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Maxpcaeng tenta+bonus = 50+5. Betygagser: 25 paiig ger trea, 35 ger fyra, 45 ger femma.
Resultatet anak senast 24 aprilgpfladas anslagstavla.
Hjalpmedel : En algoritmbok.

1. DNA—automat

En DNA-molekyl kan beskrivas som ett myckanijt ord i alfabetet CGAT, alléssav
typenGTCTAAGCCCTAAGCG...

(6p) Konstruera en Knuthautomat soroker efter kombinatione@CACCGCT en DNA-
molekyl av en miljon bokstver. Rita upp den med heldragna framifar och prickade
bakdtpilaroch ange demext -vektor som definierar automaten!

Finns det i detta fall a§onannu fiffigare skmetod?

2. Binartradsintervall

(6p) DNA-ord for alla manniskans gener agot hundratusental) finns i ett lir"ssktrad
med rotpekaremoot och man vill att anropehttervall("CCA","CGD" root) ska
skriva ut intervallet diemellan, allts’alla gener somdsjar med CCA, CCC, CCG,
CCT, CGA eller CGC. Ange en effektiv rekursiv tankar fintervall ~, som direkt
skulle kunna programmeras.

3. Genmanipulation

DNA-molekylen kopierar ouppirligen sej silv. Ibland sker d’en transposition, dvs
ett avsnitt faller bort och stoppas in igea f&l stlle. Exempel:

abcdefghijkimnopgr -> abcijkldefghmnopqr
Transpositionen kan beskrivas med fyra talpmigen smastyckenasdiigder (3,5,4,6 i
exemplet). Du ska ge en algoritrmrfatt utiira en alunda specificerad transposition.

a) Om bokstivernafinns i en abstrakbloch man har ytterligare emkill sitt forfogande
(4p) under algoritmensayig.

b) Om boksaverna finns i en abstrakt stack och man har ytterligare en stack till
(4p) forfogande under algoritmenang.

4. DNA-hashning

| Brookhavendatabanken finns bokstavssekvemsaifka hundratusen genegrvar-
je gen bestf av rdgot tusental bokaver. Fr snabb ekning anénds en hashtabell.
(5p) Foresh hashfunktion och storlekadiashtabellen.

Vand!
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(9p)
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Kortaste transpositiongigen

Manniskor och ra8s har stora DNA-avsnitt gemensamma, men dom kommer inte i
samma ordning. Detta visar att transpositioner har skett under utvecklingegs g°
Man vill garna veta hur detta haat’till och for det belovs en algoritm somoiSer
foljande matematiska problem.

Numrera dom gemensamma avsnitten 12345678 i den ordning som dom kommer hos
manniskan. Hos musear ‘ordningen annorlunda, till exempel 53428761. dker ' nu
den kortaste &jen fein den ena ordningen till den andra via transpositioner, till exem-
pel

12345678->56123478->53476128->53428761
Beskriv en algoritmdf detta och ange vilka datastrukturer somdpedi”

Gensyntax

Alla gener wijar medCTT och slutar med antingefAGeller GAG Antalet boksaver i
genenar alltid delbart med tre.

Skriv en grammatikdi sdidana bokstavefjder.

Gensortering

Brookhavendatabasen baséiv cirka hundratusen gener. Den distribueras som en enda
lang fil med genorden i bokstavsordningt RTH har man lyckats analysera ytterli-
gare tusen gener och lagt till dom sist i brookhavenfilen, helt oordnat. Rektor Flod-
strom, somar pedant, kaver att den nya filen ska sorteras innan den skickas ut i for-
skandrlden. Som datakonsult blir du tilfigad om Bhsta aftet att utbra sorteringen.

Ge uppskattningar av komplexiteten om manarder

a) quicksort,

b) insttningssortering,

c¢) den enligt dej BSta metoden.

Abstrakta gener

Ska en gen representeras som en TEXT eller som en siffervektor med siffrorna 1234
eller kanske som en bitvektoad00,01,10,11 betyder ACGTdlara varbr detar
battre med en abstrakt datatyp ab€t och ange vilka anrop eadan i ha.



