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Max podng: 109 poiing (betyg 5 = 108p, 4 = 105p, 3 = 100p)
Hjidlpmedel: Inga hjidlpmedel tillatna, forutom OpenDSA!

VANLIGEN IAKTTAG FOLJANDE

e Losningar till olika problem skall placeras enkelsidigt pa separata blad. Skriv inte tva los-
ningar pa samma papper.

e Sortera losningarna innan de ldmnas in.

e MOTIVERA DINA SVAR ORDENTLIGT: avsaknad av, eller otillréickliga, forklaringar re-
sulterar i podngavdrag. Aven felaktiga svar kan ge poidng om de dr korrekt motiverade.

e Om ett problem medger flera olika l6sningar, t.ex. algoritmer med olika tidskomplexitet, ger
endast optimala 16sningar maximalt antal podng.

e SE TILL ATT DINA LOSNINGAR/SVAR AR LASBARA.

e Lamna plats for kommentarer.

Lycka till!



1.

Efter inloggning i datortentasystemet finns i startmenyn for Linux Mint:
e “OpenDSA” (6ppnar URL for tentamensversion av OpenDSA i Chrome) och

e “Inloggningsuppgifter OpenDSA” (6ppnar sida med inloggningsuppgifter till tentamens-
version av OpenDSA i Chrome).

Starta tentamensversionen av OpenDSA, logga in med inloggningsuppgifterna enligt ovan
och 16s de anvisade uppgifterna. Kapitel 0.1 i tentamensboken anger vilka OpenDSA-
ovningar som maste genomforas. Genom att klicka pa ditt inloggningsnamn kan du se i
betygsboken hur manga av de podnggivande uppgifterna du 16st hittills. Om du inte l6ser
samtliga poénggivande uppgifter far du noll podng pa den héir tentamensuppgiften.

Foljande (Java-)kodsnutt dr ténkt att koras pa bakteriella genom som ér ungefér 1 megabyte
langa. Vad &r den asymptotiska tidskomplexiteten for kodsnutten?

int N = Integer.parselnt(args[0]);

String[] genomes = new String[N];

for (int i = 0; i < N; i++) {
In gfile = new In("genomFile" + i + ".txt");
genomes [i] = gfile.readString();

}

for (int i = 1; i < N; i++) {
for (int j = 1i; j > 0; j—) {
if (genomes[j-1].length() > genomes[j].length())
swap(genomes, j-1, j);
else break;

Metoden addBlock() anviénds for att lagga till M element av typen Comparable till en
existerande sorterad dataméngd innehallande N Comparable-element, ddr M &r mycket
mindre &n N.

DALP-studenten Frankie Halfbean gor tva val. For det forsta véljer hen en sorterad ar-
ray/vektor som datastruktur. For det andra viiljer hen insertion sort som huvudalgoritm
eftersom, forklarar hen, insertion sort dr vildigt snabb for ndstan sorterade arrayer. For att
ligga till ett nytt block med M Comparable-element skapar algoritmen helt enkelt en array
av langd N + M, kopierar 6ver de N gamla elementen till den nya arrayen, kopierar in de
M nya elementen till slutet av arrayen och anvénder till sist insertion sort for att ordna alla
element.

(a) Vad dr den asymptotiska exekveringstiden for addBlock() i virsta fallet som en funk-
tion av N och M?

(b) Foresla ett sitt att uppna en bittre asymptotisk exekveringstid for addBlock() i
vérsta fallet. For full podng krévs ett séitt som anvinder optimal tid och minne (inom
konstanta faktorer).

4. For var och en av symboltabellstillimpningarna nedan, vélj den bésta symboltabellsimple-

mentationen (A-F).

1. Uppslagstabell for att beridkna sin(6), diar 6 dr en av 1000000 méjliga vinklar jamnt
fordelade mellan 0 och .

2. Databas som avbildar ljuddata (fran en fil) pa artistnamn.

(100 p)

(4 p)

(1)

3)

(3 p)



3. Snabbaste garantierna for insert, delete och find for en godtycklig uppséittning nu-
meriskt data.

(A) Vanligt BST (C) Hashtabell (E) Oordnad array/vektor
(B) AVL-trad (D) Ordnad array/vektor (F) Heap



