell,dataPoint）→ｌ２４

ＤＰｉｎＣｅｌｌ＝Point＋１

計算：３２５－２０１＝１２４→セル内での位置＝１２４＋１＝１２５

(3)任意のセルのデータ長を計算する。

［定義式］DEFFNnData(KoSpe,NoCell）＝NumTBL(KoSpe,NoCell）一NumTBL

（KoSpe,NoCell）

［引き数］KoSpe：種（番号）

ＮｏＣｅｌｌ：セル

［例］種２のセル２の先頭データが201番目、セル３の先頭データが421番目として、

セル２のデータ長を計算する。

KoSpe＝２：NoCell＝２

CellLength＝FNpData(KoSpe,NoCell）→２２０

計算：４２１－２２１＝２２０→セル２のデータ長
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プログラムのＳＰＤ

５．１ＤＮＡ塩基配列編集プログラム

※ルーチン名の後ろの番号はプログラムリストの行番号をさす。

通常ＱｕｉｃｋＢＡＳＩＣには行番号はないが、プログラムリストを追い易くするために便

宜上行番号を添えた。

ＤＮＡ塩基配列編集プログラム

＜開始＞

－初期設定[Initialize］

＜メニュー＞
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蝿
謝
識
旧
」
隷
識
驚
蔵

読み込み

XXX＝＝＝）

$←``FileOpen"）

[FileClose］：258

F笹i三ＩＦ…鰄…
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を確認[ConfirmSave］：815

クローズしない）

るか

(IF：

リタ _ン

セーブフラグ・編集フラグをオフにする

ファイル名・仕事をク

ウィンドウをクローズ

WiHl鱗

リアする

－プンフラグがオン）

一ズ

ンポラリファイルを削除

イルオープンフラグをオフにするファ

メニューを初期状態にする

[FileSave］：276

ELiiR二iii]二二
アイルをセーブ[SetStructData］データ構造フ :5３２

報
一
・
プ

辨
誘
『
幟
》
》
”
『
》
》
『
ブ
→
力

仰
ジ
が
ァ
か
イ
を
が
力
読
セ
ブ
｜
セ
｜

総
峠
憾
》
誤
癖
錘
小
憾
嘩
惟
惟
窪
峰
惟
歸

フ
ア
ブ
フ
フ
Ｈ
タ
タ
フ
ア
フ
フ
ィ
ァ
フ
ィ

ア
イ
ア
ト
ト
シ
構
フ
ァ
イ
ァ
ァ
ル
イ
ァ
ル

型
守
口
脚
〔
岬
一
樫
毯
鋼
蕪

アイル・塩基データファイルを削除

l）
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[FileSaveAs］：307

新しいファイ

凶ゼ
オリジナルの

オリジナルの

編集用のデー

編集用のデー

テンポラリ用

テンポラリ用

データ構造フ

データファイ

ル名の入力

しいファイル名の入力をキャンセル）

一ン

データ構造ファイルをセーブ

データファイルをセープ

タ構造ファイルをセーブ

タファイルをセーブ

のデータ構造ファイルを作成

のデータファイルを作成

アイルを作成

ルを再オープン

[FileCloseル258

国こり……”

EuilW'朧…Ⅱ

畦lijr、
国エヅ鴫…川

ル数の読み込み
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二全ファイルを削除

[UndoEdit］：343

国，芒→…

際
施した塩基データ部分の左端）

[CopyEdit］：420

編集を施す塩基データ部分の右端と右端を得る[GetPoint2］：５

画うニーー…
ｗＫ←編集を施す塩基データ部分の長き(右端一左端）

Elii:i蓋i三j蝿……
カット編集を施した塩基データ部分をクリップボードウィンド

00

藍データ部分をクリップボードウィンドウに表示[DispBuf］：700

ノファイルに編集記録を書き込む[RecHisData］：471ヒストリー用テンポラ’

セープフラグをオン

[CutEdit］：359

墜鰹鮒…洲……
Eli2Nリターン

カヅト編集を施す塩基データ部分があ るセクタを検索する[SearchCell］：166
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WK一帯集を施す塩基データ部分の長さ(右端-左端)
(FOR:左端から右滑まで)

WK2-塩基ブロック内での位置

数値データを文字データに変換してbufSに加える

(IF:カットする塩基データ部分がひとつのブロックレコード内にある)

編集を施す塩基データ部分を含むレコードをファイルから読み込む

カットして残す部分を計井

eDNAS-カット部分を除いた塩基データ

eDNASを塩基データとしてファイルに沓き込む

:ELSE<カットする塩基データ部分が2つのブロックにまたがっている>

相集を施す塩基データ部分を含むひとつ目のレコードをファイルから読み込む

カットして残す部分を計算

eDNAS-カット部分を除いた塩基データ

eDNASを塩基データとしてファイルに音さ込む

相集を施す塩基データ部分を含む2つ目のレコードをファイルから読み込む

カットして残す部分を計井

eDNAS-カット部分を除いた塩基データ

eDNA‡を塩基データとしてファイルに昏き込む

33

セル先頭データ番号テーブルを更新する【RenNumTBL】:673

カット編集を施した後の塩基データのデータ数をウインドウに表示[DispSpcName]:592

(IF:絹集を施したセルのレコード長が100未満)

少ない分を他のレコードで補う[Supply]:396

(IF:相集を施した2番目のセルのレコード長が100未満)

少ない分を他のレコードで補う[Supply]:396

塩基データの読み込み[LoadData]:210

カット甫集を施した塩基データ部分をクリップポ-ドウインドウに表示[DispBuf]:700

カット編集を施した後の塩基データをウインドウに表示[DispData]:108

ヒストリー用テンポラリファイルに相集記鏡を沓き込む[RecHisData]:471

セーブフラグをオン

lPasteEdit]:431
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挿入をする[InsRecord]:602

塩基データの読み込み[LoadData]:210

カット編集を施した塩基データをクリップポ-ドウインドウに表示[DispBuf]:700

ペースト編集を施した後の塩基データをウインドウに表示[Di占pData]:108

ヒストリー用テンポラリ77イルに編集記録を沓き込む[RecHisData]:471

セーブフラグをオン

[InsertEdit】:441

挿入編集を施す位置を得る[GetPointl]:479

(IF:エスケープフラグがオン)

塩基データを挿入する位置の塩基を反転表示する[onMark]:687

挿入する塩基データを得る[GetlmsData]:624

挿入する[ⅠnsReCOrd]:602

塩基データの読み込み[LoadData]:210

挿入碍集を施した塩基データをクリップボードウインドウに表示[DispBuf]:700

挿入編集を施した後の塩基データをウインドウに表示[DispData]:108

テンポラリ用編集記録ファイルに編集記録を昏き込む[RecHisData]:471

セーブフラグをオン

lGetPointl]:479

メッセージ表示

エスケープフラグをオフ

エスケープ文字を表示[onESC]:680

(WHILE:編集を施す位置が決まらない & エスケープをしない)

(WHILE:マウスでクリックしていない)

マウスカーソルの位置(塩基座標)を表示[DispMouLoc]:126

エスケープ領域をクリックしたかをチェック[CheekESC]:824

(IF:塩基データの領域内でマウスクリック)

クリックされた種 ･塩基の番号を計算

クリックされた塩基-MarkData

塩基を反転表示[onMark]:687

この位置でよいかを確認

(IF:確認の結果がイエス)

ループを披ける

反転表示した塩基を元に戻す[offMark]:693

反転表示した塩基を元に戻す[offMark]:693
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上 エスケープ文字を消去[offESC］：684

ウィンドウクローズ

[GetPoint2］：500■・一写 り後にある）

反転表示した左端の塩基を元に戻す[offMark］ :693

クリックされた塩基→MarkData

クリックきれた塩基の番号を計算

反転表示した左端の塩基を元に戻す[offMark］ :693

埣熟蝋緬
ウィンドウクローズ

エスケープ文字を消去[offESC］：684

を表示

］：693

[InsRecord］：602

ﾄ挿入…………ﾙを…[s…c,Ⅱﾙ,“
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塩基データを読み込む[GetRecord]:182

挿入点のセル内での位置-WK

作業用文字変数-挿入処理を施した塩基データ

(IF:挿入処理後の塩基データ数がセルのサイズを越える)

:THEN<新しくセルを用意しデータを分割して替き込む>

先頭から125個の塩基データを今のセルに啓き込む

残ったデータを新しいセル(最後尾+1)に審き込む

<セル先頭データ番号テーブル ･セクタ番号テーブル値の移動>

(FOR:最後尾のセルから挿入をしたセルの次のセル)

ひとつ上のセル先諌データ番号テーブル-セル先頭データ番号テーブル億

ひとつ上のセクタ番号テーブル-セクタ番号テーブル値

新しいセルのセル先頭データ番号テーブル ･セクタ番号テーブルを作成

敢後尾セクタ番号カウントアップ

セル先頭データ番号テーブルを挿入分だけ更新[RenNumTBL]:673

:ELSE<そのまま今のセルに替き込む>

挿入処理を施した塩基データを昏き込む

セル先帝データ番号テーブルを挿入分だけ更新[RenNumTBL]:673

挿入編集を施した後の塩基データをウインドウに表示[DispEditWin]:585

[GetlnsData]:624

挿入塩基データ編集ウインドウをオープン

ボタンの設定

見出しの表示

(WHILE:挿入塩基データ編集が終了 OR 設定をキャンセル)

挿入する塩基データ数を表示

ボタンクリック待ち

Pushed-クリックしたボタン番号

(IF:挿入する塩基データ数が20以上)
:THEN

Pushed-0(塩基データの追加を受け付けない)

(CASE:ボタン番号)

挿入する塩基データ数をカウントアップ

チミン"T''を表示

挿入する塩基データにシトシンを追加

挿入する塩基データ数をカウントアップ

シトシン̀ C̀"を表示

挿入する塩基データにを追加

挿入する塩基データ数をカウントアップ
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アデニン"A"を表示

挿入する塩基データにを追加

挿入する塩基データ数をカウントアップ

グアニン"G■'を表示
挿入する塩基データにを追加

挿入する塩基データ数をカウントアップ

欠失"*"を表示

挿入する塩基データにを追加

[26]<BS:1塩基データ削除>

空白文字を表示(見た目には左端 1佃の塩基が削除される)

(IF:挿入する塩基データ数が0より大)

:THEN

挿入する塩基データ数をカウントダウン

挿入する塩基データの左端からひとつを削除

[27]<CLEAR:今編集している挿入塩基データを消去>
挿入する塩基データ数-0

挿入する塩基データを削除

空白文字を表示(見た目には､今相集してる挿入データが消去される)

[28]<ADD:編集した挿入用塩基データを挿入する>

挿入データを表示

確認をとる[Sure]:785

(IF:返事がイエス)

:THEN

:ELSE

ループを抜ける

挿入データ表示を消去

挿入データ入力メッセージを表示

[29]<CANSEL:挿入データ編集をやめる>
確認をとる

(IF:返事がイエス)

:THEN

ループを抜ける

挿入塩基データ網集ウインドウをクローズ

37

5.2 ファイルコンバーター

※ルーチン名の後ろの番号はプログラムリストの行番号をさす｡

通常QuiCkBASICには行番号はないが､プログラムリストを追い易くするために便

宜上行番号を添えた｡
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ファイルコンバーター

<開始>

<メニュー>

lInitialize]

滞低敬一郎 ･細谷将彦

初期設定[Initialize]

(WHILE:終了IQuittか選択されない)

ファイルメニュー

コンバートメニュー

定数の設定 :17-20

配列の設定 :22-24,:30-34

ユーザー定義関数の設定 26-28

メニューの設定 :36-44

タイトルウインドウの表示 :48-57

[MurataConvert]:76

ファイルの選択[GetMurataFile]:288

ファイル名の設定[MurataSetFName]:266

ファイルオープン

村田式ファイルの種数の読み込み

終了[Quit]:511

村田式ファイルから揮低式ファイル-の

コンバート[MurataConvert]:76

揮低式ファイルから相田式ファイル-の

コンバート[TakushiConvert]:186

(FOR:種 1-最後の種まで)

種の名前､データ長､チェック用変数1､チェック用変数2の読み込み

(WHILE:読み込んだデータの数とデータ長が一致しない)

村田式ファイルの塩基データの読み込み

揮低式ファイルへの塩基データの曹き込み

(IF:まだデータが残っている)

[THEN]

残りのデータを番き込む

チ-タ構造を

(か 禁 慧 T 警 警遠慧至二言,-言t警 器 頭番号,を昏き込む

編集記録ファイルの作成

チ-タ構造を

(編芸 芸 ｢ =警 警表芸雪二T;認 諾 慧 完 頭番号,を審き込む

データファイルのコピー(オリジナルから編集用0番)

ファイルクローズ
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[TakushiConvert]:186

ファイルの選択[GetTakushiFile]:338

ファイル名の設定

村田式ファイル名の入力[GetMurataName]:277

種数を読み込む

(FOR:種1-最後の種まで)

種名､データ長の読み込み

(FOR:種1-最後の種まで)

データ構造テーブル数の読み込み

(FOR:セル1から最後のセルまで)

データ構造テーブ ル(セクタ､セル先頭番号)の読み込み

ファイルオープン

(FOR:種1-最後の種まで)

種名の昏き込み

データ長､チェックパラメータの昏き込み

(FOR:セル1-食後のセルまで)

滞低式ファイルから1レコードを読み込む

相田式ファイルへ審き込む

ファイルクローズ
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5.3 編集記銀参照プログラムのSPD

※ルーチン名の後ろの番号はプログラムリストの行番号をさす｡

通常QuickBASICには行番号はないが､プログラムリストを追い易くするために便

宜上行番号を添えた｡

編集記録参照プログラム

<開始>

<メニュー>

lInitialize]

｢

~t

初期設定[Ⅰnitialize]

(WHILE:終了[Quit]が選択されない)

ファイルメニュー . ファイルオープン[FileOpen]:131

ファイルクローズ[FileClose]:187

終了[Quit]:192

(IF:ファイルがオープンされている)

:THEN

定数の設定 :17123

データ表示処理[ScreemOperate]:88



40 滞低敬一郎 ･細谷将彦

配列の設定 :25-27

メニューの設定 :30-37

タイトルウインドウの表示 :41-49

[FileOpen]:131

(IF:すでにファイルがオープンされている)

:THEN

替告メッセージ表示

リターン

ファイル選択

(IF:ファイルが選択されていない)

:THEN

リターン

(IF:編集記録ファイルでない)

:THEN

昏告メッセージ表示

リターン

編集記録データの読み込み[ReadData]:155

ウインドウのオープン[ⅠntWindow]:174

ファイルオープンフラグをオンにする

[FileClose]:187

クローズメニューをオフにする

ウインドウをクローズ

フイアルオープンフラグをオフにする

データ表示フラグをオフにする

[ReadData]:155

ファイルオープン

データカウンター0

(WHILE:ファイルの終点でない)

編集目付けの読み込み

編集回数の読み込み

(FOR:1から締集回数まで)

データ数をカウント

網集モードの読み込み

種(番号)の読み込み

編集を施した塩基データ部分の左端の読み込み

解集を施した塩基データ部分(文字列)の読み込み

編集目付けの設定

77イルクローズ
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｣ 編集回数 トータル-データカウンタ

[ImtWindow]:174

ウインドウのオープン

ファイルクローズメニューをオンにする

ボタンの設定

表示するデータ数の設定

データの表示[DispData】:64

[DispData]:64

データの出力先をウインドウ1にする

文字のサイズ ･フォント･バックグランドカラー･フォアグランドカラーを設定

ファイル名表示

見出し表示

(FOR:指定した種から表示可能な数億大10ほ で)

連番 ･編集モード･種番号 ･データ部分の左端 ･編集データ･目付けを出力

lScreenOperate]:88

カーソルやマウスのアクティブウインドウをウインドウ1にする

表示フラグをオンにする

(WHILE:表示フラグがオン)

ボタン入力待ち

(IF:表示フラグがオン)
:THEN

Pushed一一押されたボタン

(CASE:押されたボタン)

上方向にスクロール

下方向にスクロール

連番 1の種を画面最上部にして表示

連番最後の種を画面最下部にして表示

41
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変数の説明

6.1 DNA塩基配列編集プログラム

変数名 種 類 備 考 説 明

Answer 整数型 一 確認をとった時の返事

YES(=2)はい
NO(=1) いいえ

AstarNum 整数型 -

buf8 文字型 -

bTitle‡ 文字型 -

bTitleColor 亜致型 -

BaseNameS 文字型 -

BorderTitleS文字型 I

BotSpe 整地 -

境界線に使うアスタリスク

の数

クリップボード

タイトル

タイトルの色

拡張子を除いたファイル名

境界線の中央に表示する

小見出し

画面最下端の唖

BotNumDB 配列型 DIM50 塩基テ｣タブロックOtDNA

%)中の塩基データ数

BoxMesII 文字型 -

Boxhtes2‡ 文字型 -

BoxMesColorl整数型 -

BoxMesColor2整数型 -

ButtonPuShed度数塑 -

ButtonSw 整数型

KCALB

I
o

t

3

BLUE 定数型 409

cflenI

checkS 文字型 -

cDNA‡ 文字型 -

Cell 整数型 -

CheckParal 整数型 -

CheckPara2 整数型 -

ChrCheckI 文字型 -

Co]umn 整数型 I

ComFileI 文字型 I

CopyDataFiLeI文字型･-

CopyNum 整地 -

CorDNA 配列型 DIM60

メッセージ1

メッセージZ

BoxMesllの色

BoxMes21の色

選択したボタン

ボタン表示スイッチ

表示しない

表示する

forecolorやbackco)orで指

定する色の借､黒

forecolorやbackcolorで指

定する色の値､育

レコード中の塩基データ数

(ファイルからファイルへ

のコピーの場合に使用)

