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Tidligere eksamensoppgaver
• Høsten 2004: oppgave 11-14
• Våren 2005: oppgave 1 og 3
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Klassen BokProgram – med main
import easyIO.*;
import java.util.*;

class BokProgram {
public static void main(String[] args) {

BokAnalyse ba = new BokAnalyse();y y ();
ba.lesFraFil("Bok.txt");
ba.skrivTilFil("Ordforekomster.txt");

}}
}
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Klassen Ord
class Ord {

private String tekst;
private int antall;

public Ord(String o) {
tekst = o;;
antall = 1;

}

public void nyForekomst() {
antall++;

}}

public int getAntall() {
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return antall;
}

}



Klassen BokAnalyse –
med LesFraFilmed LesFraFil

class BokAnalyse {
HashMap<String Ord> alleOrd = new HashMap<String Ord>();HashMap<String,Ord> alleOrd  new HashMap<String,Ord>();
int antallOrdTotalt = 0;

void lesFraFil(String filnavn) {o d es a (St g a ) {
In innfil = new In(filnavn);

while (!innfil.lastItem()) {
String ord = innfil.inWord();
antallOrdTotalt++;

if (alleOrd.containsKey(ord)) {
Ord o = alleOrd.get(ord);
o.nyForekomst();

} else {
Ord o = new Ord(ord);
alleOrd.put(ord,o);

}
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}
}

} // Slutt på lesFraFil



Klassen BokAnalyse forts:
SkrivTilFilSkrivTilFil
void skrivTilFil(String filnavn) {

Out utfil = new Out(filnavn);Out utfil  new Out(filnavn);

utfil.outln("Antall ord totalt: " + antallOrdTotalt);
utfil.outln("Antall ulike ord: " + alleOrd.size());( ());

Iterator it = alleOrd.keySet().iterator();

while (it.hasNext()) {
String ord = (String) it.next();
Ord o = alleOrd.get(ord);

int antall = o.getAntall();
if (antall > 5) {

\utfil.outln(ord + "\t" + antall);
}

}
tfil l ()
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utfil.close();
} // Slutt på skrivTilFil

}  // Slutt på class BokAnalyse



EKSAMEN VÅREN 2005

12





14



15



16



17



18



19



Oppgave 3a: DNA sekvenserOppgave 3a: DNA-sekvenser
• Gitt DNA-sekvensen AATGGATC.
• Denne sekvensen består av 8 symboler, hvorav 3 

forekomster av A.
• Dermed er den relative frekvensen av A i sekvensen 

3/8 = 0,375.
• Skriv metoden

double[] symbolFrekvens(String sekvens) {

som tar en String som parameter og returnerer en

...
}

som tar en String som parameter og returnerer en 
array med 4 verdier (frekvensen til A, frekvensen til 
T, frekvensen til C, frekvensen til G).
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double[] symbolFrekvens(String sekvens) {
int antA = 0;
int antT = 0;
int antC = 0;
int antG = 0;

int lengde = sekvens.length();

for (int i = 0; i < lengde; i++) {
( )char b = sekvens.charAt(i);

switch (b) {
case ’A’: antA++; break;

’T’ tT++ b kcase ’T’: antT++; break;
case ’C’: antC++; break;
case ’G’: antG++; break;

}}
}

double[] frekvens = { (double) antA/lengdedouble[] frekvens = { (double) antA/lengde,
(double) antT/lengde,
(double) antC/lengde,
(double) antG/lengde };
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(double) antG/lengde };
return frekvens;

}



Oppgave 3bOppgave 3b
• Lag en klasse DNAsekvens som inneholder g

følgende informasjon:
– Navnet på sekvensen

S l k– Selve sekvensen
– Lengden på sekvensen (antall symboler)
– Frekvensen av A, T, C og Gg

• Lag en konstruktør i klassen slik at et nytt 
DNAsekvens objekt kan opprettes ved 
kodesetningen

d t k b t
DNAsekvens a = new DNAsekvens(navn, sekvens);

der argumentene navn og sekvens begge er av type 
String.
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class DNAsekvens {
String navn;
String sekvens;g ;
double[] frekvens;
int lengde;

DNAsekvens(String navn, String sekvens) {
this.navn = navn;
this.sekvens = sekvens;
lengde = sekvens.length();
frekvens = symbolFrekvens(sekvens);

}

double[] symbolFrekvens(String sekvens) {
// se forrige oppgave...

}}
}
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Oppgave 3cOppgave 3c
• Eksempel på filen DNA.txt: A t ll DNAp p

3
AY1231 AAATCAGAAG
AY5432 GGAATCCAGTAAAA

Antall DNA-
sekvenser i filen

AY5432 GGAATCCAGTAAAA
AY3234 GGAGTCGATGA

• Lag en metode

Navnet på 
sekvensen

Selve 
sekvensen

Lag en metode
DNAsekvens[] lesSekvenserFraFil(String filnavn) {

...

som leser inn alle DNA-sekvensene i en array
bestående av DNA sekvens objekter og returnerer

}

bestående av DNA-sekvens-objekter og returnerer 
denne. 24



DNAsekvens[] lesSekvenserFraFil(String filnavn) {[] ( g ) {
In innfil = new In(filnavn);

int antall = innfil.InInt();
DNAsekvens[] sekvensene = new DNAsekvens[antall];

for (int i = 0; i < antall; i++) {
String navn = innfil.inWord();
String sekv = innfil.inWord();
sekvensene[i] = new DNAsekvens(navn, sekv);

}
return sekvensene;

}
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