DD1361 Programmeringsparadigm
Laborationer 2015

&y

BN,
FKTHS

VETENSKAP
39 OCH KONST o

9 9

O%X_%)b

Innehall

Labbkvitto

Instruktioner

Labb F1: Uppvarmning i Haskell
Labb F2: Molekylarbiologi i Haskell
Labb F3: Evolutionara trad och I/O 1

SO wWwnNnN —

Senast uppdaterad: 27 augusti 2015



Labbkvitto
DD1361 Programmeringsparadigm 2015

Underskrifter dr giltiga i 6 manader. Det ir diff ansvar att kontrollera att dina labbresultat rapporterats
in i rapp-systemet och att kontakta kursledaren om sa inte gjorts.

Pa kursen tillimpas CSC-skolans hederskodex. Jag intygar att jag har ldst och forstatt denna hederskodex

Signatur Namnfortydligande

Labb | Datum Handledare

F1

F2

F3

L1

L2

L3

S1

S2

S3

S4

X1

X2

Inet

Fet stil indikerar vilka labbar som &r obligatoriska.
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Instruktioner

1 Kattis-systemet

De flesta av labbarna anvinder sig av systemet Kattis for automatisk réttning av er kod. For att stif-
ta en forsta bekantskap med systemet kan man gé igenom de tva korta tutorials som finns i Kattis-
dokumentationen.

2 Gruppindelning

Observera att ni for laborationerna #r indelade i tre grupper A-C, baserade pa efternamn. Vilken grupp
du tillhor paverkar vilka labb-tillfdllen du ska ga pa.

Se sidan om gruppindelning pa kurshemsidan for att ta reda pa vilken grupp du tillhér, och vilka bonus-
datum som giller for dig.

3 Tidsfrister

Se sidan om laborationer pa kurshemsidan for information om vilka tidsfrister som giller for att gora
firdigt labbarna.

4 Vid redovisning

Nir ni stéller er i ko for redovisning ska ni ha er godkéinda 16sning oppnad i Kattis-systemet och vara
forberedda pa att diskutera denna. Bada i labbgruppen ska kunna svara pa fragor.
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Labb F1: Uppvarmning i Haskell
Problem-ID pa Kattis: kth:progp:warmup

I denna labb ska du konstruera nagra enkla funktioner i Haskell. Alla funktioner du definierar i denna
labb ska ligga i en modul som heter F 1. Foljande &r ett kodskelett som man kan utga ifran, det innehaller
triviala kodstubbar (som saklart inte gor rétt) for samtliga deluppgifter i labben.

module F1 where

—— Vad ska de andra funktionernas typsignaturer vara?
fib :: Integer -> Integer

fib n = 0
rovarsprak s =
karpsravor s
medellangd s =
skyffla s = s

I
= n

1 Fibonacci-talen

Fibonacci-talen ér en talfoljd som definieras sa har:

0 omn =0
F(n)=41 omn =1
Fn—1)+F(n—2) omn>1

Uppgift Skriv en funktion £ib som tar ett heltal n och returnerar F'(n). Du behover inte hantera
negativa tal. Funktionen ska klara att berikna F'(n) for n upp till 30 pa en brakdel av en sekund. Hur
lang tid tar det att berdkna F'(35)? F(40)?

Tips Littast dr att definiera funktionen med flera ekvationer (analogt med definitionen ovan).

Exempel

fib (7) skareturnera 13
fib (17) skareturnera 1597

2 Rovarspraket

I révarsprdket dubblerar man alla konsonanter och ldgger ett “o” emellan, se exempel nedan. (For den
hir uppgiften ignorerar vi de specialfall som ibland tillimpas dir t.ex. “x” behandlas som “ks”.)

Uppgift Skriv en funktion rovarsprak som tar en string och returnerar en ny string dir varje
konsonant x har ersatts av stringen xoxz. Skriv ocksa en funktion karpsravor som gor det omvinda,
dvs tar en string pa rovarsprak och “avkodar” den.

Funktionerna behover bara hantera stringar med gemener (inga mellanslag, siffror, stora bokstiver, eller
andra tecken), och behover inte hantera 446. Funktionen karpsravor behover bara fungera pa stringar
som verkligen tillhor rovarspréaket, ingen felhantering behovs for felaktig indata.