滞低式ファイルであるかを

チュックする文字列

塩基データ(レコード単位･

ファイルからファイルへの

コピーの場合に使用)

セル番号

村田式ファイル刊吏うチェッ

ク変数

村田式77イルIel吏うチェッ
ク変数

相田式77イルであるかを

チェックする文字列

文字列を表示する列

村田式ファイル名

データファイルコピー先の

ファイル名

コピーするバージョン番号

塩基の一致不一致を示す

1

2

Count 整数型 -

CYAN 定数塑 273

CAItSEL 定数型 3

CT 整数型 -

CTs 整数型 -

姻

碓

稚

拙

配

文

文

啓
一

i

芸

‡

Ma

I

一

一

-敬

不一致

カウンタ

forecolorやbackcolorで指

定する色の値､水色

フラグに利用する固定値､

キャンセルの意味

挿入する塩基データの致

マウスでクリックした回数

(塩基データの左裾と若槻

50×500塩基配列データプロッタ

データファイル名

削除するファイル名

ファイル名の中のデイレク

トリ(フォルダ)の仕切記

号 (:)がある位置

EX)6.07:DNAGE:DATA

-4,ll

DNC 配列型 DIM7 塩基のカラー及び一致･

1

2

3

4

5
6
7

EditDataFileI文字型 -

EditFlag 整数型 -

不一致のカラー

で(チミン)

C(シトシン)

A(アデニン)

G(グアニン)

辛(欠損部分)

X(不一致)

+(一致)

色

緑

地

紫

里
妄

赤

黒

1

1

1

1

1

1
1

ループ用変数(データ番朝

編集用の塩をデータ(レコー

ド単位)

