Peptydy

Kapitan Mambeks przeprowadza badania peptydow. Peptydy maja nadane unikalne nazwy, ztozone
z cyfr oraz duzych i matych liter (bez polskich liter). W nazwach rozréznana jest wielkos¢ liter.
Peptydy sktadaja si¢ z sekwencji aminokwaséw. Kazdy aminokwas opisany jest za pomoca jednego
znaku, ktorym jest cyfra, duza lub mata litera (bez polskich liter), przy czym rozrdézniana jest
wielkos$¢ liter. Przykladowa sekwencja aminokwasoéw tworzacych peptyd moze mieé¢ postaé:
AbA1AC7Tb. Kapitan w swoich badaniach musi pogrupowac peptydy tak, aby byto spetnione jedno
z zatozen:

1. W jednej grupie znajduja si¢ peptydy zawierajace identyczne aminokwasy. Jako przyktad
mozna podaé peptydy AbATIACTb 1 b77C1bA.

2. W jednej grupie znajduja si¢ peptydy zawierajace identyczne aminokwasy oraz liczba
wystapien kazdego z nich we wszystkich peptydach jest taka sama. Zalozenia tego nie
spetnia przyktad podany w punkcie 1, gdyz w pierwszym peptydzie aminokwas oznaczony
symbolem 7 wystepuje tylko jeden raz, natomiast w drugim peptydzie wystgpuje on dwa
razy. Nie spetnia takze zatozenia liczebno$¢ aminokwasu typu A.

Twoim zadaniem jest napisane programu, ktory dla zadanego zestawu peptydéw pogrupuje je w taki
sposob, aby spelnione bylo zatozenie 1 lub 2. Kazda grupa powinna zawiera¢ co najmniej dwa

peptydy.
Dane wejsciowe:

W pierwszym wierszu zapisana jest liczba N, bedaca liczba zestawow danych wejSciowych.
W kolejnych wierszach jest zapisanych N zestawoéw danych wejsciowych.

Pierwszy wiersz zestawu danych zawiera liczbg catkowita K (1 < K < 1000) okreslajaca liczbe
peptydow. Kolejnych K wierszy zawiera opisy peptydow. Opis pojedynczego peptydu zawiera jego
nazwe¢ oraz ciag aminokwasoéw, ktore go tworza. Nazwa peptydu oraz ciag aminokwasow
oddzielone sa od siebie znakiem ":". Peptyd zawiera maksymalnie 200 aminokwaséw a jego nazwa
ztozona jest maksymalnie z dwoch znakow.

Dane wyjsSciowe:

Dla kazdego zestawu danych wejSciowych program ma wypisa¢ grupy peptydow. Peptydy nalezace
do jednej grupy powinny by¢ wypisane w jednym wierszu w kolejnosci w jakiej wystepuja
w danych wejsciowych. Ich nazwy powinny by¢ oddzielone znakiem "," (wystgpuje on takze na
koncu wiersza). Peptydy w grupie porownywane sa wzgledem pierwszego peptydu i w przypadku
kiedy dla danego peptydu spetnione jest tylko zatozenie 1, to jego nazwe nalezy poprzedzié
gwiazdka. Grupy nalezy wypisa¢ w kolejnosci w jakiej wystepuja w danych wejsciowych pierwsze
peptydy kazdej z grup. Podzial na grupy dla pojedynczego zestawu danych zakonczony jest
wierszem zawierajacym pojedynczy znak "#".



Przykladowe dane wejsciowe:

:abaca
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d:cabaa
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K:fpfjher
M:FPFHIJWWER
77 :FPFJHEWRW
P:FPFJHER
z9:FFPFJHRE
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