Funktionerna ska ga i linjér tid och hantera stringar pa upp till 100 000 tecken inom en brakdel av en
sekund.
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Tips Ni vill antagligen skriva en funktion som avgor om ett givet tecken &r vokal eller konsonant.

[T3E]

Funktionen e1em kan vara en praktisk byggsten for detta. I den hér uppgiften anser vi “y” vara en vokal
(som i svenskan).

Exempel

rovarsprak ("progp") ska returnera poprorogogpop
rovarsprak ("cirkus") skareturnera cocirorkokusos
karpsravor ("hohejoj") skareturnera hej

karpsravor ("fofunonkoktotionon") skareturnera funktion

3 Medellangd

Uppgift Skriv en funktion medellangd som tar en text (String) som indata och returnerar ett tal
(Double) med medellingden pa orden i texten.

Ett ord definierar vi som en sammanhingande delstring av bokstidver ur alfabetet, stora eller sma. Alla
blanka tecken, kommatering, siffror, etc, dr ord-delande.

Funktionen ska ga i linjir tid och hantera texter pa upp till 100 000 tecken inom en brakdel av en sekund.

Tips Funktionen isAlpha :: Char —-> Bool returnerar sant pa just de tecken som finns i alfa-
betet. For att komma at i sA1lpha maste du importera modulen Data.Char.

En mojlig ansats &r att forst stycka upp texten i ord och sedan berikna antal ord samt totala ldingden pa
orden.

Exempel

medellangd ("No, I am definitely not a pie!") skareturnera 3.14285714...

medellangd ("wOw such t3xt...") skareturnera 1.8

4 Listskyffling

Vi dr intresserade av att kasta om elementen i en lista enligt foljande: forst tar vi varannat element (forsta,
tredje, femte, etc). Vi upprepar sedan detta pa elementen som aterstéar (dvs tar andra, sjétte, tionde, etc).
Detta upprepas sé linge det fortfarande finns element kvar. Om vi t.ex. borjar med listan (1, 2, 3, 4, 5,
6,7, 8, 9) kommer vi i forsta viindan fa (1, 3, 5, 7, 9), och elementen (2, 4, 6, 8) aterstar. I andra vindan
lagger vi till (2, 6), och bara (4, 8) aterstar. I tredje vindan ldgger vi bara till 4, och bara 8 aterstar. I
fjarde och sista vindan ldgger vi slutligen till 8, och slutresultatet blir listan (1, 3, 5,7, 9, 2, 6, 4, 8).

Uppgift Skriv en funktion skyffla som tar en lista som indata och returnerar en omkastad lista
enligt beskrivningen ovan.

Funktionen ska fungera pa alla typer av listor.

Funktionen ska kunna hantera listor pa upp till 5 000 element inom en brakdel av en sekund (var forsiktig
med “++”-operatorn!).

Exempel

skyffla(["kasta", "ord", "om"]) skareturnera ["kasta", "om", "ord"]
skyffla([3.4, 2.3, 5, 185, 23]) skareturnera [3.4, 5, 23, 2.3, 185]
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skyffla([, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12]) skareturnera [1, 3, 5, 7,
9, 11, 2, 6, 10, 4, 12, 8]

skyffla([1l,2..5000]) skareturnera sitt svar inom en brakdel av en sekund.
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Labb F2: Molekylarbiologi i Haskell
Problem-ID pa Kattis: kth:progp:f2

I denna labb ska du konstruera verktyg for att arbeta med molekylédrbiologi i Haskell. Alla funktioner du
definierar i denna labb ska ligga i en modul som heter F2.

1 Exempeldata och testning

For att hjélpa till pa traven i testningen av din kod tillhandahalls molbio.hs. Den filen definierar en modul
kallad Molbio som importerar din modul F 2. Tanken &r att du, om det passar dig, laddar molbio.hs i ghci
och dir kan testa din modul. Filen definierar foljande dataset:

figur Ett mycket litet exempel pa DNA-data, aterfinns ocksa i figur 1.
simple,sample Tva sma exempel pa DNA-data.
foxpd Sex proteiner fran nagra ryggradsdjur.

fam1-fam5 Fem uppsittningar nukleédra hormonreceptorer fran ett flertal olika arter.

I filen finns ocksd nagra funktioner for att kora snabba test av ndgra av de olika funktioner du ska
implementera i uppgifterna nedan. Mer information finner du i kommentarerna i filen.