宥集作業用のデータファイ

ル

編集の処理待ちフラグ

FLAG.ON(=1)処理待ち

FLAG.OFF(=0)処理終了

EditStructFileS文字型 -

EditMode 整数型一
1

2

3

4

EscFlag 整数型 -

相集作業用のデータ構造

ファイル

梶集モード

カット処理

コピー処理

ペースト処理

挿入処理

編集処理エスケープフラグ

FLAG.0.76(=1)編集処理を抜ける

FLAG.OFF(=0)そのまま萌典を続行

ESCAPE 定数型 O

ffPnl 整数型 -
EBufS 整地 -
fCell 整数型 -

EDITAS 文字型 -

フラグに利用する固定値､

ループを抜けるの意味

編集を施した座標

編集を施した塩基データ

セル番号

塩基データ(レコード単位

データファイルの読み昏さ

に使用)
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笹ft型

整数型

文字型

鬮築処理モード

鬮巣処理を施した樋

レコード中の壇避データ数

（データファイルの読み醤

きに値１１W|）

鬮蛭施した壇避データ部

分の左嫡

'の右嫡

潔iK式ファイルであるかを

チェックする文字列

i瓢式ファイルのファイル

数

ファイル拡張子

鬮災用データ櫛造ファイル

０番

網ｊｉＵ\iデータ櫛造ファイル

１番

綱典ノガデータ綱遺ファイル

２番

絹jlUWデータ栂造ファイル

３番

縄無用データ栂造ファイル

４瀞

オリジナル･ﾃﾞｰﾀ柵造ファ

イル

縄典用データファイル０番

縄lIUWIデータファイル１番

潟蝋用データファイル２番

鬮典用データファイル３番

縄蝋用データファイル４番

オリジナル・データファイ

ル

潔mf式ファイル名（フォル

ダ名を除く）

ファイル番号（０～４）

潟Ni式ファイルカW6ｲｻﾞｌされ

ているフォルダ名

フラグに利用する固定値、

フラグオン

フラグに利用する固定値、

フラグオフ

抑入ルーチンで使うループ

用フラグ

セクタ番号(データファイ

ルから読み込む場合）

CetDataWinルーチンで得

られた文字ダリ

lomecolorやbackcolorで指

定する色の値､緑

鬮災処理回数

隠災処理を受けた樫(鎌

記録に側W）

作乗用潟蝋記jヨトファイル名

闇jjL記録ファイル名

挿入する､１基データ（文字

列）

鰯1M式ファイルのデータ補

遺ファイル名

表示項目

項目数

項目の見出し

フラグに利用する固定値、

ループに入るの意味

ジャンプ先のデータ番号

(鯛jlLエリアの横方向移動）

ジャンプ先の極(傷典エリ

アの移動）

拡張子を区切る記号(.）

の位圃

EX)FILENAMEDAT

→９

ファイル名の中のディレク

トリ（フォルダ)の

仕切記号（:）が最後にあ

る位置

EX）607:DNAGEDATA

→１１

最終セクタ番号

画面左端の壇埜データ番号

レコード中の塩基データ数

現時点の塩基データ徴

各撒のデータ散

ループ用フラグ

網築処理でマウス選択した

基データ番号

(黒の反転表示でマーク）

コピーするM拾のマスター

になるデータファイル

最大のデータ数

メニューパーでi週/しだﾒﾆｭｰ

ファイルメニュー（File）

鬮築メニュー（Edit）

ジャンプﾒニュー（Jump）

プルダウンメニューの中の

項目

ファイルオープン

ファイルクローズ

ファイルセープ

ファイル渦を変更してセー

プ

ファイル削除

プログラム終了

網蝋のアンドゥ

カット縄典

コピー網典

ペースト潟築

HistoIyFile＄文字型

in５＄文字型

fEditMode

fHisSpe

fLengtb＄

StructFile＄文字型

整数型！

一
三
－
１

麺
麺
魍
鯉

文
鯵
一
文
定

ItemName＄

ItemNum

ltemTitle＄

1Ｎ

fPnt

整致型

文字型

fPnt2

FileCheck＄

jPnt 整艇jj

JmpSpe 整数型

KSI整数型

FileCount整激型

FiIeExp＄６６列型

２

３

LastDirPoint整数型

４

５

６

整数型一

豊ｌＩｉＫｊ－

整数型一

整致型一

配列型ＤＩＭ５０

豊艶２－

整数型一

LastReCord

LeltSideData

Lengtb

LenCell

LenDNA

LOOP

Markdata

1１

１２

１３

１４

１５

１６

FileName＄文字型

MasDataFiIe＄文字型

蔓2k型

文字型

FilelD

Fo1der＄ MaxLength整数型

MenuNumber整鑓』

FLAG､OＮ定数型一

FLAGＯＦＦ定数型O

ginLOOP整数型一

gRec 整数型一

GetData＄文字型一

GREEN定数型３４１

１
２
３

MenuItem整数型

File-1

File-2

File-3

FiIe4

FiIe-5

File6

Edit-1

Edit-2

Edit-3

Edit-4

整致型

整１１t型

HisCount

HisSpe

HisTmpFile＄文字型
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Edit-５挿入網jlL

Arm-1鬮典エリア横方lliI移動(左

端にくる塩基ﾃﾞｰﾀ番号で

ili定）

A”a-２總災エリア樅方向移動(画

面最上端にくる樋番号で指

定）

マウスのX座標

マウスのＹ座標

メッセージ

MsgBoxWinルーチンのメッ

セージiii示タイプ

１確認のみ

２返事を聞く(YES/NO）

３〃（OK／CAXCEL）

４〃（OK／NO／CAXCEL）

７メッセージ麦示用ウィンド

ウの番号

137Iorecolorやbackcolorで指

定する色の値､紫

オープニングファイル

ループ用カウンタ

項目の称号

DIM50x100セル先頭のデータ番号を

示すテーブル

１フラグに利用する固定値、

いいえの意味

靭聯点､処理の対象となっ

ている檀

セクタ瀞号（ランダムファ

イルに啓き込む場合）

鴇典処理でマウス選択した

檀

プログラム実行のフラグ

1N(＝1）プログラム実行

ESCAPE(=O)プログラム終了

選択したボタン

選択したボタン

鬮集処理によって増減した

塩基データ敷

網典処理を施されてレコー

ド中の壇基データカ輔激し

た極

文字列を表示する行

205Iorecolorやbackcol．「で指

定する色の値､赤

データの境界

検索した櫛

検索する塩基データ番号

セープフラグ

FLAG､ON(＝1)網jlL処理を１閲;し上行っ

た→セーブをせずに終

了しようとした場合にセー

プするかを確認する

FLAGOFF(=0)鬮巣処理は行ってい

ない

検索する樋

DIM50x100セルのセクタ番号を示す

テーブル

選択したポタン

ファイル選択のフラグ

NO(＝1）ファイル未選択

YES(=O）ファイル選択

セーブの時にバージョンを

シフトするファイルの数

檀の番号(FOR~NEXT

ループ用）

DIM５０４蝋のｾﾙ数

5０エディタで一度に扱う種の

数

DIM５０各種の極名

檀の数

メッセージウィンドウのタ

イトル

櫛入ルーチンでタイトルを

表示するカラム座標

画面の最上部に表示の檀の

番号

ＤＩＭ５０ｊｉＩ麺Bﾀﾞ11データプロフク

画面最上端の樋(番号）

現在行っている作業

NULL左にも行っていない

FileOpen鬮災ファイルを選択しオー

プンする

Edit潟典

アンドゥフラグ

FLAGON(＝1)アンドゥで呼び出され

た鬮纂処理

FLAG､OFF(=0)通1ｉｉの圏#〔処理

一時的にファイル名をコピー

する変数

jil基データ（一時的に使う

作りi：用変鋤

レコード中の｣２１基データ数

（一時的に使う(蝶用変数）

一時的に使う｛i藻用変数

一時的に使う{燐用変数

1０メッセージの表示など一時

的に利用するウィンドウの

番号

一時的に使う(I藻用変数

一時的に使う作業用変数

3０ＩＤ庇colorやbackcolorで指

定する色のIRI､白

マウス座標から割り出され

るデータのX座標

整数型

腿列型

SeaSpe

Se6TBL

SelectButton堅2k型

SelectFile盤3k型

麹
麺
麺
麺

整
整
文
整

MouX

MouY

Msg＄

MsgBoxType SbiftCount整数ml

Spe 整数型

配列型

定数型

SpeCe1INum

SpeLimit

MsgWindow定数型

MAGENTA定数型

配列型

整致型

文字型

SpeName＄

SpeNum

title＄

文字型

整数型

監数1MＩ

配ﾀﾞﾘ型

Na疵File＄

Num

NumCT

NumTBL

TitlePoint雛数型

TopNum 整数型

鯉
麺
麺
鼬
麺

定
整
整
整
整

膵
限
ｍ

Ｓ
Ｃ
ｓ
８

ｍ
恥
か
、
、

配列型

整数型

文字型

TopNumDB

TopSpe

TASK＄

UndoFlag整数型

麺
麺
麹

整
整
整

Pushed

PusbedButton

RenDium

wCopy8文字型

wDNA＄文字型

wLength＄文字型RenSpe 整数型

整徴型

文字型

定数型

Ｗｏｒｋ

Work＄

WorkWindow

蔓１１k型

定liR型

Row

RED

幽
麺
麺
麺

整
整
整
整

sfd

sCell

sNum

SaveFIag

ＷＫ

ＷＫ２

ＷＨＩＴＥ

廻
麺
幽

整
整
定

蔓敷型ＸＰ
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YELLOW定数型６９

YES定数型２

YＰ整麹ｕ一

fomeColo｢やbackcoIorで指

定する色の値､黄

フラグに利用する固定値、

はいの意味

マウス座標から割り出され

るデータのY座標

仕切配号（:）がある位置

ｉｉｉ基データ網蝋(文字列）

作ｉｉｉ用変数

フラグに利用する固定値、

ループを抜けるの意味

ランダムファイルの読み曾

き用変数(壇避データ）

ランダムファイルの読み轡

き用変数(塩基ﾃﾞｰﾀ劇

潔岻式ファイルであるかを

チェックする文字列

i瓢K式ファイルのファイル

数

ファイル拡彊子

鬮蝿用データ綱造ファイル

0番

潟築用データ栂造ファイル

１番

網災用データ構造ファイル

２番

隠災用データ撫造ファイル

3番

鬮典用データ綱造ファイル

4番

オリジナル･ﾃﾞｰﾀ総ファ

イル

網無用データファイル0番

鬮典用データファイル１番

農災用データファイル2番

穏典用データファイル3番

鬮築用データファイル4番

オリジナル・データファイ

ル

ファイル番号（０～4）

i緊岻式ファイル名

潟岻式ファイルが格''１され

ているフォルダ名

セクタ番号(データファイ

ルから読み込む11》合）

(o鹿colorやbaClico1orで指

定する色の値､緑

鴇奥記録ファイル名

鬮蠅データ栂造ファイル

0番のファイル名

表示項目

項目数

項目の見出し

i轍氏式ファイルのデータ構

造ファイル％

フラグに利用する固定値、

ループに入るの意味

拡H汗を区切る記号(.）

の位置

eDXA＄文字型一

ESCAPE定数型０

１DNA＄文字型一

fLength＄文字型一

FileCheck＄文字型一

FileCount整数型一

FileExp＄配列型一

１

２

３

４

５

６

6.2ファイルコンバータ

変数名種類備考説明

AstarNum整数型 境界線として使うアスタリ

スクの数

タイトル

タイトルの色

拡Ｈ１子を除いたファイル名

境界線の中央に表示する小

見出し

メッセージ

メッセージ

BoXMeSl＄の色

BoxMes2Sの色

選択したポタン

ポタン表示スイッチ

表示しない

表示する

lorecolorやbackcolorで指

定する色の値､黒

IoIPcolorやbackcolorで指

定する色の値､宵

溜１Mｈtファイルであるかを

チェックする文字列

セル番号

村田式ファイルで使うチェッ

ク変数

村田式ファイルで使うチェッ

ク変数

村田式ファイルであるかを

チェックする文字列

村田式ファイル名

コンバートするファイル名

文字列を表示する列

カウンタ

フラグに利用する固定値、

キャンセルの意味

fo泥colorやbackcolorで指

定する色の位､水色

文字型

整数型

文字型

文字型

bTitle＄

bTitleColoT

BaseName＄

BoIde汀itle＄

BoxMesl＄文字型一

BoxMes2＄文字型一

BoxMesColorl整駮型一

BoxMesColor2整麺一

ButtonPushed整麺一

ButtonSw蔓数型－

０

１

BLACK定麺３３ 1１

１２

１３

１４

１５

１６

BLUE定数Z1409

cIleck＄文字型一

整数型

整数型

Cell

CheckParal 整数型

文字型

文字型

Fi1elD

FUeName＄

Folder＄CbeckPam2整数型

ChrCheck＄文字型 gRec 整数型一

GREEN定数型３４１

二
］
』
一
３

麺
麹
麺
麺
麺

文
文
整
整
定

ComFile＄

ConvFile＄

Column

Count

CANSEL

HistoryFile＄文字型

IOFiIe＄文字型

文字型

整数ｉｎ

文字型

文字型

ItemName＄

ItemNum

ltemTitle＄

InfoFile＄

CYAN定麺－７３

配列型DIM50X50jiI3k凪列データプロック

文字型一鬮梨用データファイル０番

のファイル名

文字型一データファイル名

整11t型一ファイル名の中のデルク

トリ（フォルダ)の

dtDNA％

DOFile8

定数型１

整数型一

IN

KSI

DataFile＄

DirPoint
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整数型

整数型

樋の数

ＪＵＭｉ点までに読み込んｽﾞ潅

ごとのjfi基ﾃﾞｰﾀ数

一時的にﾌｧｲﾙ名をコピー

する変数

nIil像データの鬮災で一時的

に使うh藻用変数

ランダムファイル雌逃デー

タの１レコードサイズ(作

業用）

一時的に使う偏鯛変数

一時的に使う作剰W変数

loreColoWbackcolorで指

定する色の値､白

lorecolorやbacIKcoIorで指

定する色の値､jii

フラグに利用する固定値、

はいの意味

ＥＸ）FILENAMEDAT

→９

LastDirPoint整数型一ファイル名の中のディレク

トリ（フォルダ)の

杜切;碍（:）力嘘後にあ

る位mi

LastRecord遡魍－ランダムファイルの最終セ

クタ

LenCelI整数型一311聯点の塩基データ数

LenDNA配列型ＤＩＭ５０各種のﾃﾞｰﾀ数

Length整麺１－レコート中のjii21;データ数

MaxLength腱lIt2U-１W[大のデータ敏

Menultem整麹一メニューの中の項目

ＦｉＩｅ－１Ｑｕｉｔ

Ｃｏｍｖｅｒｔ－１Ｍｕｍｔａ＝＞Takusbi

ConveTt-2Takusbi＝＞Mulnta

MenuMmQjber麹Ｈ１型一メニューﾊﾟｰ６選Aだメニュー

1ファイルメニュー

２コンバートメニュー

IIsg＄文字型一メッセージ

MsgWindow定鰹７メッセージ表示用ウインド

ウの番号

MAGENTA定麹１３７loTeco】orやbackcolorで指

定する色の値､紫

MODE＄文字型一コンバートモード

NpmeFi]e＄文字型一オープニングファイル

Num・整数型一ループ用カウンタ

NumCT雛11t型一項目の番号

MmTBL配列型DIM50X100ｾﾙ先頭のデータ番号を

示すテーブル

NＯ定数ｊｉ１Ｕフラグに利IFIする固定値

いいえの意味

pRec 整數珊一セクタ番号(データファイ

ルに醤き込む場合）

Program 整麹リープログラム実行のフラグ

１N(＝1）プログラム実行

ESCAPE(=0)ﾌﾟﾛｸﾞﾗﾑ終了

PushedButton整数型一週尺したボタン

RecTBL配列型DIM50x100ｾﾙのセクタを示すテー

ブル(ｾｸﾀ番号ﾃｰﾌﾞﾙ）

ＲＯＷ 整数型一文字列を表示する行

RED定数型２０５forecolorやbackcolorで指

定する色の値､赤

SelectButton整数型一選択したボタン

SolectFile魅11k型一ファイル選択のフラグ

ＮＯ(=1）ファイル未選択

YES(=2）ファイル選ｌＲ

ＳＰｅ 整數遡一檀の番号(FOR~NEXT

ループ用）

SpeCellNumiil列型Ｄ１ｌｌ５０各樋のｾﾙ数

定数型５０SpeLimitエディタで一度に扱う種の

数

SpeName＄配列型ＤＩＭ５０名inの種名

SpeNum

TbtaICOunt

wcopy＄文字型

wDNA＄文字型

wLengtl,＄文字型

整数型一

文字型一

定&Ａ型３０

Work

WorIK＄

WHITE

YELLOW定数iＨ６９

ＹＥＳ定数型２

６．３１鰈記鑓照ﾌﾟﾛｸﾞﾗﾑ

変数名Ⅷ瀬徽考

BotSPe 塾fldil-

BLACK定３１型３３

BLUE定散型４０９

CANSEL定騨３

CYAN定蠅２７３

説明

薗而の最下部に表示の種の

13Fリラ

ＩＣ肥colorやbackcolorで指

定する色の値､黒

Iorecolorやbackcolorで指

定する色の値､青

フラグに利用する固定値、

キャンセルの翻廉

lorecolorやbackcoIorで指

定する色の値､水色

データ番号

網蝿蜂参照ﾌﾟﾛｸﾞﾗﾑで

一度に扱う檀の数

潤蝋を施した!i錘ﾃﾞｰﾀ番

号

表示しているデータの数

網典を施した塩基ﾃﾞｰﾀ

(文字ﾀﾞﾘ）

鬮囎モード

カッＭＬ理

コピー処理

ペースト処理

繍却』理

フラグに利用する固定値、

ループを抜けるの意味

網蝿記録ファイル名

Iorecolorやbackcolorで指

定する色の値､緑

鵠鱸瞬回数(鵠期

鬮典処理回数（１回の糟』１３）

豊fk型

整数型

dp

DatnLivnit

DataPoint 整致型

整数』ｕ

整数型

DispNum

EditData＄

EditMode整数E2－

１

２

３

４

ESCAPE定数型0

文字型一

定11t型３４１

FileNpme＄

GREEN

整数型

整数型

HisCount

HisData
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IN JE~ 77 7"1.:f1JfflTJ.,ml5Efll,
)\I-7'I':AJ.,Q)f,1I!

MenuNumber ~ti!W - ;).:..1. -}~-1S'j;..,t~;)

'::'.1.-
711)\1;)'::'.1.-

~1enultem 1M2 - ;) .::. .1. - Q)1f(1)JIi§

File-l Open
File-2 Close
File-3 Quit

Msg$ t*M - ;)'1~-:i

MAGENTA 5E~1 37 forecolor~backcolor"tm

5EtJ.,~vrJf:t ~

Num 1M - )v-7'm;!]?;t j'

NO 5Eti!W1 77 7"1.:f1Jfflt J.,I1llJEfI1{,
iiI'" Ii Q)lll!

OpenFlag ~~.- 7.,1)1-'*-1;t771
FLAG.ON (=1) 771 )v*-1;tf!fJi.
FLAG.OFF(=O) 7., 1 )1-'*-7';t L

"(Vl1~lil

Program ~M2 - 7'0 17 A~fjQ)771
IX(=l) 7'017A~fi

ESCAPE (=0) 10 7"7A~T
Pushed 1M ~tRLblf j' ;t
Rcount ~Ml - ii~gCji7'- j'f£Q);!]? ;t

j'

Row ItM - m~H~H.. j(,-r-tJ.,fi~~
RED JEM 205 forecolor~backcolor"tm

5EtJ., ~Q)fit jffi
ShowFlag ~tt~ 7'-j'~T-m771

FLAG.ON (= 1) j' - j' rj(,T-1f I.:;f, j'
;tvrJA1Jffl:i;rTJ.,

FLAG.OFF(=O);f,j' ;tQ)A1Jffl:i;r

L~""
TopSpe IMl - ImOOQ)lit.t$I:fC,-r- vn I

J.,{f{Q)jil
UpdateS ~M'l - 7 "/7'7'- ~ Lt.:: SNIt
WHITE JEM'l 30 forecolor~backcolor"tm

JEtJ.,f!!.Q)fn, 8
YELLOW JEM 69 forecolor~backcolor-efif

JEtJ.,~Q)ll,.

YES JED 77 7"1:fIJfflt J.,15Eftt
Ii ... IQ)ftll!

;m1itQuickBASIC::Ij:rrff~'i~\.,)1.J{, "107"7 AI)

:7. ~ rm\,l~T <T1.lt.:tlf)I:~1L.l:fiff~ri~it.:o

0001 : '* *********************
0002 : '*

0003 : '* TITLE: DNA Gap Editor Ver 2.1
0004 : '*
0005 : '* FILE NAME: DNA Gap Editor Ver 2.1
0006 : '*
0007 : '* REV 0.6 : Last modified on December 15th,

1992
0008 : '*
0009 : '* AUTHOR: K.Takushi( Ryukyu univ. )
0010: '*
0011 : '* *********************
0012 :
0013 : DEFINT A-Z : OPTION BASE 1
0014 :
0015 : SpeLimit=50
0016 :
0017 : DIM SpeName $ (SpeLimit),LenDNA(SpeLimit),

NumTBL (SpeLimit,100)
0018 : DIM SecTBL(SpeLimit,IOO) ,dtDNA% (SpeLimit,

500)
0019 : DIM SpeCell:--Jum (SpeLimit) ,CorDNA (60)
0020 : DIM TopNumDB (SpeLimit) ,BotNumDB (Spe

Limit) ,FileExp $ (16)
0021 :
0022 : BLACK=33 : WHITE=30 : RED=205

: GREEN=341
0023 : BLUE=409 : YELLOW=69 : MAGENTA=137

: CYAN=273
0024 : NO=l : YES=2 : CA:--JCEL=3 : ESCAPE=O

: IN=-1 : FLAG.ON=1 : FLAG.OFF=O
0025 : WorkWindow=10: MsgWindow=11 : OpenFlag=

FLAG.OFF
0026 :
0027: DNC(1)=GREEN: DNC(2)=CYAN: DNC(3)=

MAGENTA
0028: DNC(4)=BLACK : DNC(5) = YELLOW : DN

C(6) = BLACK: DNC(7) = RED
0029 : '
0030 : DEF FNvData (Cchr$ ,P) =INSTR ("TCAG *",

MIDS (Cchr$,P,l)
0031 : DEF FNpData (KoSpe,NoCell,dataPoint) =data

Point - NumTBL (KoSpe,NoCell)
0032 : DEF FNnData (KoSpe,NoCell) = NumTBL(KoS

pe,NoCell+ 1) -NumTBL(KoSpe,NoCell)
0033 :
0034 : FiJeExp $ (1) = ".10" : FileExp $ (2) = ".n" : File

Exp $ (3) =".12" : FileExp $ (4) =".13"
0035 : FileExp S (5) = ".14" : FileExp S (6) = ".1M"
0036 : FiJeExp S (11) =".DO" : FileExp $ (12) = "01" :

FileExp$ (13) =".D2." : FileExp$ (14)=".D3"
0037 : FileExp$ (15) = ".D4" : FileExp$ (16) =".DM"
0038 : FileExp $ (10) =".HIS"
0039 :
0040 : MENU RESET
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0128 :
0129 :
0130 :
0131 :

0112:
0113 :
0114:
0115 :
0116:

0041 : '* * * menu bar * * *
0042 : MENU 1,0,l,"File "
0043 : MENU 2,O,O,"Edit "
0044 : MENU 3,O,O,"Area "

0045 : '* * * File menu * * *
0046 : MENU l,l,l,"Open... " : cmdkey 1,1,"0"

0047 : MENU l,2,O,"Close"
0048 : MENU l,3.0,"Save"
0049 : MENU l,4,O,"Save As.....
0050 : MENU 1,5,I,"Delete"
0051 : MENU 1,6,l,"Quit" : cmdkey l,6."Q"

0052 : '* * * Edit Menu * * *
0053 : MENU 2,l,O,"Undo" : cmdkey 2,l."Z"
0054 : MENU 2,2,O,"Cut" : cmdkey 2,2,"H"
0055 : MENU 2,3,O,"Copy" : cmdkey 2.3,"C"
0056 : MENU 2.4,O."Paste" : cmdkey 2.4."V"
0057 : MENU 2.5,O."lnsert" : cmdkey 2,5,"1"

0058 : '* * * Area menu * * *
0059 : MENU 3,l,O,"Horizontally"
0060 : MENU 3,2.0,"Uppermost position"
0061 :
0062 : ON MENU GOSUB MainMenu : MENU ON
0063 :
0064 : Program=IN
0065 : WHILE Program
0066: SELECT CASE TASK S
0067: CASE "FileOpen"
0068 : TASK $ =""
0069 : IF FileName $ < > .... THEN GOSUB File

Open
0070: CASE "Edit"
0071 : GOSUB EditRoutine
0072: CASE ELSE
0073: END SELECT
0074 : WEND
0075 : WINDOW CLOSE 1 : WINDOW CLOSE 2 :

WINDOW CLOSE 3
0076: END
0077 :
0078 : MainMenu:
0079: MenuNumber=MENU (0) : Menultem=MENU

(1)

0080: MENU
0081: ON MenuNumber GOSUB FileMenu,EditMenu,

AreaMenu
0082 : RETURN
0083 :
0084 : FileMenu:
0085 : ON Menuitem GOSUB GetFileName,FileClose.

FileSave.FileSaveAs,FileDelete,Quit
0086 : RETURN
0087 :
0088 : EditMenu:

0089: ON Menultem GOSUB UndoEdit,CutEdit,Copy
Edit.PasteEdit.InsertEdit

0090 : RETURN
0091 :
0092 : AreaMenu:
0093: ON Menultem GOSUB ChangeHorizontally,

ChangeUppermost
0094 : RETURK
0095 :
0096 : CorresDNA:
0097: WK=LeftSideData-TopNumDB(I)
0098: FOR 1=1 TO 60
0099 : CorDNA (I) = 1
0100 : FOR Spe=2 TO SpeNum
0101 : IF dtDNA %(l.WK+I) < >dtDNA %(Spe.

WK+I) THEN
0102 : CorDNA(I) =2 : Spe=SpeNum
0103 : END IF
0104 : NEXT
0105: NEXT
0106 : RETURN
0107 :
0108 : DispData:
0109: TEXTSIZE 12 : TEXTFONT 3 : forecolor

RED
0110: LOCATE 3.11 : PRINT" "..

LOCATE 3.70 : PRINT " ,
0111: LOCATE 3.10 : PRINT ":";LeftSideData; :

LOCATE 3,69 : PRINT ":";LeftSideData+59
FOR Spe=TopSpe TO BotSpe

WK=LeftSideData-TopNumDB(Spe)
FOR DT= 1 TO 60

forecolor DNC(dtDNA%(Spe,WK + DT))
LOCATE 3+Spe-TopSpe+1,9+DT :
PRINT MID $ ("TCAG*",dtDNA% (Spe,
WK+DT),l)

0117 : NEXT
0118: NEXT
0119: GOSUB CorresDNA : WK=BotSpe-TopSpe+1
0120: FOR DT=1 TO 60
0121 : forecolor DNC (5+CorDNA (DT))
0122 : LOCATE 4+ WK.9+ DT : PRINT MID S

("+x".CorDNA (DT) ,0;
0123: NEXT
0124 : RETURN
0125 :
0126 : DispMouLoc:
0127: LOCATE 1,80 : PRINT MOUSE(O) : MouX=

MOUSE(2) : MouY=MOUSE(l)
XP=(MouX-36)¥16: YP= (MouY-74) ¥8
IF (XP>BotSpe) OR (XP< 1) THEN

LOCATE 2.40 : PRU,T " spe: * * to;

ELSE
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0132 :

0154 :
0155 :

0156 :
0157 :

0158 :
0159 :

0177: LSET £DNA S =eDNA $ + STRING S (250-
Length,"r")

0178: LSET fLength S =MKI $ (Length)
0179: PUT # l,pRec
0180 : RETURN
0181 :
0182 : GetRecord:
0183: GET # l,gRec
0184: Length= CVI(fLength $ )

0185: eDNA $ = LEFT $ (£DNA $ ,Length)
0186 : RETURN
0187 :
0188 : RightShift:
0189: FOR OpeSpe= 1 TO SpeNum
0190 : IF (LeftSideData + 59) < LenDNA (OpeSpe)

THEN
0191 : IF (LeftSideData+59) > BotNumDB (Ope

Spe) THEN GOSUB LoadData
0192 : ELSE
0193 : LeftSideData=LenDNA (OpeSpe) -59
0194 : END IF
0195: NEXT
0196: GOSUB DispData
0197 : RETURN
0198 :
0199 : LeftShift:
0200: FOR OpeSpe=1 TO SpeNum
0201 : IF LeftSideData<1 THEN
0202 : LeftSideData=1
0203 : ELSE
0204 : IF LeftSideData<TopNumDB(OpeSpe)

THEN GOSUB LoadData
0205 : END IF
0206: NEXT
0207: GOSUB DispDat8
0208 : RETURN
0209 :
0210 : LoadData:
0211: sNum=LeftSideData: SeaSpe=OpeSpe :

GOSUB SearchCell
0212: gRec=SecTBL(OpeSpe,fCell): GOSUB Get

Record
0213: FOR M=1 TO Length: dtDNA%(OpeSpe,

M)=FNvData(eDNAS,M) : NEXT M
0214: TopNumDB(OpeSpe)=NumTBL(OpeSpe,fCell)

: sfd= Length
0215: gRec= SecTBL(OpeSpe,fCeIl + 1) : GOSUB

GetRecord
0216: FOR M=1 TO Length: dtDNA%(OpeSpe,sfd

+M)=FNvData(eDNAS,M) : NEXT M
0217: BotNumDB(OpeSpe) = TopNumDB (OpeSpe)

+ sfd+ Length-l
0218 : RETURN

0133 :
0134 :
0135 :
0136 :
0137 :

0168 :
0169 :
0170 :
0171 :

LOCATE 2,40 : PRINT " spe: ";XP+
(TopSpe-l) :

END IF
IF (YP>59) OR (YP<O) THEN

LOCATE 2,50 : PRINT "loc: ** ,
ELSE

LOCATE 2,50 : PRINT "loc: ";YP+ (Le
ftSideData) ;

0138: END IF
0139 : RETURN
0140 :
0141 : EditRoutine:
0142: yaNDOW 1
0143: EditFlag=FLAG.ON
0144: WHILE EditFlag
0145 : WHILE (DIALOG (0) < > 1) AND EditFlag
0146 : forecolor GREEN
0147 : GOSUB DispMouLoc
0148: WEND
0149 : Pushed= DIALOG (1)
0150 : IF (Pushed< >0) THEN
0151 : SELECT CASE Pushed
0152 : CASE 10
0153 : LeftSideData=LeftSideData+30 :

GOSUB RightShift
CASE 11

LeftSideData=LeftSideData-30 :
GOSUB LeftShift

CASE 12
LeftSideData = LeftSideData + 5 :
GOSUB RightShift

CASE 13
LeftSideData=LeftSideData-5 :
GOSUB LeftShift

0160: CASE ELSE
0161 : END SELECT
0162 : END IF
0163: WEND
0164 : RETURN
0165 :
0166 : SearchCell:
0167: IF sNum+ 1> NumTBL (SeaSpe,SpeCellNum

(SeaSpe)) THEN
fCell=SpeCellNum(SeaSpe) : RETURN

E.\JD IF
Cell= 1
WHILE NumTBL(SeaSpe,Cell) <sNum+ 1 :
Cell=CeIl+l : WEND

0172: fCell=CeIl-l
0173 : RETURN
0174 :
0175 : PutRecord:
0176: Length=LEN (eDNA $)
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0219 :
0220 : FileOpen:

0293 :

0285 :
0286:
0287 :
0288 :
0289 :
0290 :
0291 :
0292 :

0266 :
0267 :
0268 :
0269 :

0258 : FileClose:
0259: IF SaveFlag= FLAG.ON THEN
0260 : GOSUB ConfirmSave
0261 : IF Answer= IN THEN RETURN
0262: END IF
0263: '- Set flag -
0264: SaveFlag=FLAG.OFF: EditFlag=FLAG.

OFF .

