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Implementieren Sie ein Programm, welches Sequenzen im FASTA-Format einliest und
deren Reverskomplemente in gleicher Reihenfolge im FASTA-Format wieder ausgibt. Die
Dateinamen der Ein- und Ausgabendatei werden tiber die Programmzeile angegeben (der
dritte Parameter kann hier ignoriert werden). Sie diirfen nur die Hilfsmittel der Sprache
selber und der STL benutzen um die Aufgabe zu losen.

Beispielaufruf:
rrahn@peking: $ . /aufgabe? input.fa output.fa

less input.fa

>mouse
ACGTATTCAGCGAGCGACTACG
ACAGCGACTAGCGACGAG

less output.fa

>mouse
CTCGTCGCTAGTCGCTGTCGTA
GTCGCTCGCTGAATACGT

Praktikumshinweise Beachten Sie die Hinweise unter https://www.mi.fu-berlin.
de/w/ABI/A1DaBiWS14Praktikum.
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