2 Molekylara sekvenser

Det dr framst tva sorters molekyler som molekyldrbiologer tittar pd: DNA och proteiner. Bada har en
linjdr struktur som gor att man representerar dem som stringar, oftast benimnda “sekvenser” . DNA har
vilkand struktur 6ver fyra byggstenar, nukleotiderna A, C, G och T, och en DNA-sekvens kan darfor
se ut som t.ex. ATTATCGGCTCT. Proteinsekvenser dr uppbyggda av 20 byggstenar, aminosyrorna, som
brukar representeras med bokstiverna ARNDCEQGHILKMFPSTWYV.

Liangder pa bade DNA och proteiner kan variera starkt, men man maste kunna representera sekvenser
som ir frin nagra tiotal symboler langa till ver 10* symboler.

En vanlig operation pa par av sekvenser ér att beriikna deras evolutiondira avstand. Att bara rikna mu-
tationer dr ocksd vanligt, men det mattet dr inte proportionellt mot tiden, sa dérfor anvénds statistiska
modeller for sekvensers evolution.

Enligt en kiind och enkel modell som kallas Jukes-Cantor liter man avstandet d,; mellan tvdi DNA-
sekvenser a och b vara

Aoy = —% In(1 — 4a/3)

ddr o dr andelen positioner dér sekvenserna skiljer sig at (det normaliserade Hamming-avstandet mellan
sekvenserna). Formeln fungerar dock inte bra om sekvenserna skiljer sig 4t mer 4n vintat, s om « >
0.74 later man d 3, = 3.3.

Det finns en néstan likadan modell (“Poisson-modellen”) for proteinsekvenser didr man sitter avstandet
till

19
d(l,b = —% In

for o < 0.94 och dg , = 3.7 annars. Parametrarna &r alltsd dndrade for att reflektera det storre alfabetet
hos proteinsekvenser.

(1 —20a/19)

'Borde inte aminosyrornas forkortningar ARNDCEQGHILKMFPSTWY'V sti i bokstavsordning? Det gor de: A, R, och N
representerar till exempel aminosyrorna Alanin, aRginin, och asparagiN.
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Uppgifter

1. Skapa en datatyp Mo 1Seq for molekyldra sekvenser som anger sekvensnamn, sekvens (en string),
och om det 4r DNA eller protein som sekvensen beskriver. Du behover inte begrinsa vilka bok-
staver som far finnas i en DNA/protein-string.

2. Skriv en funktion st ring2seq med typsignaturen String —-> String -> MolSeq. Dess
forsta argument &r ett namn och andra argument 4r en sekvens. Denna funktion ska automatiskt
skilja pa DNA och protein, genom att kontrollera om en sekvens bara innehéller A, C, G, samt T
och da utga ifran att det ir DNA.

3. Skriv tre funktioner segName, seqSequence, segLength som tar en Mo 1 Seq och returnerar
namn, sekvens, respektive sekvenslingd. Du ska inte behova duplicera din kod beroende pa om
det &r DNA eller protein!

4. Implementera seqDistance :: MolSeq —> MolSeq -> Double som jamfor tvda DNA-
sekvenser eller tva proteinsekvenser och returnerar deras evolutionira avstand.

Om man forsoker jamfora DNA med protein ska det signaleras ett fel med hjalp av funktionen
error.

3 Profiler och sekvenser

Profiler anvénds for att sammanfatta utseendet hos en mingd relaterade sekvenser. De ér intressanta
dérfor att man har funnit att om man vill soka efter likheter sa &r det béttre att soka med en profil, som
sammanfattar liknande gener/proteiner, dn att soka enskilda sekvenser. Vanligen anvinds profiler for att
sammanfatta viktiga delar av sekvenser, men i den hér programmeringsdvningen forenklar vi uppgiften
till att arbeta med hela sekvenser.

En profil for en uppsittning DNA- eller protein-sekvenser dr en matris M = (m; ;) ddr element m; ; ar
frekvensen av bokstaven ¢ pa position j. Om alla sekvenser man studerar borjar med “A”, da ska vi ha
att m4,1 = 1. Om hilften av sekvenserna har “A” i position 2, och den andra hilften har ”C”, da ska vi
ham o = mc2 = 0.5. Figur 1 har ett exempel pa hur man gar fran sekvenser till profil och exemplets
data finns i molbio.hs.