0265: EditDataFile $ = "" : EditStructFile $ = .. 11 :

StructFile S ="" : Filet"ame $ =""
DataFile $ ="" : TASK $ =""
WINDOW CLOSE 1 : WINDOW CLOSE 3
IF OpenFlag=FLAG.ON THEN

CLOSE : KILL HisTmpFile $ : OpenFlag=
FLAG.OFF

0270: END IF
0271: MENU 1,2.0 : MENU 1,3,0 : MENU 1,4,0 :

MENU 3,1,0 : MENU 3,2,0
0272: MENU 2,1,0 : MENU 2,2,0 : MENU 2,3,0 :

MEt"U 2,4,0 : MENU 2,5,0
0273: ME~U

0274 : RETURN
0275 :
0276 : FileSa~'e:

0277: IF EditFlag=FLAG.OFF THEN
0278 : Msg$ (l)="No file is open.": MsgBoxType=

1 : GOSUB MsgBoxWin
0279: END IF
0280: Msg $ (1) ="Wait a minute." : GOSUB Comm

entWin
0281: '-- Seve structure file -
0282: StructFile $ = EditStructFile $ : GOSUB Set

StructData
0283: IF FileCount=5 THEN
0284 : KILL BaseName $ + FileExp $ (5) : KILL

BaseName $ + FileExp$ (15)
END IF
IF FileCount<5 THEN

ShiftCount=FileCount
ELSE

ShiftCount = 4
END IF
FOR Cop)'Num=ShiftCount TO 1 STEP -1

NAME BaseName $ + FileExp$ (CopyNum)
AS BaseName $ +FileExp $ (CopyNum+ 1)
NAME BaseName $ +FileExp $ (CopyNum
+10) AS BaseNameS + FileExp$ (CopyNu
m+ll)

0294: NEXT
0295: IF FileCount<5 THEN FileCount = File

Count + 1
0296: '--- Save edited data --
0297: StructFile $ = Base:'Jame $ +".IT" : GOSUB

Msg$ (l)="Wait a minute." : Msg$ (2)="":
GOSUB CommentWin
'- Set file name ­
BaseName S =FileName $

StructFile $ =BaseName $ + FileExp $ (File
Ver+ 1) : GOSUB GetStructData
DataFile $ = BaseName $ + FileExp S (FileVer
+11)
EditStructFile $ = BaseName $ +It.rr : Edit
DataFile $ = BaseName $ +".Dr
'-- Copy master file to temp file
StructFile $ =EditStructFile $ : GOSUB Set
StructData
MasDataFile $ = DataFile $ : CopyDataFile
S = EditDataFile $ : GOSUB CopyDnaData
'- Open history record --
HisTmpFile $ = Folder $ +"HISTORY TEMP"
OPEN HisTmpFile $ FOR OUTPUT AS #4
: HisCount=O
'-- Open data file
OPEN EditDataFile $ AS #1 LEN=256
FIELD # 1,254 AS £DNA S,2 AS fLength $

'- set menu

0238 :

MENU 1,2,1 : MENU 1,4,1 : MENU 2,0,1 :
MENU 2,1,1 : MENU 2,2,1 : MENU 2,3,1
MENU 2,4,1 : MENU 2,5.1 : MENU 3,0,1 :
MENU 3,1,1 : MENU 3,2,1
IF FileVer=O THEN MENU 1,3,1
MENU
'- Set top species & bottom species -­
TopSpe=1
IF Spe~um<11 THE~ BotSpe=SpeNum
ELSE BotSpe=10

0244: '--- Open editing window & buffer window --
0245: WINDOW l,"DNA Gap Editor - Ver 2.1 -

tI, (5,45) - (635,295) ,6
0246: WINDOW 3,"Clipboard",(5,300) - (635,320),3
0247: forecolor RED: LOCATE 1.1 : PRINT "Clip

board> ";
0248: WINDOW 1
0249: BUTTON 10,1,"«",(7,20)-(37,32),1
0250: BUTTON 11,1,"> >",(580,20) - (610,32),1
0251: BUTTON 12,1,"<", (40,20) - (80,32).1
0252: BUrrON 13,1." >", (537,20) - (577,32) ,I

0253 : FOR Spe= 1 TO SpeNum : TopNumDB(Spe) =
2 : NEXT '- TEQ

0254: LeftSideData=l: GOSCB DispEditWin :
TASK $ ="Edit" : OpenFlag=FLAG.OX

0255: WINDOW CLOSE WorkWindow
0256 : RETURN
0257 :

0239 :
0240 :
0241 :
0242 :
0243:

0233 :
0234 :
0235 :
0236 :
0237 :

0229 :

0225 :

0226 :

0230 :
0231 :
0232 :

0227 :
0228 :

0222 :
0223 :
0224 :

0221 :



51

0301 :
0302:
0303 :
0304 :

0324 :
0325 :
0326 :
0327 :
0328 :
0329 :

0372 :

0373 :

0365 :
0366 :
0367 :
0368 :

nfinnSlIve ELSE TASK.$ = to"

0336: IF OpenFlag= FLAG.ON THEN
0337 : CLOSE : KILL HisTmpFile $

0338 : KILL BaseName S + ".Dr : KILL Base
NameS +".IT"

0339: END IF
0340: Program=ESCAPE: EditFlag=FLAG.OFF

: OpenFlag= FLAG.OFF
0341 : RETURl'
0342 :
0343 : UndoEdit:
0344: IF buf $ ="" THEN RETURN
0345: UndoFlag=FLAG.ON: SaveFlag=FLAG.ON
0346: PntSpe=HisSpe: fPnt=fPnt : fPnt2=fPnt

+ (LEN (buf S ) -1)

0347: SELECT CASE EditMode
0348: CASE 1 : 'CUT - > Paste
0349 : GOSUB PasteEdit
0350: CASE 2 : 'COpy -> Do nothing
0351: CASE 3 : 'PASTE -> Cut
0352 : GOSUB CutEdit
0353: CASE 4 : 'INSERT --> Cut
0354 : GOSUB CutEdit
0355: El'D SELECT
0356: UndoFlag=FLAG.OFF
0357 : RETURN
0358 :
0359 : CutEdit:
0360: IF UndoFlag= FLAG.OFF THEN
0361 : GOSUB GetPoint2
0362 : IF EscFlag=FLAG,ON THEN RETURN
0363: END IF
0364: SeaSpe=PntSpe: sNum=fPnt : GOSUB

SearchCell
WK=fPnt2-fPnt : buf S = ....
FOR p=o TO WK

WK2= fPnt + P-TopNumDB (PntSpe) + 1
buf S = bufS + MID S ("TCAG*",dtDNA %
(PntSpe,WK2) .1)

0369: NEXT P
0370: IF NumTBL (PntSpe.fCeIl + 1) >= fPnt2

THEN
0371 : gRec=SecTBUPntSpe,fCell): GOSUB

GetRecord
WK = FNpData (PntSpe.fCell.fPnt) : WK2=
Length- FNpData (PntSpe,fCell.fPnt2) -1
wDNA $ =eDNA $ : eDNA S = LEFT S
(wDNA S,WK) +RIGHTS (wDNAS,WK2)

0374 : pRec=gRec : GOSUB PutRecord : pass= 1
0375: ELSE
0376: gRec= SecTBL (PntSpe,fCell) : GOSUB Get

Record
0377: WK=FNpData(PntSpe,fCeII,fPnt): wDl'A $ ==

GetStructData
0298: StructFile S = BaseName $ +".10" : GOSUB

SetStructData
0299: MasDataFile S= BaseName $ +".DT" : Copy

DataFile S= BaseName $ + ...00"
0300: GOSUB CopyDnaData : GOSUB SetHisDnta

: GOSUB SetFileStruct
'- Open data file -
OPEN EditDataFile.$ AS #1 LEN=256
FIELD # 1,254 AS fDNA $,2 AS fLength $

SaveFlag=FLAG,OFF : WINDOW CLOSE
WorkWindow

0305 : RETURN
0306 :
0307 : FileSaveAs:
0308: Msg $ (I) ="Input a new file name." : GOSUB

GetDataWin
0309: IF Answer= NO THEN RETURN
0310: FileName $ =GetData S : Msg $ (l) ="Wait

a minute," : GOSUB CommentWin
0311: '- Make an original file -
0312: StructFile S=FolderS + FileName $ +".IM" :

GOSUB SetStructData
0313: MasDataFile.$ = EditDataFile .$ : CopyData

FileS =Folder.$ +FileNameS +",DM"
0314: GOSUB CopyDnaData
0315: '- make a data file
0316: StructFile $ = Folder S + FileName S + ".10" :

GOSUB SetStructData
0317: CopyDataFile.$ =Folder$ +FileNameS +",DO"
0318: '-- make a temp file
0319: StructFile S =FolderS + FileName S +".11"

GOSUB SetStructData
0320: NAME BaseName S +".DT AS FolderS +

FileNameS +".DT
0321: Basel'ame $ = Folder $ +Filel'ame S
0322: EditDataFile S = BaseName S +".Dr : Edit

StructFile $ = BaseName S +".1T
0323: OPEN BaseName S + ".HIS" FOR OUTPUT

AS ~ 3 : CLOSE =* 3 : GOSUB SetHisData
GOSUB SetFileStruct
, Open data file -
FileVer=O : MENU 1,3,1 : MENU
OPEN EditDataFileS AS #1 LEN=256
FIELD # 1,254 AS fDl'A S.2 AS fLength $

SaveFlag= FLAG.OFF : WINDOW CLOSE
WorkWindow

0330 : RETURN
0331 :
0332 :
0333 :
0334 : Quit:
0335: IF Sa\'eFlag= FLAG.ON THEN GOSUB Co-
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GOSUB PutRecord
NumTBL (PntSpe,sCell + 1) = NumTBUPnt
Spe,sCell) + 125

0417: END IF
0418 : RETURN
0419 :
0420 : CopyEdit:
0421: GOSUB GetPoint2
0422: IF EscFlag=FL.\G.ON TIlEf\ RETUR:'tJ
0423: WK=fPnt2-fPnt: buf $ = ....
0424: FOR P=O TO WK
0425 : WK2=fPnt+ P-TopNumDB(PntSpe) + 1
0426 : buf$ =bufS +MIDS ("TCAGlje",dtDNA%

(PntSpe,WK2) ,1)
0427: :'JEXT P
0428: GOSUB DispBuf : HisSpe= PntSpe : Edit

Mode=2 : GOSUB RecHisData : SaveFlag=
FLAG.ON

0429 : RETURN
0430 :
0431 : PasteErlit:
0432: IF UndoFlag=FLAG.OFF THEN
0433 : GOSUB GetPointl
0434 : IF EscFlag= FLAG.ON THEN RETURN
0435: END IF
0436: ins S = buf.$ : GOSUB InsRecord
0437: OpeSpe = PntSpe : GOSUB LoadData :

GOSUB DispBuf : GOSUB DispData
0438: HisSpe=PntSpe: EditMode=3 : GOSCB

RecHisData : SaveFlag= FLAG.ON
0439 : RETURN
0440 :
0441 : InsertEdit:
0442: GOSUB GetPointl
0443: IF EscFlag= FLAG.ON TIlEN RETURN
0444: GOSUB onMark : GOSUB GetInsData :

GOSUB InsRecord
0445: OpeSpe=PntSpe: GOSUB LoadData
0446: buf $ = ins $ : GOSUB DispBuf : GOSUB

DispData
0447: HisSpe=PntSpe: EditMode=4 : GOSUB

RecHisData : SaveFlag= FLAG.O!'
0448 : RETUR:'J
0449 :
0450 : ChangeHorizontally:
0451: title $ ="Change editing area horizontally."
0452: Msg.$:I) = "Input the left end of an area .. :

GOSUB GetDataWin
0453: jPnt=VAL(GetData $)

0454: IF (jPnt>O) AND (jPnt<MaxLength+ 1)

TIlE!'
0455 : LeftSideData=jPnt : GOSUB DispEditWin
0456: END IF

0415 :
0416 :

'cut up
gRec=SecTBL(PntSpe,sCeIl) : GOSUB
GetRecord : wDNA S =eD:'JA S
gRec= SecTBUPntSpe,sCell + 1) : GOSUB
GetRecord : wDNA S =wD:'JA $ +eD~A $

eDNA $ = LEFT $ (wDNA.$ ,125) : pRec=
SecTBL(PntSpe,sCeIl)
GOSUB PutRecord
eDNA $ = RIGHT .$ (wDNA S .LEN (wDNA
.$ ) -125) : pRec=SecTBL(PntSpe,sCell+1)

, combination
gRec= SecTBUPntSpe,sCell) : GOSUB
GetRecord : wD:'JA $ =eDNA S
gRec=SecTBL(PntSpe,sCeIl+l) : GOSUB
GetRecord : wDNA $ =wDNA $ +eDNA $

eDNA.$ =wDNA $

pRec=SecTBL(PntSpe,sCell) : GOSUB
PutRecord
FOR I=sCell+ 1 TO SpeCellNum(PntSpe)
-1

f\umTBL ~PntSpe,1) =:'tJumTBUPntSpe)-1
NEXT
SpeCeIINum(PntSpe) = SpeCeIH\um(PntSpe)
-1

ELSE

0413 :
0414 :

0408 :
0409 :
0410 :

0412 :

0404 :

0411:

0405 :
0406 :
0407 :

0402 :
0403 :

0401 :

0385 :
0386 :
0387 :
0388 :
0389 :
0390 :
0391 :
0392 :

0381 :
0382:
0383 :
0384 :

eDNA $ : eDNA.$ = LEFT $ (wDf\A $ ,WK)
0378: pRec=gRec: GOSUB PutRecord
0379: gRec=SecTBL(PntSpe,fCeU+ 1) : GOSUB

GetRecord
0380: WK=Length-FNpData (PntSpe,fCeIl+ l,fPnt

2) -1: wDNA $ =eDNA $

eDNA $ = RIGHT $ (wDNA $ ,WK)
pRec=gRec : GOSUB PutRecord : pass=2
END IF
RenNum= - LEN (buf $) : RenSpe= PntSpe :
GOSUB RenNumTBL: GOSUB DispSpeName
IF FNnData (PntSpe,fCell) < 100 TIlEN

sCell=fCeIl : GOSUB Supply
ELSE

IF FNnData (PntSpe,fCeIl + 1) < 100 TIlE!'
sCeIl=fCeIl+ 1 : GOSUB Supply

END IF
END IF
OpeSpe=PntSpe : GOSUB LondDnta :
GOSUB DispBuf : GOSUB DispDnta

0393: HisSpe= PntSpe : EditMode= 1 : GOSUB
RecHisData : SaveFlag= FLAG.ON

0394 : RETURN
0395 :
0396 : Supply:
0397: Work=FNnData(PntSpe,sCeIl) +FNnData

(PntSpe,sCeIl + 1)

0398: IF Work<250 THEN
0399 :
0400 :
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0486 :

0487 :

0484 :
0485 :

0463:
0464 :
HEN
0465 :

0521 :
0522 :

0523 :
0524 :
0525 :
0526 :
0527 :
0528 :
0529 :

0516 :
0517 :
0518 :

0519 :

0510 :
0511 :

0505 :
0506 :

0512 :
0513 :

0509 :

0514 :
0515 :

0507 :
0508 :

0520 :

0499 :
0500 : GetPoint2:
0501: Msg $ (1) = "Click the left end" : GOSUB

CommentWin : WINDOW 1
0502 : . LOOP=IN: CTs=O: MarkData=O : EscFlag=

FLAG.OFF : GOSUB onESC
0503: WHILE LOOP
0504 : WHILE MOUSE(O) <>1: GOSUB DispMou

Loc: WEND
GOSUB CheckESC
IF (XP>O) AND (YP>O) AND (YP<60)
THEN

IF CTs=O THEN
PntSpe=XP+ (TopSpe-I) : fPnt=YP
+ LeftSideData
MarkData=dtDNA %(PntSpe,fPnt-Top
NumDB(PntSpe) + 1)
GOSUB onMark : CTs= 1
Msg S (1) = "Click the right end" :
GOSUB CommentWin : WINDOW 1

ELSE
IF PntSpe= XP+ (TopSpe-l) AND
fPnt< = YP+ LeftSideData THEN
fPnt2= YP+ LeftSideData
MarkData=dtDNA% (PntSpe.fPnt2­
TopNumDB(PntSpe) + 1)
GOSUB onMark : GOSUB Sure
IF Answer= YES THEN

LOOP=ESCAPE : GOSUB off
Mark
MarkData=dtDNA% (PntSpe,fPnt­
TopNumDB(PntSpe) + 1)

XP=PntSpe : YP=fPnt-LeftSide
Data : GOSUB offMark

ELSE
GOSUB CommentWin : WINDOW
1
GOSUB offMark

END IF
END IF

END IF
END IF

WEND
GOSUB offESC : WINDOW CLOSE Work
Window

0530 : RETURN
0531 :
0532 : SetStructData:
0533: OPEN StructFile$ FOR OUTPUT AS #2
0534: PRINT # 2,speNum
0535: FOR Spe= 1 TO SpeNum
0536 : PRINT # 2.SpeName $ (Spe)
0537 : PRINT #2.LenDNA(Spe)

IF JmpSpe+9>SpeNum THEN TopSpe=
SpeNum-9 ELSE TopSpe=JmpSpe

0466 : BotSpe=TopSpe+ 1
0467 : GOSUB DispEditWin
0468: END IF
0469 : RETURN
0470 :
0471 : RecHisData:
0472: PRINT #4.EditMode
0473: PRINT #4.HisSpe 'edited species number
0474: PRINT #4,fPnt 'DNA's point
0475: PRINT #4.buf S • edited data
0476: HisCount = HisCount + 1
0477 : RETURN
0478 :
0479 : GetPointl:
0480: Msg$ (I) ="Click insertion point." : GOSUB

CommentWin : WINDOW 1
0481: LOOP=IN: EscFlag=FLAG.OFF : GOSUB

onESC
0482: WHILE LOOP
0483 : WHILE MOUSE(O) < > 1 : GOSUB Disp

MouLoc : WEND
GOSUB CbeckESC
IF (XP>O) At\D (YP>O) AND (YP<60)
THEN

PntSpe=XP+ (TopSpe-l) : fPnt=YP+
LeftSideData
MarkData=dtDNA %(PntSpe,fPnt - Top
Num DB (PntSpe) + 1)

0488 : GOSUB onMark
0489 : GOSUB Sure
0490 : IF Ans.....er=YES THEN
0491 : LOOP=ESCAPE
0492 : ELSE
0493 : GOSUB offMark
0494 : END IF
0495 : END IF
0496: WEND
0497: GOSUB offMark : GOSUB offESC : WINDOW

CLOSE WorkWindo.....
0498 : RETURN

0457 : RETURN
0458 :
0459 : ChangeUppermost:
0460: IF SpeNum< 11 THEN RETURN
0461: title $ = "Change editing area vertically."
0462: Msg $ (1) ="Input the number of species for

the uppermost position " : GOSUB GetData
Win
JmpSpe=VAL(GetData S)

IF (JmpSpe>O) AND (JmpSpe<Spe~um) T
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0538 :
0539 :
0540 :
0541 :
0542 :

0555 :
0556 :
0557 :
0558 :
0559 :

0569 :
0570 :
0571 :
0572 :
0573 :
0574 :
0575 :
0576 :
0577 :
0578 :

0598 :

0618 :

0609 :

0614 :
0615 :

0612 :
0613 :

0611 :

0610 :

0586: WINDOW 1 : TEXTFONT 3 : TEXTSIZE
12 : forecolor RED

0587: LOCATE 1,1 : PRINT BaseName S;
0588: foreeolor BLUE : PRINT" Ver = ";File

Veri
0589: GOSUB DispSpeName : GOSUB LeftShift
0590 : RETURN
0591 :
0592 : DispSpeName:
0593: WINDOW 1
0594: TEXTFONT 3 : TE.XTSIZE 12
0595: forecolor BLACK
0596: FOR Spe=TopSpe TO BotSpe
0597 : LOCATE 3+ Spe,l : PRINT Spe;MID $

(SpeName $ (Spe),4,5);
LOCATE 3+Spe,71 : PRINT LenDNA
(Spe);

0599: NEXT
0600 : RETURN
0601 :
0602 : InsRecord:
0603: sNum=fPnt: SeaSpe=PntSpe : GOSUB

SearchCell
0604: gRec=SecTBL(PntSpe,fCeIl): GOSUB Get

Record
0605: WK = FNpData (PntSpe,fCell,fPnt)
0606: wDNAS =LEFTS (eDNAS,WK)+insS+MID

S (eDNA S,WK + 1,Length-WK)
0607: IF LEN(wDNAS) >254 THEN
0608 : eDNA $ = LEFT $ (\\'DNA S,125) : pRec=

SecTBL (PntSpe,fCell) : GOSUB PutRecord
eDNA $ = RIGHT $ (wDNA $ ,LEN (wDNA
$) -125) : pRec=LastReeord+1 : GOSUB
PutRecord
FOR K=mssp(PntSpe) TO fCell+l STEP
-1

NumTBL(PntSpe,K + 1) = NumTBL (Pnt
Spe,K) : SecTBL(PntSpe,K+ 1) = SeeTBL
(PntSpe,K)
NEXT K
NumTBL (PntSpe,fCell+1) = NumTBL (Pnt
Spe,fCell) + 125 : SecTBL(PntSpe,fCell+1)=
LastRecord + 1
LastRecord=LastRecord+ 1
RenNum=LEN(ins$) : RenSpe=PntSpe :
GOSUB RenNumTBL

0616: ELSE
0617 : eDNA $ =wDNA $ : pRec=SecTBL(Pnt

Spe,fCeIl) : GOSUB PutRecord
RenNum= LEN (ins S) : RenSpe = PntSpe :
GOSUB RenNumTBL

0619: END IF
0620: GOSUB DispEditWin

NEXT
FOR Spe=l TO Spe~um

PRINT #2,SpeCeIlNum(Spe)
FOR Cell=1 TO SpeCeIlNum(Spe)

PRINT '# 2,NumTBL(Spe,Cell) ,SecTBL
(Spe,Cell)

0543 : NEXT
0544: NEXT
0545: PRINT # 2,LastRecord
0546: CLOSE '# 2
0547 : RETURN
0548 :
0549 : GetStructData:
0550: OPEN StruetFile $ FOR INPUT AS #2
0551: MaxLength=O: INPUT #2.speNum
0552: FOR Spe=1 TO SpeNum
0553 : INPUT #2,SpeName S (Spe),LenDNA(Spe)
0554 : IF LenDNA (Spe) > MaxLength THE:'J Max

Length= LenDNA (Spe)
NEXT
FOR Spe=1 TO SpeNum

INPUT ,#2,speCellNum(Spe)
FOR Cell=1 TO SpeCellNum(Spe)

INPUT #2,NumTBL(Spe,Cell) ,SecTBL
(Spe,Cell)

0560 : NEXT
0561: NEXT
0562: INPUT # 2,LastRecord
0563: CLOSE # 2
0564 : RETURN
0565 :
0566 : CopyDnaData:
0567: CLOSE '# 1 : CLOSE # 2
0568: OPEN CopyDataFile $ FOR OUTPUT AS

#2 : CLOSE #2
OPEN "'R",#2,CopyDataFile S,256
FIELD #2,254 AS eDNA S,2 AS cflen S
CLOSE #2
OPEN CopyDataFile S AS # 2 LEN = 256
FIELD #2,254 AS eDNA $ ,2 AS cflen$
OPEN MasDataFile $ AS # 1 LEN = 256
FIELD :1* 1,254 AS fDNA S ,2 AS fLength $

FOR 1=1 TO LastReeord
gRee= I : GOSUB GetRecord
LSET eDNA S =eDNA $ + STRING S (254
- Length,"'r")

0579 : LSET cflen S =MKU (Length)
0580 : PUT # 2,1
0581: NEXT I
0582: CLOSE # 1 : CLOSE :1* 2
0583 : RETURN
0584 :
0585 : DispEditWin:
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0647 :
0648 :

0639 :
0640 :

0641 :
0642 :

0645 :
0646 :

0666 :
0667 :

0664 :
0665 :

0657 :

0658 :
0659 :
0660 :
0661 :
0662 :
0663 :

0656 :
(51," ")
CASE 28: forecolor MAGENTA: CALL
MOVETO (50,110)

PRINT STRING $ (51," "):
CALL MOVETO (50,110)
PRINT "Insertion data: ";ins $

GOSUB Sure
IF Answer= YES THEN

ginLOOP=ESCAPE
ELSE

CALL MOVETO (50,110) : PRINT
STRING $ (51," ")
CALL MOVETO (10,110)
PRINT "Create insertion data by
clicking the upper button."

END IF
CASE 29: GOSUB Sure: IF Answer=
YES THEN ginLOOP=ESCAPE

0668 : END SELECT
0669: WEND
0670: WINDOW CLOSE 4 : WINDOW 1
0671 : RETURN
0672 :
0673 : RenNumTBL:
0674: FOR K=fCell + 1 TO SpeCeIlNum(RenSpe)
0675 : NumTBL(RenSpe,K) = NumTBL (RenSpe,K)

+ RenNum
0676: NEXT K
0677: LenDNA(RenSpe) =LenDNA(RenSpe) +Ren

Num
0678 : RETURN
0679 :
0680 : onESC:
0681: forecolor BLUE : LOCATE 2,20 : PRINT "

ESC" : forecolor GREEN
0682 : RETURN
0683 :
0684 : offESC:
0685: LOCATE 2,20 : PRINT "
0686 : RETURN
0687 : onMark:
0688: forecolor WHITE : backcolor BLACK
0689: LOCATE 3+XP,10+ YP : PRINT MID S ("

TCAG *".MarkData,l)
0690: forecolor GREEN: backcolor WHITE
0691 : RETURN
0692 :
0693 : offMark:
0694: IF MarkData=O THEN RETURN
0695: forecolor DNC(MarkData)
0696: LOCATE 3+XP,10+ YP : PRINT MID $ ("

TCAG *".MarkData.I)
0697: forecolor GREEK

0643 :
0644 :

0649 :
0650 :

0621 : RETURN
0622 :
0623 :
0624 : GetInsData:
0625: WINDOW 4,"Insert Data Setting Window",

(185,345) - (625,475).6
0626: BUTTON 21,1,"T'. (10,15) - (32,37),1 : BUTT

ON 22,1,"C".(40,15)- (62,37),1
0627: BUTTON 23,1."A",(70,15) - (92,37},l : BUTT

ON 24,1,"G", (100,15) - (122,37).1
0628: BUTTON 25,1,"*",(130,15)-(152,37),1 :

BUTTON 26,1,"BS", (170,15) - (205,37),1
0629: BUTTON 27.l,"CLEAR",(215,15) - (280,37),1

BUTTON 28,1,"ADD",(290,15) - (340,37},l
0630: BUTTOK 29.l,"CANCEL",(350,15)-(425,37),1
0631: TEXTFONT 3 : LINE (48,50) - (270,80) "B :

CT=O : insS =""
0632: forecolor BLUE : CALL MOVETO (300,

70) : PRINT "Count : "
0633: forecolor MAGENTA: CALL MOVETO (10.

110)
0634: PRINT "Create insertion data by clicking the

upper button."
0635: ginLOOP=IN
0636: WHILE ginLOOP
0637 : forecolor BLACK
0638 : CALL MOVETO ( 10,70) : PRINT"

: CALL MOVETO (340,70) : PRINT CT;
WHILE DIALOG (0) <>1 : WEND
Pushed=DIALOG(I) : IF CT>=20 THEN
Pushed=O
SELECT CASE Pushed
CASE 21: forecolor GREEN: CT=CT
+ 1 : CALL MOVETO (50+CT* 10,70)

PRINT "T"; : insS =ins$ +"Y'
CASE 22: forecolor CYAN : CT=CT
+ 1 : CALL MOVETO (50+CT* 10,70)

PRINT "C"; : insS =ins$ +"C"
CASE 23: forecolor MAGENTA: CT=
CT+l : CALL MOVETO (50+CT*10,70)

PRINT "A"; : ins$ =ins$ +"A"
CASE 24: forecolor BLACK: CT=CT
+ 1 : CALL MOVETO (50+CT* 10,70)

PRINT "G"; : ins$ =ins$ +"G"
CASE 25: forecolor YELLOW: CT=CT
+1 : CALL MOVETO (50+CT* 10,70)

PRINT "*"; : insS =ins$ +"*"
CASE 26: CALL MOVETO (50+CT*
10,70) : PRINT" ,

IF CT>O THEN Cf=CT-l
ins $ = LEFT $ (ins S,CT)

CASE 27: CT=O: insS ="" : CALL
MOVETO (53.70) : PRINT STRING S

0651 :
0652 :

0653 :
0654 :
0655 :
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0698 : RETURN
0699 :
0700 : DispBuf:
0701: WINDOW 3 : TEXTFONT 3 : TEXTSIZE

12
0702: LOCATE 1,8 : PRINT STRINGS (100," ");
0703: FOR K= 1 TO LEN (buf $ )

0704 : forecolor DNC(FNvData(buU ,K)
0705: LOCATE 1,7+K : PRINT MID $ (bufS,K,

1);

0706: NEXT K
0707: WINDOW 1
0708 : RETURN
0709 :
0710 : MsgBoxWin:
0711: WINDOW WorkWindow,"",(150,IOO) - (550,230),

2
0712: SELECT CASE MsgBoxType
0713: CASE I
0714 : BUTTON 3I,I,"OK", (150,110) - (250,125) ,I
0715: CASE 2
0716 : BUTTON 3I,l,"YES",(110,110)-(2oo,125),1
0717 : BUTTON 32,I,"NO", (210,110) - (300,125),1
0718: CASE 3
0719 : BUTTON 3I,I,"OK",(110,110) - (200,125).1
0720 : BUTTON 32,1,"CANSEL",(210,110) - (300,

125),1
0721: CASE 4
0722 : BUTTON 3I,I,"YES", (260,110) - (350,125),1
0723 : BUTTON 32,l,"NO", (160,110) - (250,125).1
0724 : BUTTON 33,I,"CANSEL", ( 60,110) - (150,

125) ,I
0725: END SELECT
0726: forecolor RED: backcolor WHITE: TEXTF-

ONT 2 : TEXTSIZE 12
0727: TitiePoint=29- LEN (title $) /2
0728: LOCATE 2,TitiePoint : PRINT title $

0729: forecolor BLUE
0730: LOCATE 4,3 : PRINT Msg $ (I) : LOCATE

5,3 : PRINT Msg $ (2)
0731: LOCATE 6,3 : PRINT Msg $ (3) : LOCATE

7,3 : PRINT Msg $ (4)
0732: LOCATE 8,3 : PRINT Msg $ (5)
0733: WHILE DIALOG (0) <>1 : WEND
0734: PushedButton=DIALOG (1)
0735: SELECT CASE PushedButton
0736: CASE 31 : Answer= FLAG.ON
0737: CASE 32 : Answer= FLAG.OFF
0738: CASE 33 : Answer= IN
0739: END SELECT
0740: FOR Count=l TO 5 : MsgS (Count) ="" :

NEXT
0741: WINDOW CLOSE WorkWindow : WINDOW

I
0742: MsgOption=NO
0743 : RETURN
0744 :
0745 : GetDataWin:
0746: WINDOW WorkWindow,"",(l50,l00) - (550,

230),2
0747: BUTTON 31,l,"OK", (110,110) - (200,125),1
0748: BUTTON 32,I,"CANSEL",(210,110) - (300,

125) ,I

0749: forecolor RED : backcolor WHITE :
TEXTFONT 2 : TEXTSIZE 12

0750: TitiePoint=29-LEN' (title $) /2
0751: LOCATE 2,TitlePoint : PRINT title $

0752: forecolor BLUE
0753: LOCATE 4,3 : PRINT Msg S (I)
0754: LOCATE 5,3 : PRINT Msg $ (2)
0755: LOCATE 6,3 : PRINT Msg $ (3)
0756: LOCATE 8,10 : INPUT GetData $

0757: WHILE DIALOG (0) <>1 : WEND
0758: PushedButton=DIALOG (1)
0759: SELECT CASE PushedButton
0760: CASE 31 : Answer= FLAG.ON
0761: CASE 32 : Answer= FLAG.OFF
0762: END SELECT
0763: WINDOW CLOSE WorkWindow : WINDOW

1
0764: FOR Count=1 TO 3 : MsgS (Count) ="" :

NEXT
0765: MsgOption=NO
0766 : RETURN
0767 :
0768 : CommentWin:
0769: WINDOW WorkWindow,"",(110,403) - (580,

440),2
0770: TEXTFONT 2 : TEXTSIZE 18 : forecolor

BLACK : backcolor CYAN : CLS
0771: LOCATE 1,1 : PRINT Msg $ (1);
0772: LOCATE 2,1 : PRINT Msg $ (2);
0773: FOR Count=1 TO 2 : Msg$ (Count) ="" :

NEXT
0774 : RETURN
0775 :
0776 : SetFileStruct:
0777: OPEN FileName $ FOR OUTPUT AS #5
0778: PRINT #5,"DNA GAP EDITOR"
0779: PRINT # 5,FileName S
0780: PRINT #5,FolderS
0781: PRINT # 5,FileCount
0782: CLOSE #5
0783 : RETURN
0784 :
0785 : Sure:
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0827 :

0826 :

0786 :
0787 :
0788 :
0789 :

forecolor BLUE
LOCATE 5,5 : PRINT DelFile $ : LOCATE
6,5 : PRINT BaseNarne $ +".HIS"
Count=O
FOR 1=1 TO FileCount+1

LOCATE Count+7,5 : PRINT BaseNarne
S+ FileExp$ (1+1);
Count=Count+ 1
LOCATE Count+7,5 : PRINT BaseNarne
$ + FileEx.p $ (I + 11);

Count=Count+ 1
NEXT
forecolor RED
LOCATE 21,22 : PRINT "Will you delete
file."
WHILE DIALOG (0) < > 1 : WEND
PushedButton= DIALOG (1)
WINDOW CLOSE 3

0868 :
0869 :
0870 :

0864 :
0865 :
0866:
0867 :

0859 :
0860 :
0861 :

0862:
0863 :

0855 :
0856 :
0857 :
0858 :

0837 :
0838 :
0839 :
0840 :
0841 :
0842 :

0843 :
0844:
0845:
0846:
0847 :

0848 :
0849 :
0850 :
0851 :
0852 :

0831 :
0832 : FileDelete:
0833: GOSUB FileClose : IF Answer = IN THEN

RETURN
0834: CLOSE
0835: Msg $ (1) ="File deletion" : Msg $ (2) =

"Select a file with no extension." : GOSUB
Messenger

0836: DelFile $ =FILES $ (l,"TEXT") : WINDOW
CLOSE MsgWindow
IF DelFile $ ="" THEN RETURN
OPEN DelFile $ FOR INPUT AS # 1
INPUT # l,check $

IF check S< > "DNA GAP EDITOR" THEN
Msg $ (1) ="This is not in Takushi's format."
Msg $ (2) = "Click this window." : GOSUB
Messenger
WHILE MOUSE(O) < > 1 : WEND
CLOSE #1
WINDOW CLOSE MsgWindow : RETURN

ELSE
INPUT # 1,FileNarne $ : INPUT #l,Folder
S : INPUT # I,FileCount : CLOSE # 1

END IF
BaseNarne $ = FileNarne $

WINDOW 3,'''', (100,100) - (600,400),3
BUITON 1,1,"OK",(150,260) - (240,275),1
BUITON 2,1,"CANCEL",(250,260) - (340.275).
1