1 2 3 4 5 6 1 2 3 4 5 6
iiéi‘gi A/5 210 2 3 A/1 04 02 0 04 06
e | a_clos oo 2 o cloo6 0 0 02 04
g clo o401 0 alo 0o 08 0 02 0

t\0o 005 10 t\o 0 0 1 02 0
ACGTAA

Figur 1: Ett exempel pa hur fem DNA-sekvenser av lingd sex omvandlas till en profil. Matrisen C' rdknar
hur méanga ganger varje bokstav anvénds i varje position. Matrisen M skapas fran C' genom att dela varje
element i C' med antalet sekvenser.

Det finns flera sétt man kan mita avstandet (eller skillnaden) mellan tva profiler. Ett sitt &r att rikna ut
den totala elementvisa skillnaden. Lat M = (m; ;) och M" = (mj ;) vara tva profiler dver n positioner.
Deras avstand kan dé skrivas

n
! !/
d(M, M’) = Z Z mij —mil
ic{A,C,GT} j=1
Man summerar alltsa 6ver savil alfabetet samt positionerna.

Om man skapar en profil for protein-sekvenser arbetar man med matriser som har 20 rader istéllet for 4,
en rad for var och en av de tjugo aminosyrorna (ARNDCEQGHILKMEFPSTWYV).
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nucleotides = "ACGT"
aminoacids = sort "ARNDCEQGHILKMFPSTWYVX"
makeProfileMatrix :: [MolSeq] —-> 2?7
makeProfileMatrix [] = error "Empty,  sequence_list"
makeProfileMatrix sl = res
where
t = seqgType (head sl)
defaults =
if (t == DNA) then
zip nucleotides (replicate (length nucleotides) 0) —-- Rad (i)
else
zip aminoacids (replicate (length aminoacids) 0) -— Rad (ii)
strs = map segSequence sl -— Rad (1ii1i)
tmpl = map (map (\x -> ((head x), (length x))) . group . sort)
(transpose strs) -— Rad (iv)
equalFst a b = (fst a) == (fst b)
res = map sort (map (\l -> unionBy equalFst 1 defaults) tmpl)

Figur 2: Hjilpkod for att konstruera profilmatris

Uppgifter

1. Skapa en datatyp Profile for att lagra profiler. Datatypen ska lagra information om den profil
som lagras med hjdlp av matrisen M (enligt beskrivningen ovan), det dr en profil for DNA eller
protein, hur ménga sekvenser profilen dr byggd ifran, och ett namn pa profilen.

2. Skriven funktionmolsegs2profile :: String —-> [MolSeq] —-> Profilesomre-
turnerar en profil fran de givna sekvenserna med den givna strdngen som namn. Som hjilp for att
skapa profil-matrisen har du koden i figur 2. Vid redovisning ska du kunna forklara exakt hur den
fungerar, speciellt raderna (i)-(iv). Skriv gdrna kommentarer direkt in i koden inf6r redovisningen,
for sa hir kryptiskt ska det ju inte se ut!

3. Skriven funktionprofileName :: Profile -> String som returneraren profils namn,
ochen funktionprofileFrequency :: Profile —> Int —-> Char -> Doublesom
tar en profil p, en heltalsposition 7, och ett tecken ¢, och returnerar den relativa frekvensen for tec-
ken ¢ pa position ¢ i profilen p (med andra ord, virdet pd elementet m,.; i profilens matris M).

4. SkrivprofileDistance :: Profile —> Profile —> Double. Avstandet mellan tva
profiler M och M’ miits med hjélp av funktionen d(M, M') beskriven ovan.

4 Generell berdakning av avstandsmatriser

Du har nu definierat tva relaterade datatyper, MolSeq och Profile. De idr i grunden olika, men en
operation som att beridkna avstandet mellan tva objekt, till till exempel, férenar dem dven om de tva
implementationerna ir olika. Eftersom vi har tva skilda datatyper men med liknande funktioner, kan det
vara praktiskt att skapa en typklass for att samla dem.

Vid studier av savidl molekylidra sekvenser som profiler vill man ibland rdkna ut alla parvisa avstand
och sammanfatta dessa i en avstandsmatris. Eftersom en typklass kan samla generella metoder kan man
skriva en sadan funktion i typklassen istillet for att implementera den sdrskilt for de tva datatyperna.