0853: TEXTFONT 2 : TEXTSIZE 12 : forecolor
BLACK : backcolor CYAN : CLS

0854: LOCATE 1,26 : PRINT "FILE DELETE
MODE"
LOCATE 3,1 : PRINT "Delet file list"

WINDOW 5,"sure", (20,345) - (155,445),2
BUITON 21,1,"Yes", (20,55) - (60,77),1
BUITON 22,1,"No",(75,55) - (115,77),1
TEXTFONT 2 : TEXTSIZE 24 : forecolor
BLACK : backcolor CYAN : CLS

0790: CALL MOVETO (25,40) : PRINT "OK 1"
0791: WHILE DIALOG (0) < > 1 : WEND
0792: PushedButton = DIALOG (1)
0793: SELECT CASE PushedButton
0794: CASE 21 : Answer= YES
0795: CASE 22 : Answer=NO
0796: END SELECT
0797: WINDOW CLOSE 5
0798 : RETURN
0799 :
0800 : SetHisData:
0801: CLOSE #4 : OPEN HisTrnpFile $ FOR

INPUT AS #4
0802: OPEN BaseNarne $ +".HIS" FOR APPEND

AS #3
0803: PRINT #3,DATE$ : PRINT #3,HisCount
0804: FOR Count=l TO HisCount
0805 : INPUT # 4,fEditMode : PRINT # 3,fEdit

Mode
0806 : INPUT #4,fHisSpe : PRINT #3,fHisSpe
0807 : INPUT # 4,ffPnt : PRINT # 3,ffPnt
0808 : INPUT #4,fBuf S : PRINT #3,fBuU
0809: NEXT
0810: CLOSE #3 : CLOSE #4 : HisCount=O
0811: KILL HisTrnpFile $

0812: OPEN HisTrnpFile $ FOR OUTPUT AS #4
0813 : RETURN
0814 :
0815 : ConfirrnSave:
0816: Msg $ (1) = "Current file has not been saved."
0817: Msg $ (2) ="Do you want to save it before

proceeding."
0818: MsgBox.Type=4: GOSUB MsgBoxWin
0819: IF Answer= YES THEN
0820 : GOSUB FileSave
0821: END IF
0822 : RETURN
0823 :
0824 : CheckESC:
0825 : IF (XP=O) AND (YP>9) AND (YP<

12 ) THEN
IF MarkData< >0 THEN GOSUB Disp
Data

WINDOW CLOSE WorkWindow : LOOP=
ESCAPE

0828 : YP=O : EscFlag=FLAG.ON
0829 : END IF
0830 : RETURN
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INPUT #I,SpeName S (Count) ,LenDNA
(Count)

IF LenDNA (Count) >MaxLength THEN
MaxLength=LenDNA (Count)

NEXT
CLOSE
'-- COPY
FOR Spe=1 TO'SpeNurn

ChrCheck $ ="=" : Count=O : Work $ =
SpeName S (Spe)
WHILE ChrCheck S =" ="

ChrCheck $ =MID $ (Work S ,2,1)
Count = Count+1
WorkS =RIGHTS (WorkS,LEN(WorkS)­
1)

WEi'D
IternName S (Spe) = LEFT $ (Work S,5)

NEXT

0923 :
0924 :
0925 :
0926 :

0927 :
0928 :
0929 :
0930 :
0931 :
0932 :

'- Confirm­
ItemNurn=SpeNum
BoxMesColor1=BLUE : BoxMesl S = "File
name - "+ BaseName S

0933: BoxMesColor2=BLACK: BoxMes2 $ =
"Species = > "+STR $ (SpeNum)

0934: bTitleColor =RED : bTitle $ ="Sure ?"
0935: BorderTitle S ="File infornation" : ItemTitle

$ ="No Species BP"
0936: GOSUB SelectBox
0937: IF SelectButton= YES THEN
0938 : SelectFile= YES
0939 : TASK $ = "FileOpen"
0940: END IF
0941 : RETURN
0942 :
0943 :
0944 : SelectBox:
0945: WINDOW 10,"Menu Box", (25,45) - (595,350),3
0946: TEXTFONT 3 : TEXTSIZE 12
0947: backcolor CYAt, : CLS
0948: BUTTON 1,I,"Yes", (40,40) - (72,60),1
0949: BUTTON 2,l,"No", (90,40) - (122,60) ,I
0950: IF hemNurn> 30 mEN
0951 : BUTTON 3,1,"Up", (360,40) - (392,60),1
0952 : BUTTON 4,1,"Down",(410,40) - (455,60),1
0953 : LOCATE 2,45 : forecolor 33 : PRINT "p

AGE";
0954: END IF
0955: forecolor BoxMesColorl : LOCATE 1,1

PRINT BoxMesl $

0956: forecolor BoxMesColor2 : LOCATE 1,48 :
PRINT BoxMes2 $

0957: forecolor bTitieColor : LOCATE 2,5 :
PRINT bTitle S

0916 :

0918 :
0919 :

0920 :
0921 :
0922 :

0917 :

'- Get file version ­
GOSUB GetFileVer
IF FileVer>4 mEN

SelectFile=YES : RETURN
END IF
BaseName $ = FileName $

'- Open structure file -
StructFile $ = BaseName $ +FileExp S (File
Ver+ 1)
OPEN StructFile $ FOR INPUT AS # 1
MaxLength=O : INPUT # I,SpeNum
FOR Count=1 TO SpeNurn

0899 :
0900 :
0901 :
0902 :

0913 :
0914 :
0915 :

0903 :
0904 :
0905 :
0906 :
0907:
0908 :
0909 :
0910 :
0911 :
0912 :

0882 :
0883 :
0884 :
0885 :
0886 :

0887 :
0888 :
0889 :
0890 :
0891 :
0892 :
0893 :
0894 :
0895 :
0896 :
0897 :
0898 :

0871: IF PushedButton = 2 THEN RETURN
0872: KILL DelFile S : KILL BaseName S +".HIS"

: KILL BaseNarne $ +".DM"
0873: KILL BaseName $ +".IM"
0874: FOR 1=1 TO FileCount
0875 : KILL BaseName $ +FileExp S (I) : KILL

BaseName $ + FileExp $ (1+10)
0876: NEXT
0877 : RETURN
0878 :
0879 : GetFileName:
0880: IF OpenFlag=FLAG.ON THEN
0881 : Msg $ (1) ="File already exist." : Msg $ (~) =

"" : GOSUB Messenger
FOR 1=1 TO 8000 : NEXT
WINDOW CLOSE MsgWindow : RETURN

END IF
'- Select a file -
Msg S (1) = "Select a data folder, then open
a file with no extension," : Msg $ (2) ='''' :
GOSUB Messenger
FileName $ = FILES $ (l,"TEXT")
WINDOW CLOSE MsgWindow
IF FileName $ ="" mEN

SelectFile=YES : RETURN
END IF
'-- ERROR CHECK
OPEN FileName $ FOR INPUT AS #1
INPUT # l,check $

IF checkS <>"DNA GAP EDITOR" THEN
CLOSE #1
Msg $ (1) ="This is not in Takushi's format"
Msg $ (2) = "Click this window." : GOSUB
Messenger
WHILE MOUSE (0) < > 1 : WEND
WINDOW CLOSE MsgWindow : RETURN

ELSE
INPUT #I,FileName $ : INPUT #l.Folder
$ : INPUT # I,FileCount
CLOSE #1

END IF
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0988 :

0989 :

0985 :
0986 :
0987 :

0000:'*********************
0002 : ' *
0003 : ' * TITLE: Converter Ver.2.l for DNA Gap

Editor
0004:'*
0005 : ' * File Name : DGE-Converter Ver.2.l
0006:'*
0007 : ' * rev 0.0: Last modified on December 15th,

1992
0008:'*
0009 : ' * AUTHOR : K. Takushi ( Ryukyu univ. )
0010 : ' *

0011 : • * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * *

(Count) = 1 : NEXT
1002: TEXTFONT 2 : TEXTSIZE 24 : forecolor

33 : backcolor 341 : CLS
1003: CALL MOVETO (127,24) : PRINT "Select

file Version"
1004: CALL MOVETO (25,90) : PRINT "Ver";
1005: TEXTSIZE 12
1006: CALL MOVETO (25,50) : PRINT "File =";

FileNameS
1007: BUTTON 21,ButtonSw (l),"0",(l2* 6,12*6) ­

(12 * 8,12* 8),1
1008: BUTTON 22,ButtonSw(2),"I",(12*9,12*6)­

(12* 11,12*8),1
1009: BUTTON 23,ButtonSw(3),"2",(12*12,12*6)­

(12 * 14,12 * 8),1
1010: BUTTON 24,ButtonSw(4),"3",(12*15,12*6)­

(12* 17,12* 8),1
1011: BUTTON 25,BuUonSw(5),"4",(12*18,12*6)­

(12*20,12*8),1
1012: BUTTON 26,l,"CANCEL",(12*21,12*6)-

(12 * 26,12 * 8),1
1013: WHILE DIALOG (0) <> 1 : WF..ND
1014: PushedButton=DIALOG(I)
1015: FileVer=PushedButton-21
1016: WINDOW CLOSE 7
1017 : RETURN
1018 :
1019 : Messenger:
1020: WINDOW MsgWindow,"",(140,330)-(500,400),

2
1021: backcolor GREEN : forecolor WHITE : CLS
1022: TEXTSIZE 12 : TEXTFONT 2 : PRINT
1023: FOR Num= 1 TO 2 : PRINT Msg $ (Num)

NEXT
1024: PRINT Msg $ (3);
1025 : RETURN
1026 :

0990 :
0991 :
0992 :
0993 :
0994 :

0958: Work=LEN (BorderTitle $) +4 : AstarNum=
INT( (76-Work) /2)

0959: IF ( AstarNurn * 2+ Work ) < 75 TIlEN
AstarNum=AstarNum+ 1

0960: forecolor BLACK : LOCATE 6,1
0961: PRINT STRING $ (AstarNum," * ");"

";BorderTitle$;" ";STRINGS (AstarNum,"*");
0962: TopNum= 1 : GOSUB Listing
0963: LOOP=l
0964: WHILE LOOP
0965 : WHILE (DIALOG (0) <> 1) : WEND
0966 : ButtonPushed= DIALOG (1)
0967 : SELECT CASE ButtonPushed
0968 : CASE 1 : LOOP=O : SelectButton= YES
0969 : CASE 2 : LOOP=O : SelectButton=NO
0970 : CASE 3.: TopNum=31 : GOSUB Listing
0971 : CASE 4 : TopNum= 1 : GOSUB Listing
0972 : END SELECT
0973: WEND
0974: WINDOW CLOSE 10
0975 : RETURN
0976 :
0977 :
0978 : Listing:
0979: Column=5: Row=9 : NumCT=TopNum
0980: backcolor WIllTE
0981: FOR J=I TO 11 : LOCATE 7+J,4: PRINT

STRING S (130," ");: NEXT J
0982: FOR J=l TO 30
0983 : IF Row=9 TIlEN
0984 : forecolor GREEN : LOCATE 8,Column :

PRINT ItemTitle $

forecolor BLACK
END IF
LOCATE Row,Column : PRINT USING
"# #":NumCT;
LOCATE Row,Column+3 : PRINT Item
Name $ (NumCT);
LOCATE Row,Column+IO: PRINT Len
DNA (NumCT);
Row=Row+1
IF Row=19 THEN

Row=9 : Column=Column+23
END IF
NumCT=NumCT+1 : IF NumCT>ItemNum
TIlEN J=30

0995: NEXT J
0996 : RETURN
0997 :
0998 : GetFileVel.
0999: WINDOW CLOSE 1
1000: WINDOW 7,"",(100,100) - (550,230),3
1001: FOR Count=1 TO FileCount : ButtonSw
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0093 :

0094 :
0095 :

0080 :
0081 :
0082 :
0083 :

0089 :
0090 :
0091 :
0092 :

0084 :
0085 :
0086 :
0087 :
0088 :

0073 : RETURN
0074 :
0075 : '= = == = Convert Murata's format into

Takushi's one =====
0076 : MurataConvert:
0077: '-- Get file name -
0078: SelectFile=NO
0079: WHILE SelectFile=NO : GOSUB GetMurata

File: WEND
IF Com'File S ="" THEN RETURN
'- Make data file ---
GOSUB MurataSetFName
OPEN DataFileS FOR OUTPUT AS t:1
CLOSE #1
OPEN Com'File $ FOR INPUT AS #2
OPEN "R", #1,DataFile $ ,256
FIELD # 1,254 AS £DNA S,2 AS fLength S
INPUT # 2,SpeNum
MODE $ ="Murata's format = > Takushi's
format" : Work $ ="data file": GOSL'B Conv­
MsgOpen
Rec=l: eDNA$="": RecTBL(I,l)=1
FOR Spe=l TO SpeNum

INPUT # 2,SpeName $ (Spe)
INPUT # 2,LenDNA (Spe) ,CheckParal,
CheckPara2
TotalCount=O : LenCell=O : NumTBL
(Spe,l) =1 : Cell=l
GOSUB ConvMsgWrite
WHILE (TotaICount< >LenDNA(Spe))

0053 : FOR J=1 TO 100
0054: FOR K=l TO 600 : NEXT
0055 : XEXT
0056 : WINDOW CLOSE 1
0057 :
0058 : Program = IN
0059 : WHILE Program : WEND
0060 : END '

0061 :
0062 : MainMenu:
0063: MenuNumber=MENC(O): MenuItem=MENU

(1)
0064: MENU: ON MenuNumber GOSUB FileMenu,

ConvertMenu
0065 : RETURN
0066 :
0067 : FileMenu:
0068: ON Menultem GOSUB Quit
0069 : RETURN
0070 :
0071 : ConvertMenu:
0072: ON MenuItem GOSUB MurataConvert,

TakushiConvert

0012 : '
0013 : '
0014 : '===== INITIALIZE =====
0015 : DEFINT A- Z : OPTION BASE 1
0016 :
0017 : BLACK = 33 : WHITE = 30 : RED = 205 :

GREEN = 341
0018: BLUE = 409 : YELLOW = 69 : MAGENTA

= 137 : CYAN = 273
0019 : NO = 1 : YES = 2 : CANCEL = 3 :

ESCAPE = 0 : IN = 1 : LOOP = 1
0020 : SpeLimit=50 : MsgWindow=7
0021 :
0022 : DIM SpeName $ (SpeLimit),LenDNA(SpeLimit),

NumTBL(SpeLimit,100)
0023 : DIM RecTBL(SpeLimit,100),dtDNA% (SpeLimit,

500) ,SpeCellNum(SpeLimit)
0024 : DIM TopNum(SpeLimit) ,FileExp $ (6)
0025 :
0026 : DEF FN\,Data (cChr S ,Pt) = INSTR ("TCAG *",

MID $ (cChr $ ,Pt,l) )
0027 : DEF FNpData (KoSpe,NoCell,DataPoint) =

DataPoint- NumTBL (KoSpe.NoCell)
0028 : DEF FXnData(KoSpe,NoCell) = NumTBUKo

Spe,NoCell+ 1) -NumTBL(KoSpe,XoCell)
0029 :
0030: FileExp$ 0)=".10": FileExp$ (2)=".11": File

Exp$ (3)=".12" : FileExp$ (4)=".13"
0031 : FileExp $ (5) =".14" : FileExp $ (6) =".IM"
0032: FileExp$ (l1)=",DO" : FileExp$ (12)=",01"

FileExp $ (13) =".D2" : FileExp $ (14) = ",D3"
0033 : FileExp$ (15) =".D4" : FileExp $ (16) =".DM" :
0034 : FileExpS (to) =".HIS" :
0035 :
0036 : MENU RESET

0037 : '* ** MENU BAR ***
0038 : MENU I,O,I,"File
0039 : MENU 2,O.1,"Convert"

0040 : '* ** FILE MENU ***
0041 : MENU 1,1,I,"Quit" : cmdkey 1,1,"Q"

0042 : '* ** CONVERT MENU ***
0043 : MENU 2,1,l,"Murata = > Takushi"
0044 : MENU 2,2.1,"Takushi = > Murata"
0045 :
0046 : ON MENU GOSUB MainMenu : MENU ON
0047 :
0048 : WINDOW 1,"",(50,50) - (600,120),3
0049 : backcolor CYAN: forecolor BLACK:

TEXTFONT 1: TEXTSIZE 24
0050 : CLS
0051 : PRINT" CONVERTER Ver.2.1"
0052 : PRINT " for DNA

GAP EDITOR";
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0096 : INPUT # 2,wDNA $ 0139 : PRINT # I,LastRecord
0097 : TotalCount=TotalCount+ LEN (wD:-JA S) 0140 : CLOSE
0098 : LenCeIl=LenCell+ LEN (wDNA $) 0141 : '-- Make opening file -
0099 : IF LenCell>200 THEN 0142 : FileCount = 1
0100 : Rest=200-LEN(eDNA $) 0143 : OPEN NameFile S FOR OUTPUT AS # 1
0101 : eDNA S =eDNA S + LEFT $ (wDNA $, 0144 : PRINT #I,"DNA GAP EDITOR"

Rest) 0145 : PRINT # I,FileName S
0102 : Cell=Cell+ I : NumTBL(Spe,Cell) = 0146 : PRINT # I,Folder S

NumTBL(Spe,Cell-l) +200 0147 : PRINT # I,FileCount
0103 : pRec= Rec : GOSUB PutRecord 0148 : CLOSE #1
0104 : RecTBL(Spe,Cell-l) =Rec : Rec=Rec 0149 : '- Make histol)' record -

+1 0150 : OPEN HistoryFile $ FOR OUTPUT AS #1:
0105 : eDNA$=RIGHTS (wDNAS,LEN(wD CLOSE

NA $) -Rest) 0151 : - Make structure file vel' 0 -
0106 : LenCell=LE:-J(eDNA S) 0152 : Work $ ="structure file 0" : GOSUB Conv
0107 : ELSE MsgOpen
0108 : eDNA $ =eDNA $ +wDNA $ 0153 : OPEN IOFile $ FOR OUTPUT AS # 1
0109 : END IF 0154 : PRINT # l,speNum
0110: LOCATE 4,19 : PRINT USING .. # # # 0155 : FOR Spe=1 TO SpeNum

##";Cell; 0156 : PRINT # l,speName $ (Spe)
0111 : LOCATE 5,19 : PRINT USING "# # # 0157 : PRINT # I,LenDNA (Spe)

# # ";TotaICount; 0158 : NEXT
0112 : WEND 0159 : '-- Make data allocation table -
0113: IF LEN (eDNA S) >0 THEN 0160 : FOR Spe=1 TO SpeNum
0114: pRec= Rec : GOSUB PutRecord 0161 : PRINT # I,SpeCeIlNum(Spe)
0115: Cell = Cell + 1 : NumTBL(Spe,CeU) =Num 0162 : FOR Cell=1 TO SpeCeIlNum(Spe)

TBL(Spe,Cell-l) +200 0163 : PRINT # l,NumTBL (Spe,CeU) ,RecTBL
0116: RecTBL(Spe,Cell-l)=Rec: Rec=Rec+l (Spe,Cell)
0117: LenCell=O: eDNA S = .... 0164 : KEXT
0118: END IF 0165 : NEXT
0119: SpeCellNum(Spe) =Cell-l 0166 : PRINT # l.LastRecord
0120 : GOSUB ConvMsgWrite 0167 : CLOSE
0121 : NEXT 0168 :

,
- Make data file -

0122 : LastRecord=Rec-l : CLOSE 0169 : Work $ ="data file 0" : GOSUB ConvMsgOpen
0123 : '- Make structure file - 0170 : OPEN DOFile S FOR OUTPUT AS #2 :
0124 : '- No. of Species , Names, Data Length / CLOSE #2

Species --- 0171 : OPEN "R",#2,DOFileS,256
0125 : Work $ ="structure file" : GOSUB CoR\'Msg 0172 : FIELD # 2,254 AS wDNA S,2 AS wLength

Open $

0126 : OPEN InfoFile S FOR OUTPUT AS # 1 0173 : OPEN DataFile S AS # 1 LEN = 256
0127 : PRINT # I,SpeNum 0174 : FIELD # 1,254 AS £DNA $ ,2 AS fLength S
0128 : FOR Spe= 1 TO SpeNum 0175 : FOR Rec= 1 TO LastRecord
0129 : PRINT # l,speName $ (Spe) 0176 : gRec= Rec : GOSUB GetRecord
0130 : PRINT # I,LenDNA (Spe) 0177 : LSET wDNA $ =eDNA $ +STRING $ (254
0131 : NEXT - Length,"r")
0132 : '-- Make data allocation table -- 0178 : LSET wLength $ = MKI S (Length)
0133 : FOR Spe=1 TO SpeNum 0179 : PUT #2,Rec
0134 : PRINT # I,SpeCeIlNum(Spe) 0180 : :-JEXT
0135 : FOR Cell=1 TO SpeCeIlNum(Spe) 0181 : CLOSE
0136 : PRINT # I,NumTBL (Spe,Cell) ,RecTBL 0182 : GOSUB ConvMsgClose

(Spe,Cell) 0183 : RETURN
0137 : NEXT 0184 :
0138 : :-JEXT 0185 : '= = = = = Convert Takushi's format into
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Murata's format = = = = = 0229 : TotaICount=TotaICount+ Length
0186 : TakushiConvert: 0230 : LOCATE 4,19 : PRINT USING "# # #
0187 : '- GetTakushi's format file -- # # ";Cell;
0188 : SelectFile=NO 0231 : LOCATE 5,19 : PRINT USING "# # #
0189 : WHILE SelectFile=NO : GOSUB Get # # ";TotaICount;

TakushiFile : WEND 0232 : NEXT
0190 : IF ConvFile $ ="" THEN RETURN 0233 : NEXT
0191 : '-- Make Murata's format file -- 0234 : CLOSE
0192 : InfoFile S = BaseName $ + FileExp $ (FileVer 0235 : GOSUB ConvMsgClose

+1) 0236 : RETURN
0193 : DataFile $ = BaseName $ + FileExp S (FileVer 0237 :

+11) 0238 :
0194 : GOSUB GetMurataName 0239 : PutRecord:
0195 : MurataFile $ =FolderS + Work $ 0240 : Length= LEN (eDNA $ )

0196 : '- Read No. of Species, Names, Data Length 0241 : eDNA $ =eDNA S + STRING S (254- Length,
/ Species - "r")

0197 : OPEN InfoFile S FOR INPUT AS #1 0242 : LSET fDNA S =eDNA $

0198 : MaxLength=O :. INPUT # l,SpeNum 0243 : LSET fLength S = MKI $ (Length)
0199 : FOR Spe=l TO SpeNum 0244 : PUT #l,pRec
0200 : INPUT # 1,SpeName $ (Spe),LenDNA (Spe) 0245 : RETURX
0201 : IF LenDNA(Spe) > MaxLength THEN Max 0246 :

Length=LenDNA (Spe) 0247 : GetRecord:
0202 : NEXT 0248 : GET #1,gRec
0203 : '- Read data allocation table - 0249 : Length=CVI (fLength S)
0204 : FOR Spe=1 TO SpeNum 0250 : eDNA S = LEFT $ (£DNA S,Length)
0205 : INPUT # l,SpeCellNum (Spe) 0251 : RETURN
0206 : FOR Cell=l TO SpeCellNum(Spe) 0252 :
0207 : INPUT # I,NumTBL (Spe,Cell) ,RecTBL 0253 : PickUpFName:

(Spe,Cell) 0254 : DirPoint= 100 : LastDirPoint=O : wcopy $ =
0208 : NEXT WorkS
0209 : NEXT 0255 : WHILE DirPoint
0210 : CLOSE 0256 : DirPoint=INSTR(Work $ ,":")

0211 : '- Open Takushi's format file - 0257 : LastDirPoint=LastDirPoint+ DirPoint
0212 : OPEN DataFile S AS # 1 LEN = 256 0258 : WorkS =RIGHTS (WorkS ,LEN (WorkS)-
0213 : FIELD # 1,254 AS fDNA $ ,2 AS fLength S DirPoint)
0214 : ,

Open Murata's format file -- 0259 : WEND
0215 : OPEN MurataFile $ FOR OUTPUT AS # 2 0260 : FolderS = LEFT $ (wcopy $ ,LastDirPoint)
0216 : MODES ="Takushi's format = > Murata's 0261 : KSI=INSTR(Work S,".")-1

format" : WorkS ="data file": GOSUB Cony 0262 : KSI = KSI + LastDirPoint
MsgOpen 0263 : IF KSI>-1 THEN WorkS =LEFTS (wcopy

0217 : GOSUB ConvMsgWrite $ ,KSI)
0218 : CheckParal=l 0264 : RETURN
0219 : PRINT # 2,SpeNum 0265 :
0220 : FOR Spe=1 TO SpeNum 0266 : MurataSetFName:
0221 : PRINT # 2,SpeName S (Spe) 0267 : Work S =ConvFile $ : GOSUB PickUpFName
0222 : PRINT # 2,LenDNA (Spe) ,CheckParal,Len 0268 : FileNameS = Work $

DNA (Spe) 0269 : DataFile $ = Work $ +".DM"
0223 : TotalCount=O 0270 : InfoFile $ = Work S +".IM"
0224 : GOSUB ConvMsgWrite 0271 : HistoryFile S = Work $ + ".HIS"
0225 : FOR Ce))=1 TO SpeCeIlNum(Spe) 0272 : DOFile$ =WorkS +",DO"
0226 : gRec= RecTBL (Spe,CeIl) 0273 : IOFile $ = Work $ +".10"
0227 : GOSUB GetRecord 0274 : NameFile $ = Work S
0228 : PRINT #2,eDNA $ 0275 : RETURN
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0276 : SpeName.$ (Spe)
0277 : GetMurataName: 0321 : WHILE ChrCheck S ="="
0278 : WINDOW 4,"",(50,100) - (450,200),3 0322 : ChrCheck.$ =MID $ (Work S,2,1)
0279 : forecolor BLACK : backcolor WHITE : 0323 : Count= Count + 1

TEXTFONT 2 : TEXTSIZE 12 0324 : WorkS = RIGHT $ (WorkS ,LEN (WorkS)
0280 : Work S ="" -1)
0281 : WHILE Work S ="" 0325 : WEND
0282 : CLS 0326 : ItemName S (Spe) = LEFT $ (Work $ ,5)
0283 : LOCATE 2,1 : INPUT "name of destinated 0327 : NEXT

file ";Work S 0328 : - Confirm-
0284 : WEND 0329 : ItemNum=SpeNum
0285 : WINDOW CLOSE 4 0330 : BoxMesColorl=BLUE : BoxMesl $ ="File
0286 : RETURN name - "+ConvFile $
0287 : 0331 : BoxMesColor2=BLACK : BoxMes2S =
0288 : GetMurataFile: "Species = > "+STR S (SpeNum)
0289: '- Select file name - 0332 : bTitleColor =RED : bTide S ="Sure ?"
0290 : Msg S (1) ="Select a data folder, then open 0333 : BorderTitIe $ ="FiJe Infomation" : ltemTitIe

a file with extension "+CHR $ (34) + "mrt" S="No Species BP"
+CHR$ (34) +"." 0334 : GOSUB SelectBox

0291 : Msg $ (2) = "" : GOSUB Messenger 0335 : IF SelectButton=YES THEN SelectFiIe=
0292 : ConvFiIe S =FILES.$ (1,"TEXT") : WINDOW YES

CLOSE MsgWindow 0336 : RETURN
0293 : IF ConvFile S ="" THEN 0337 :
0294 : SelectFiIe=YES : RETURN 0338 : GetTakushiFile:
0295 : END IF 0339 : ,

-- Select file name -
0296 : '-- Error check - 0340: Msg.$ (1) ="Select a data folder, then open
0297 : OPEN ConvFile S FOR INPUT AS # 1 a file with no extension."
0298 : INPUT it 1,Spe:'Jum : INPUT # 1,FileCheck 0341 : Msg $ (2) ="" : GOSUB Messenger

.$ : CLOSE #1 0342 : ConvFile.$ = FILES $ (1,"TEXT") : WINDOW
0299 : IF LEFT S (FileCheck S,2) < >"= =" THEN CLOSE MsgWindow
0300 : Msg.$ (1) ="This is not in Murata's format." : 0343 : IF ConvFile S ="" THEN

Msg S (2) = "Click this window," 0344 : SelectFile=YES : RETURN
0301 : GOSUB Messenger 0345 : END IF
0302 : WHILE MOUSE (0) < > 1 : WEND 0346 : ,

-- Error check --
0303 : WINDOW CLOSE MsgWindow : RETURN 0347 : OPEN ConvFile $ FOR INPUT AS #1
0304 : END IF 0348: INPUT # 1,check $

0305 : '-- Open Murata's fonnat file - 0349: IF check $ < >"DNA GAP EDITOR" THEN
0306 : OPEN ConvFile.$ FOR INPUT AS # 1 0350 : Msg $ (1) ="This is not a data file." : Msg
0307 : INPUT #1,SpeNum .$ (2) = "Click this window." : GOSUB
0308 : FOR Spe=1 TO SpeNum Messenger
0309 : INPUT # I,SpeName $ (Spe) 0351 : WHILE MOUSE(O) < > 1 : WEND
0310 : INPUT # I,LenDNA (Spe) ,ChechPara1, 0352 : WINDOW CLOSE MsgWindow : RETURN

CheckPara2 0353 : ELSE
0311 : TotalCount=O 0354 : INPUT # l,FileName $ : INPUT #1,Folder
0312 : WHILE (TotalCount< >LenDNA (Spe)) $ : n,PUT :; 1,FiIeCount

0313 : INPUT # 1,wDNA S 0355 : END IF
0314 : TotalCount= TotalCount+LEN (wDNA.$) 0356 : CLOSE #1
0315 : WEND 0357 : '-- Get file vertion -
0316 : NEXT 0358 : GOSUB GetFileVer
0317 : CLOSE #1 0359 : IF FileVer>4 THEN

0318 :
,
-- Copy --- 0360 : SelectFiIe=YES: RETURN

0319 : FOR Spe= 1 TO SpeNum 0361 : END IF

0320 : ChrCheck $ ="=" : Count=O : Work S = 0362 : BaseName.$ = FileName S
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0432 :
0433 :
0434 :

0435 :

0436 :

0437 :
0438 :
0439 :
0440 :
0441 :

PRINT BoxMes2 $

0405: forecolor bTitieColor : LOCATE 2,5 : PRI
NT bTitle S

0406: Work=LEN(BorderTitleS)+4 : AstarNum=
INT( (76-Work)/2)

0407: IF ( AstarNum*2+Work ) < 75 THEN
AstarNum=AstarNum+ 1

0408: forecolor BLACK' : LOCATE 6.1
0409: PRINT STRING S (AstarNum,.. *");" ";Border

Title S;" ";STRING S (AstarNum," *");
0410: TopNum= 1 : GOSUB Listing
0411: LOOP=l
0412: WHILE LOOP
0413 : WHILE (DIALOG (0) <> 1) : \VE~D
0414 : ButtonPushed= DIALOG (1)

0415 : SELECT CASE ButtonPushed
0416 : CASE 1 : LOOP=O : SelectButton=YES
0417 : CASE 2 : LOOP=O : SelectButton=NO
0418 : CASE 3 : TopNum=31 : GOSUB Listing
0419 : CASE 4 : TopNum=l : GOSUB Listing
0420 : END SELECT
0421: WEND
0422: WINDOW CLOSE 10
0423 : RETURN
0424 :
0425 : Listing:
0426: Column=5: Row=9 : NumCT=TopNum
0427: backcolor WHITE
0428: FOR J=l TO 11 : LOCATE 7+J,4: PRINT

STRING S (130," ");: NEXT J
0429: FOR J=l TO 30
0430 : IF Row=9 THEN
0431 : forecolor GREE~ : LOCATE 8.Column :

PRINT ItemTitle S
forecolor BLACK

END IF
LOCATE Row,Column : PRINT USI~G ..
# *=";~umCT;

LOCATE Row,Column+3 : PRI~T Item
Name S (NumCT);
LOCATE Row,Column+l0: PRI~T Len
DNA (NumCT);
Row=Row+l
IF Row= 19 THEi\

Row=9 : Column=Column+23
END IF
f\umCT=i\umCT+ 1 : IF NumCT>ItemNum
THE~ J=30

0442: i\EXT J
0443 : RETURN
0444 :
0445 : CoO\'MsgOpen:
0446: WI~DOW 2,"".(50.50) - (400.100).3

'- Open structure file -
InfoFile S = BaseName S + FileExp S (FileVer
+1)
OPEN InfoFile $ FOR INPUT AS # 1
MaxLength=O : INPUT # l,SpeNum
FOR Count = 1 TO SpeNum

INPUT # l,SpeName $ (Count) ,LenDNA
(Count)
IF LenD~A(Count) >MaxLength THEN
MaxLength=LenDNA(Count)

f\EXT
CLOSE #1
'-- Copy -
FOR Spe= 1 TO SpeNum

ChrCheck S =~=" : Count=O : Work S =
Spe~ame S (Spe)
WHILE ChrCheck S =" = "

ChrCheck $ = MID S (Work $ ,2.1)
Count=Count+ 1
Work S = RIGHT S (Work $ ,LEN (WorkS)
-1)

WEND
ItemName $ (Spe) = LEFT $ (Work $ ,5)

NEXT
'- Confirm -­
Itemf\um= SpeNum
BoxMesColor1=BLUE : BoxMesl $ ="File
name - "+ BaseName S

0385: BoxMesColor2=BLACK: BoxMes2 S =
"Species = > "+STR $ (SpeNum)

0386: bTitleColor =RED : bTitle $ = "Sure ?"
0387: BorderTitle S ="File Infomation" : ItemTitle

S ="Xo Species BP"
0388: GOSUB SelectBox
0389: IF SelectButton = YES THEN SelectFile=

YES
0390 : RETURN
0391 :
0392 : SelectBox:
0393: WINDOW 10,"Menu 80x",(25,45)- (595,350),3
0394: TEXTFONT 3 : TEXTSIZE 12
0395: backcolor CYAN : CLS
0396: BUTTON 1,1,"Yes", (40,40) - (72,60),1
0397: BUTTON 2,1,"No",(90,40) - (122.60) ,1
0398: IF ItemNum>30 THEN
0399 : BUTTO~ 3,VUp",(360.40) - (392,60),1
0400 : BUTTO~ 4.I.~Down",(410.40) - (455.60).1
0401 : LOCATE 2,45 : forecolor 33 : PRIi\T

"PAGE";
0402: Ef\D IF
0403: forecolor BoxMesColorl : LOCATE 1,1

PRINT BoxMes1 $

0404: forecolor BoxMesColor2 : LOCATE 1,48 :