En avstandsmatris kan representeras pa manga sitt, men i ett funktionellt sprak ar det ofta bra att ha
en listrepresentation. Den representation du ska anvéinda hir &r en lista av tripplar pa formen (namnl,
namn2, avstand).
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Uppgifter

1. Implementera typklassen Evol och lat MolSeq och Profile bli instanser av Evol. Alla in-
stanser av Evol ska implementera en funktion di st ance som miéter avstand mellan tva Evol,
och en funktion name som ger namnet pa en Evol. Finns det nagon mer funktion som man bor
implementera i Evol?

2. Implementera funktionen distanceMatrix i Evol som tar en lista av ndgon typ som tillhor
klassen Evol, och returnerar alla par av avstand. Den hér funktionen ska sedan automatiskt vara
definierad for bade listor av Mol Seq och listor av Profile.

Som nimndes ska avstandsmatrisen som returneras representeras som en lista av tripler pa formen
(namnl, namn2, avstand). Denna ska komma i féljande ordning: férst kommer avstanden fran det
forsta elementet till alla andra. Sedan kommer avstanden fran det andra elementet till alla andra
utom det forsta (eftersom det redan angetts). Och sa vidare. T.ex.: om vi har fyra Mo1Seqg-objekt
A, B, C, D och skickar in listan [A, B, C, D], sa ska distanceMat rix returnera listan

[(A7A7 ')a (Ava ')v (A,C, ')7 (A>D’ ')7 (3737 ')v (B,C, ')v (B’D’ ')7 (C’ Cv ')v (C’D’ ')v (D7D’ )]

[I3R2]

(fast med samtliga “-” utbytta mot avstandet mellan respektive objekt).
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Labb F3: Evolutionara trad och 1/O
Problem-ID pa Kattis: kth:progp:f3

Det hir dr en laboration som dels testar din formaga att arbeta funktionellt genom att verfora en abstrakt
beskriven algoritm till ett funktionellt program, och dels later dig skriva ett fullstindigt Haskell-program
med inldsning och utskrifter — operationer som har sido-effekter. Vi fortsitter arbeta med problem fran
molekyldrbiologin och det d4r meningen att det du skriver ska bygga pa laboration F2.

1 Bakgrund

Det finns manga anledningar till att vara intresserad av hur arter och/eller gener har uppkommit, bland
annat dr det for manga viktigt att helt enkelt forsta hur olika arter har uppstatt. Inom medicin kan kunskap
om geners utveckling ge kunskap om hur de fungerar och vilken funktion de har. En grundlaggande fraga
ar da hur man rekonstruerar det evolutionéra tréd, en fylogeni, som gav upphov till sekvenserna? Figur |
ger ett exempel pa en fylogeni. Indata 4r alltsa en méngd sekvenser, DNA eller protein, och utdata dr ett
trad dér alla inre horn har grad 3.

Fluga Mygga Fisk Groda Mus Rdtta Minniska Ko  Hund

Figur 1: Exempelfylogeni for en hypotetisk gen funnen i fem arter. Lagg mérke till att det hiir tridet inte
dr avsett att pasta nagot om var evolutionen borjade, dvs vilken punkt i tridet som &r dldst. Man sdger
att tradet dr orotat. (Med var vriga kunskap om de olika arterna kan vi dock vara ganska sékra pa att en
eventuell rot skulle ligga pa kanten mellan insekterna och fisken i den hir specifika fylogenin).

2 Algoritmen Neighbor Joining

Den vanligaste och mest kidnda algoritmen for att aterskapa trid givet avstandsdata ar Neighbor Joining
(NJ). Det ir en iterativ algoritm som successivt viljer ut par av 16v och slar ihop dem till ett nytt horn.
Vilket par man viljer dr avgorande for att resultatet ska bli bra, och NJ garanterar faktiskt inte att det dr
det bista tridet (i meningen: passar bist med avstanden) som returneras: NJ dr en girig heuristik.

Lat Fy vara den méngd horn som ska vara 16v i det trdd T vi bygger. Lat D; vara avstandsmatrisen dver
Fy. 1 varje iteration 4 av NJ kommer vi att vélja ut tva element a, b i F; och kombinera ihop dessa till ett
trdd. Detta skapar en ny mingd F;41 och avstandsmatris D; .