0379 :
0380 :
0381 :
0382 :
0383 :
0384 :

0375 :
0376 :
0377 :
0378 :

0370 :
0371 :
0372 :
0373 :
0374 :

0369 :

0365 :
0366 :
0367 :
0368 :

0363 :
0364 :
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0503 :
0504 :
0505 :
0506 :

0447: backcolor YELLOW: TEXTFONT 3 :
TEXTSIZE 12 : CLS

0448: forecolor RED: PRINT "MODE : ";MODE
$

0449: forecolor BLUE: PRINT "WORK: ";Work
$

0450: forecolor BLACK : PRI~T "Species = ";
SpeNum;

0451: WINDOW 3,"",(50,100) - (450,200) ,3
0452: forecolor BLUE : backcolor WHITE :

TEXTFONT 3 : TEXTSIZE 12 : CLS
0453 : RETURN
0454 :
0455 : ConvMsgClose:
0456: WINDOW CLOSE 2 : WINDOW CLOSE 3 :

WINDOW CLOSE 1
0457: WINDOW 3,"", (50,100) - (450,200),3
0458: forecolor GREEN: CLS
0459: LOCATE 2,1 : PRINT "COMPLETE !";

0460: LOCATE 3,1 : PRINT "Click this window.";
0461: WHILE MOUSE(O) < >1 : WEND
0462: WINDOW CLOSE 3
0463 : RETURN
0464 :
0465 : Com'MsgWrite:
0·166: WINDOW 3 : CLS
0467: LOCATE 2,1 : PRINT "No.";Spe;
0468: LOCATE 2,8 : PRINT SpeName $ (Spe);
0469: LOCATE 2,23: PRINT "data length = ";
0470: LOCATE 2,33: PRINT USING ";;:1*;; # #";

LenDNA(Spe);
0471: LOCATE 4,8 : PRINT "cell count =";
0472: LOCATE 4,19: PRINT USING "#:1*:1*:1* #";

Cell;
0473: LOCATE 5.8 : PRINT "data count =";
0474: LOCATE 5,19: PRINT USING "# #:1* # #";

TotalCount;
0475 : IF SpeNurn<6 THEN
0476 : FOR K=1 TO 1000 : NEXT
0477 : END IF
0478 : RETURN
0479 :
0480 : GetFileVer:
0481: WINDOW CLOSE 1
0482: WINDOW 7,"",(100,100) - (550,230) ,3
0483: FOR Count= 1 TO FileCount : ButtonS\\'

(Count) = 1 : NEXT
0484: TEXTFONT 2 : TEXTSIZE 24 : forecolor

33 : backcolor 341 : CLS
0485: CALL MOVETO (127,24) : PRINT "Select

file Version"
0486: CALL MOVETO (25,90) : PRINT "Ver";
0487: TEXTSIZE 12

0488: CALL MOVETO (25,50) : PRINT "File = ";
FileNameS

0489: BUTTON 21,ButtonSw (1) ,"0", (12 * 6,12 * 6)­
(12 * 8,12* 8) ,I

0490: BUTTON 22,ButtonSw(2),"I",(l2*9,12*6)­
(12*11,12*8) ,1

0491: BUTTON 23,ButtonSw(3),"2",(12*12,12*6)­
(12* 14,12*8),1

0492: BUTTON 24,ButtonSw(4),"3",(12*15,12*6)­
(12* 17,12*8),1

0493: BUTTON 25,ButtonSw(5),"4",(12*18,12*6)­
(12*20.12*8).1

0494: BUTTON 26,l,"CANCEL",(12*21,12*6)-
(12*26,12*8),1

0495: WHILE DIALOG (0) < >1 : WEND
0496: PushedButton=DIALOG(I)
0497: FileVer= PushedButton - 21
0498: WINDOW CLOSE 7
0499 : RETURN
0500 :
0501 : Messenger:
0502: WINDOW MsgWindow,"",(140,330)-(500,400),

2
backcolor GREEN: forecolor BLACK: CLS
TEXTSIZE 12 : TEXTFONT 2
PRINT Msg $ (l)

forecolor WHITE : PRINT Msg $ (2) : PRINT
Msg$ (3)

0507: forecolor BLACK: PRIKT Msg $ (4);
0508: FOR Num=1 TO 4: Msg$ (Num)="": NEXT
0509 : RETURN
0510 :
0511 : Quit:
0512 : END
0513 :

oom:'*********************
0002 : ' *
0003 : ' * TITLE: Tracer of editing
0004 : • *
0005 : ' * File Name : Tracer of editing Ver 1.0
0006:'*
0007 : ' * re,' 0.2 : Last modified on December 15th,

1992
0008 : ' *
0009 : ' * AUTHOR: K. Takushi ( Ryukyu univ. )

0010 : ' *
0011 : ' * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * *
0012 : '
0013 : '
0014: '===== INITIALIZE =====
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0080 :

0081 :

0082 :

0093 :
0094 :
0095 :
0096 :
0097 :
0098 :
0099 :
0100 :

0069 :
0070 :
0071 :
0072 :
0073 :
0074 :
0075 :
0076 :
0077 :
0078 :
0079 :

0057 : END
0058 :
0059 : MainMenu:
0060: MenuNumber=MENU(O): MenuItem=MENU

(I)
0061: MENU: OK Menultem GOSUB FileOpen.

FileClose,Quit
0062 : RETURN
0063 :
0064 : DispData:
0065: WINDOW 1 : TEXTSIZE 12 : TEXTFONT

2 : backcolor WHITE
0066: CLS: forecolor RED
0067: LOCATE 1,1 : PRINT FileName $ ;

0068: forecolor GREEN : LOCATE 1,50 : PRINT
"Total = ";HisData
forecolor BLUE
LOCATE 5,4 : PRINT "No."
LOCATE 5,10 : PRINT "Mode"
LOCATE 5,17 : PRINT "Speices"
LOCATE 5,25: PRINT "Data point"
LOCATE 5,35 : PRINT "Data"
LOCATE 5,65:PRINT "Date"
forecolor BLACK
FOR i=O TO DispNum-l

dp=TopSpe+i : low=6+i
LOCATE 10\\',2: PRINT USING "# # ##";
dp
LOCATE low,10 : PRINT EditMode $ (Edit
Mode (dp) )
LOCATE low,20 : PRINT USING "# #";
Spe (dp)
LOCATE low,25 : PRINT USING "# # #
# # # ";DataPoint (dp)

0083 : LOCATE low,35 : PRINT EditData $ (dp)
0084 : LOCATE low,65 : PRINT EditDate $ (dp)
0085: NEXT
0086 : RETURN
0087 :
0088 : ScreenOperate:
0089: WINDOW 1
0090: ShowFlag=FLAG.ON
0091: WHILE ShowFlag
0092 : WHILE DIALOG(O)<>1 AND ShowFlag=

FLAG.ON : WEND
IF ShowFlag=FLAG.ON THEN

Pushed = DIALOG (1)

SELECT CASE Pushed
CASE 1 : GOSUB upscroll
CASE 2 : GOSUB downscroll
CASE 3 : GOSUB topscroll
CASE 4 : GOSUB botscroll
END SELECT

0015 : DEFINT AZ : OPTION BASE 1
0016 :
0017 : BLACK = 33 : WHITE = 30 : RED = 205 :

GREEN = 341
0018 : BLUE = 409 : YELLOW = 69 : MAGENTA

= 137 : CYAN = 273
0019 : NO = 1 : YES = 2 : CANSEL = 3 :

ESCAPE = 0 : IN = 1 : LOOP = 1 : FLAG.
OFF=O: FLAG.ON=1

0020 : DNC(l) = GREEN: DNC(2) = CYAN: DNC
(3) = MAGENTA

0021 : DNC(4) = BLACK: DNC(5) = YELLOW:
DNC(6) = BLACK

0022 : DNC(7) = RED
0023 : MsgWindow=7 : DataLimit=500
0024 :
0025 : DIM EditMode (DataLimit) ,Spe (DataLimit),Data

Point (DataLimit) ,EditData $ (DataLimit)
0026 : DIM EditDate $ (DataLimit)
0027 : EditMode S (1) = "CUT" : EditMode $ (2) =

"COPY" : EditMode $ (3) ="PASTE" :
EditMode $ (4) ="INSERT"

0028 : OpenFlag=FLAG.OFF
0029 :
0030 : MENU RESET

0031 : '* ** MENU BAR ***
0032 : MENU 1,0,1,"File"
0033 : MENU 2,O,O,"Edit"

0034 : '*** FILE MENU ***
0035 : MENU l,l,l,"Open" : cmdkey 1,1,"0"
0036 : MENU l,2,0,"Close"
0037 : MENU 1,3,1,"Quit" : cmdkey 1,3,"Q"
0038 :
0039 : ON MENU GOSUB MainMenu : MENU ON
0040 :
0041 : WINDOW 1,"",(50,50) - (600,120),3
0042 : backcolor CYAN: forecolor BLACK:

TEXTFONT 1 : TEXTSIZE 24
0043 : CLS
0044 : PRINT" TRACER OF EDITING Ver.l.O"
0045 : PRINT " for

DNA GAP EDITOR ";
0046 : FOR J=l TO 1000
0047 : FOR L=1 TO 90: NEXT
0048: NEXT
0049 : WINDOW CLOSE 1
0050 :
0051 : Program=IN
0052 : WHILE Program
0053: IF OpenFlag=FLAG.ON THEN
0054 : GOSUB ScreenOperate
0055: END IF
0056: WEND
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0144 :
0145 :

0134 :
0135 :
0136 :
0137 :

0140 :
0141 :
0142 :
0143 :

0101 : END IF
0102: WEND
0103 : RETURN
0104 :
0105 : upseroll:
0106: IF HisData < 11 THEN RETURN
0107: TopSpe=TopSpe+5: BotSpe=TopSpe+9
0108: IF BotSpe>HisData THEN TopSpe=HisData-

9
0109: BotSpe=TopSpe+ DispNum-1
0110: GOSUB DispData
0111 : RETURN
0112 :
0113 : downscroll:
0114: IF HisData< 11 THEN RETURN
0115: TopSpe=TQpSpe-5
0116: IF TopSpe<l THEN TopSpe=l
0117: BotSpe= TopSpe+ DispNum-1
0118: GOSUB DispData
0119 : RETUR~
0120 :
0121 : topseroll:
0122: IF HisData< 11 THEN RETURN
0123: TopSpe=l: BotSpe=TopSpe+DispNum :

GOSUB DispData
0124 : RETURN
0125 :
0126 : botscroll:
0127: IF HisData<l1 THEN RETURN
0128: BotSpe=HisData: TopSpe=BotSpe-9 :

GOSUB DispData
0129 : RETURN
0130 :
0131 : FileOpen:
0132: IF OpenFlag=FLAG.ON THEN
0133 : Msg $ (1) ="File already exist." : Msg $ (2) =

.... : GOSlJ'B Messenger
FOR J=l TO 8000 : NEXT
Vr1NDOW CLOSE MsgWindow : RETURN

END IF
Msg $ (1) ="Select a data folder, then open
a file with extension "+CHRS (34) + "HIS"
+CHR S (34) +"."

0138: Msg $ (2) ="" : GOSUB Messenger
0139: FileName S =FILES$ (l,"TEXT') : WINDOW

CLOSE MsgWindow
IF FileName $ = .... THEN RETURN
FileExp $ = RIGHT S (FileName S ,3)
IF FileExp S < >"HIS" THEN

Msg$ (1) ="This file is not available," :
Msg$ (2) ="" : GOSUB Messenger
BEEP
FOR J=I TO 900

0146 : FOR L= 1 TO 80: NEXT
0147 : NEXT
0148 : WINDOW CLOSE MsgWindow : RETURN
0149: END IF
0150: GOSUB ReadOata
0151: GOSUB IntWindow
0152: OpenFlag=FLAG.ON
0153 : RETURN
0154 :
0155 : ReadOata:
0156: OPEN FileName $ FOR INPUT AS # 1
0157: Reount = 0
0158: WHILE NOT EOF(l)
0159 : INPUT # I,Update $

0160 : INPUT # l,HisCount
0161 : FOR i=l TO HisCount
0162 : Reount = Reount+1
0163 : INPUT # l,EditMode (Reount)
0164 : INPUT #1,Spe (Reount)
0165 : INPUT # l,DataPoint (Rcount)
0166 : INPUT # l,EditOata S (Rcount)
0167 : EditDate $ (Rcount) = Update $

0168 : NEXT
0169: WEND
0170: CLOSE
0171: HisOata=Rcount
0172 : RETURN
0173 :
0174 : IntWindow:
0175: WINDOW l,"Tracer of editing Ver.1.0",(5,45)

- (635,325) ,6
0176: MENU 1,2,1 : MENU
0177: BUTTON 1,l,"UP", (10,20) - (110,42).1
0178: BUTTON 2,1,"DOWN",(120,20) - (220,42),1
0179: BUTTON 3,l,"TOP", (230,20) - (340,42),1
0180: BUTTON 4,1,"BOTTUM",(350,20)-(460,42),l
0181: BotSpe=10: TopSpe=l
0182: IF HisData<10 THEN BotSpe=HisData
0183: DispNum=BotSpe
0184: GOSUB DispData
0185 : RETURN
0186 :
0187 : FileClose:
0188: MENU 1,2,0 : MENU
0189: WINDOW CLOSE 1: OpenFlag= FLAG.OFF

: ShowFlag=FLAG.OFF
0190 : RETURN
0191 :
0192 : Quit:
0193: IF OpenFlag=FLAG.ON THEN
0194 : OpenFlag=FLAG.OFF
0195 : WINDOW CLOSE 1
0196: END IF
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0203：ＴＥＸＴＳＩＺＥ１２ＴＥＸＴＦＯＮＴ２２：PRINT

O204：ＦＯＲＮｕｍ＝ｌＴＯ３：PRINTMsg＄（Num）

ＮＥＸＴ

Ｏ２０５：PRINTMsgs(4)；
0206：ＲＥＴＵＲＮ

Ｏ２０７：

０１９７：Program＝ＥＳＣＡＰＥ：ShowFlag＝FLAGOFF

O198：ＲＥＴＵＲＮ

Ｏ１９９：

0200：Messmger：

０２０１：WINDOWMsgWindow汎(140,330)－(500,400），
2

0202：backcolorGREEN：forecolorWHITE：ＣＬＳ

あとがき

(1)向上点

今回、ＤＮＡ塩基配列編集プログラムの改良・拡張・移植を行った。操作`性.取り扱うデー

タ量についてはかなり向上した。具体的には、キーボードだけの操作からマウスを使っての操

作をも可能にしたこと、扱えるデータの量が10万個（10生物種×１万個の塩基）から12.5倍

の125万個（50生物種×２万５千個の塩基）になったことである。このデータ量の拡張が可能

になったのは、ランダムファイルを扱うアルゴリズムを確立したことにある。また、村田氏の

｢ＤＮＡＧＥ』では各生物種を変数として置く事ができなかったのを可能にした。その結果、

各ルーチンでの記述を単純化することができた。例えば、いままでループ処理ができなかった

処理が、ループ処理できるようになった。

今回の改良で、大量データの扱いとマツキントッシュヘの移植という目的は達成できたとい

えよう。また、マツキントッシュヘの移植から必然的に操作`性が向上し、幸いであったといえ

る。

(2)課題点

今回のマツキントッシュヘの移植によってすべての機能が移植できたわけではなく、一部の

機能が省略されている。その中でも「生物種間のＤＮＡの一致率を表示する機能」は必要性が

高く、つぎの拡張では股初に行われるべき事項である。

また今回の改良により、大量のデータが扱えるようになったのだが、この量でもミトコンド

リアのＤＮＡなどといった特別なＤＮＡまでしか対応できない。さらに大量のデータを扱える

ように改良・拡張がなされるべきである。

今後の改良・拡張に当たっては、扱えるメモリの拡大が必要になる。そうすると使用言語を

現在のＢＡＳＩＣからＣ言語に移行したほうが無難であるといえよう。その理由は、容易にメ

モリが確保できること、これからのユーザーズメモリの拡大に対応がしやすいことがあげられ

る。

そうなると、プログラムの生産性を考えた場合に現行のマツキントッシュでは不適切である。

マツキントヅシュでのソフトの開発は容易ではなく、専門的な知識をかなり必要とする。マツ

キントッシュのＯＳはマルチタスクが主流になりつつある点からしても、今後さらに難解なも

のとなることが予想される。特別な専門家でない限り「ＰＣでの開発の方が容易である。」と

いうことになる。ただ、マツキントッシュでの開発に比べて、マウスを利用したプログラムの

開発は逆に難しくなる。しかし大局的にみれば、操作性よりも実用性の方が必要であるので、

ＰＣによるＣ言語での開発が現時点では最善であろう。

これまでは、大還のデータを扱うことについて述べたが、たとえ大量のデータが扱えなくと

も、次の機能を備えればかなり実用性があるエディタになる。
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ひとつには、自動一致の機能である。現在手動で行われている編集を自動的に行えるように

すれば、このプログラムを利用する者にとって有益なことになる。

もうひとつは最尤法の導入である。現在は、このエディタなどによって得られた相同な塩基

配列の違いを最尤法などで計算する事によって、遺伝的な距離や分岐年代を得る研究が進めら

れている。（木村、根井や長谷川らをはじめとした多くの学者が取り組んでいる。）

この最尤法による計算もいっしょに処理できるような拡張が行えればかなり実用性の高いプロ

グラムとなる。
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