Urvalsfunktionen S

Vi viljer de tva element a, b € F; som minimerar foljande urvalsfunktionen S:

Si(a,y) = (|1F| = 2)Di(x,y) = Y (Di(z,2) + Di(y, 2))
zeF;

Funktionen ser vid en forsta anblick en smula underlig ut, men man kan gora en tolkning av den. Den
andra termen méter hur langt bort 6vriga horn ligger fran x och y, och den forsta termen miter hur nira
x och y ligger varandra, skalat med en faktor for att gora de tva termerna jamforbara. Det .S kan sdgas
vélja ut &r alltsa de tva horn som ligger ldngst ifran de andra.
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Pseudokod

Vi anvinder oss av en forenklad version av NJ. Den som tittar pa andra beskrivningar av NJ kommer att
finna att steg 2d dr lite harigare dn vad som ges hir. Lat F} och D vara indata.

I.i+1
2. Saldnge |F;| > 3:

(a) Hitta det par a,b € F; som minimerar S;(a, b)

(b) Skapa ett nytt trid 7; dér triden a och b dr barn till en nyskapad nod.

(¢) Fit1 < F; U{T;} \ {a,b} — Ldgg till det nya tridet till F" och ta bort de gamla
(d) Skapa D;.; fran D; enligt

D”H-l(x’y) :Dl(x7y) féf@’ayGFz’H\{Ti}
Di('T?a) +Dz($ab)
2

Di1(z,T;) = Div1(Ti,z) = forz € Fip1 \ {13}

(e) i+ 1i+1
3. Skapa ett nytt trad 7" dér de tre kvarvarande traden i F; dr barn till en nyskapad nod

4. Returnera T’

Exempelkérning

Antag att vi har de fem sekvenserna a, b, . .., e som beskrivs i exempel-data 1 nedan. Anvénder vi var
kod fran F2 for att berdkna avstandsmatrisen Dy for dessa far vi:

a b c d e
0 0.304 0.824 0.520 0.824

a
b 0 3.300 1.344 0.824
Dy~ ¢ 0 0.137 0.304
d 0 0.137
e 0

I algoritmens forsta iteration har vi “trdden” Fy = {a, b, ¢, d, e}, alla bestdende av en enda nod. Urvals-
funktionen S for forsta iterationen far f6ljande virden:

b c d e
a (—7.331 —4.565 —-3.049 —2.089
Sy ~ b —0.437 —3.878 —5.389
c —6.292 —5.741
d —3.816

Den minimeras alltsa av paret (a, b), sé vi skapar ett nytt trdd 7} som bestér av en ny nod med a och b som
barn. Den nya avstandsmatrisen Dy 6ver de aktiva triden F» = {17, ¢, d, e} och nya urvalsfunktionen
So kommer se ut som foljer:

T c d e
c d e
Ty { 0 2.062 0.932 0.824
T [ —2.197 —-3.159 —-3.435
c 0 0.137 0.304
Dy = ) Sam ¢ —-3.435 —3.159
d 0 0.137
d —2.197
e 0
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Urvalsfunktionen S3 minimeras av endera paret (c, d) eller paret (77, e), och vi kan vilja vilket som
helst av dem. Lat oss séga att vi viljer det senare, dvs (77, ). Vi bildar da ett trdd 75 som bestar av en
ny nod med 7} och e som barn. Vi har nu bara tre aktiva trid kvar F5 = {T5, ¢, d}, och vi gar till steg 3
i algoritmen och skapar tridet T' bestdende av en ny nod med 75, ¢, och d som barn. Figur 2 illustrerar
de olika traden som byggs upp under korningen.

T
TQZ
Tll
/\ e
e
a b N
a b
a b

Figur 2: Traden som byggs upp nér algoritmen kor pa forsta exempel-fallet

Hade vi i iteration 2 istéllet valt att para ihop (c, d) istéllet for (77, e) hade vi fatt resultatet som visas i
figur 3. Eftersom vi betraktar triden som orotade sa &r slutresultatet i sjdlva verket samma trad som 7'
fran figur 2 dven om det ritats annorlunda pga att vi kopplade ihop noderna i en annan ordning.

T :
1] 15 :
a b C d
a b C d

Figur 3: Alternativ korning pa forsta exempel-fallet

3 Indata

Ditt program ska ldsa en uppsittning DNA-sekvenser pa standard input (till end of file). Vi kommer
anvinda ett enkelt format dir varje sekvens beskrivs av en rad med namnet pa sekvensen foljt av sjdlva
sekvensen, atskiljda av mellanslag (varken namnet eller sekvensen kommer att innehalla nagra mel-
lanslag).

Du kan anta féljande om indata-strommen:

o Alla sekvenser kommer att ha samma lingd.

Den innehaller minst 3 och hogst 32 sekvenser.

Varje sekvens dr minst 1 och hogst 1000 tecken lang.

Namnen bestér bara av tecknen *a’-’z’, ’A’-’Z’, och ’0’-’9’, och 4r mellan 1 och 15 tecken langa.

Sekvenserna dr DNA-sekvenser dvs bestar bara av tecknen ACGT.

4 Utdata

Ditt program ska skriva ut ett evolutionért trid pa standard output. Ett evolutionirt trid (eller fylogeni),
skrivs ofta pa ett format som kallas Newick. Det trid som visas i figur 2 kan da se ut sa hir:

(((a,b),e),c,d)
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Sa ldnge tridet saknar rot kan man skriva tridet pa flera ekvivalenta sitt. Detta trid kan alltsd dven
skrivas pa foljande stt:

och manga fler. Ett 16v i tridet representeras alltsa av en string med 16vets/sekvensens namn. Ett inre
horn i trddet representeras med hjdlp av parenteser runt om tva komma-atskilda deltrdd. Pa den Gversta
nivan anvénder vi parenteser runt tre deltrad.

Alla ekvivalenta sitt att formatera tridet kommer att godkénnas.

Tips

Borja med I/0O-delen: skriva ett program som ldser in indatasekvenserna, beréknar deras avstandsmatris
(D1) med hjélp av din 16sning fran F2, och sedan skriver ut avstaindsmatrisen. Hall delarna av program-
met som ir inkapslade i TO-monaden minimala — du ska inte behdva ga in i din kod fran F2 och éndra
den!

I den hir uppgiften &r det bra att anvinda ghc for att kompilera Haskell-koden till ett kdrbart program
(utdver att anvdnda ghci for att testa olika funktioner i ert program). I terminalen i Unix kan man sedan
anvinda omdirigering av standard input for att skicka en fil till programmet. Om ni t.ex. har sparat ned
forsta exempel-fallet till filen samplel. in och kompilerat ert program till en korbar bindr Main sa
ska ni i terminalen kunna skriva

> ./Main < samplel.in

for att kora ert program pa det aktuella indatat.

Implementera sedan nagot sitt att representera triden som anvinds i algoritmen, och utskrift av dessa.
Modulerna Data.Fither eller Data.Maybe kan vara behéndiga hér — kolla upp dessa!

Med kringarbetet avklarat kan man gripa sig an sjdlva algoritmen. Du vill nog ha nagot sitt att represen-
tera aktuellt tillstand i algoritmen (mingden F; av trdd vi har kvar att knyta ihop och avstandsmatrisen
D), och en funktion som givet avstaindsmatrisen D; och tva element =,y € F; berdknar urvalsfunktio-
nen S;(x,y).

Det dr antagligen bra att folja den ovan givna algoritmens struktur ganska nira. Indata kommer vara
relativt litet, hogst 32 sekvenser, vilket innebér att din implementation inte behover vara speciellt effektiv
och du kan anvinda naiva 16sningar till de olika delproblemen. Om du vill dr det saklart tillatet att gora
en smartare, snabbare implementation — modulerna Data.Set och Data.Map kan vara en bra bdrjan till
detta.

Redovisning

Nir du dr klar och vill redovisa, skicka ett e-brev till kurs-mailen progp-14@csc.kth.se. Brevet ska
innehalla foljande:

e Subject/drende ska vara “progp: redovisning F3”
e Submission-id till godkénd Kattis-inskickning

e Ditt/era namn och kth.se-mail-adresser

Du/Ni kommer sedan bli inbokade pa en redovisningstid och fa info om detta via mail.
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Sample Input 1

Sample Output 1

AACCGGTT
AACCGGGG
AATTTTTT
AACTTTTT
AACTTTTG

O O Q0 0O w

(((a,b),e),c,d)

Sample Input 2

Sample Output 2

C cccceeececcececce

Go GGGGGGGGGGGG
Python GAGGCACCGGGG
Java ACACAACCCCcCC
Prolog TTTCATCTTTTT
Haskell CGCGCGTTTGTT

((Prolog, Haskell), (Go,Python), (C,Java))

Sample Input 3 Sample Output 3
1 AAA (1,2,3)

2 ccc

3 GGG
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