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El objetivo en este examen de la practica serd modificar dos de las funcionalidades de tu
solucién de la practica. Concretamente deberds cambiar:

1. el método utilizado para calcular la distancia entre dos especies

2. el método para calcular distancias entre cltsters a lo largo de la ejecucién del algoritmo
de clusterizacién que construye un arbol filogenético

IMPORTANTE: Este problema de Jutge es el tinico canal disponible para realizar la entrega
del examen de la practica. Ten en cuenta que

e Dispondras de 1h 45 min para la resolucion del examen.

e Lanota del examen procedera exclusivamente de la correcciéon automatica de tu tltimo
envio.

e No superar ningdn juego de pruebas conlleva un cero en la nota de este examen.

e Podras realizar tantas entregas como quieras, pero solo se tendra en cuenta la mas re-
ciente.

Las dos nuevas funcionalidades que has de implementar en este examen estan descritas
con todo detalle en el documento enunciado_examen.pdf que forma parte del archivo
public.tar que puedes descargar en esta pagina (icono del gatito).

Observacion

Recomendamos que hagas una copia “limpia” de tu préctica en un subdirectorio aparte y
en esa copia lleves a cabo todos los cambios. Verifica que todos los médulos compilan sin
errores, que el proceso de montaje da un archivo ejecutable correcto y que el program. exe
pasa el juego de pruebas ptblico suministrado. Comprueba que el Makefile genera el fichero
program.exe y crea el fichero . tar para hacer el envio al Jutge. Asegtrate que entregas el
fichero . tar con la solucién del examen, no la solucién original.

El Jutge prueba tus entregas mediante 4 juegos de pruebas que, salvo por el cambio del co-
mando #ejecuta_paso_wpgma por el comando #ejecuta_paso_clust, son similares
a los usados en la practica—de hecho son casi iguales, solo algo menos “exigentes” respecto
a la eficiencia.

e sample: el juego de pruebas ptblico
e privatl: solo distancias entre especies
e privat2: clusters 1
e privat3: clusters 2
En un fichero llamado practica.tar debes entregar

e Los ficheros .hhy .cc de las clases y el programa principal. No incluyas ficheros . o
y similares.



e El fichero Makefile, que usaremos para generar y probar el ejecutable
Ten en cuenta las siguientes restricciones:

e El fichero que contiene el programa principal se ha de llamar program. cc (recuerda
cambiar la opcién del main que realiza un paso del algoritmo de construccién del arbol
filogenético, para que pase a llamarse e jecuta_paso_clust)

e El Makefile ha de generar un ejecutable llamado program.exe

e Es importante que uses las opciones de compilacién del Jutge de PRO2 (véase Docu-
mentation — Compilers — PRO2 en www jutge.org)

e No usar la opcién -D_GLIBCXX_DEBUG o usarla de forma incorrecta podré ser penal-
izado

Produce el fichero practica.tar con la instrucciéon Linux
tar —-cvf practica.tar fitxerl fitxer2 fitxer3 ...

desde el directorio/carpeta donde tengas los ficheros que vas a entregar. Incluye esta instruc-
cién en tu Makefile, de forma queel . tar se pueda generar ejecutandomake practica.tar.
Con eso reduciras el riesgo de error en sucesivas entregas. El Jutge no acepta .tar donde
los ficheros estén dentro de carpetas. Recomendamos usar GNU tar para reducir el riesgo
de que el fichero practica.tar sea incompatible con el Jutge. No es necesario incluir
BinTree.hhenpractica.tar.

Ejemplo de entrada 1 imprime_cjt_especies

tabla_distancias
3

lee _cjt_especies ejecuta_paso_clust
GCTCCTGTCCGTTTCAGCCG
TACACCATTAACCGGTGGGG
AAAAGATGACCAGCGTAATG
GCAACCTTTGTGGGCGCAGT
ACGATTTGCGTAAGCTATGT

imprime_cluster c

ejecuta_paso_clust

Q O o 0 Q9 u

imprime_cluster g

imprime_cjt_especies

imprime_cluster cg
tabla_distancias

imprime_cluster nuevol
imprime_arbol_filogenetico

ejecuta_paso_clust
crea_especie f GAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
crea_especie g AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA ejecuta_paso_clust
imprime_cjt_especies
tabla_distancias

imprime_cluster bfdec

crea_especie nuevo2 AATCTGGCTCTGAATAAGACCCAGTATCAAGCCT"
imprime_arbol_filogenetico
ejecuta_paso_clust
elimina_especie nuevol

crea_especie nuevol TTTAAACCCGGG ejecuta_paso_clust

inicializa_clusters imprime_cluster a

elimina_especie a inicializa_clusters




crea_especie nuevo2 AAA

imprime_arbol_filogenetico

lee_cijt_especies

imprime_cijt_especies

tabla_distancias

imprime_arbol_filogenetico

ejecuta_paso_clust

crea_especie pangolin AAAAAAAAAAAAAAAAAAN

imprime_cjt_especies

tabla_distancias

obtener_gen pangolin

imprime_arbol_filogenetico

ejecuta_paso_clust

fin

Ejemplo de salida 1

# lee_cjt_especies

imprime_cijt_especies
AAAAGATGACCAGCGTAATG
GCAACCTTTGTGGGCGCAGT
ACGATTTGCGTAAGCTATGT
GCTCCTGTCCGTTTCAGCCG
TACACCATTAACCGGTGGGG

O Q. Q O O =

tabla_distancias

56.7613

QO Q O o %

52.8977
e:

\IAAAAAAAAAAA

# imprime_arbol_filogenetico

[ (adebc, 18.6681) [ (adeb,

19.5247)

(60.8301)

b (54.5681) c (64.9385) d (54.3542) e (55.8198)
c ) d (56.1073) e
d (58.0845) e (53.2045)
e ( )

[ (ade, 20.9313) [a]

# crea_especie f GAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA

S

imprime_cjt_especies
AAAAGATGACCAGCGTAATG
GCAACCTTTGTGGGCGCAGT
ACGATTTGCGTAAGCTATGT
GCTCCTGTCCGTTTCAGCCG
TACACCATTAACCGGTGGGG
GAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAARA

Q Hh O QO Q O o *

tabla_distancias
56.7613

0) g
0) g (5

(
(
(52.8977
(5
(98.3262)

Q +Hh O QO Q O o %
Q Hh O Q Q

=

# elimina_especie nuevol
ERROR: La especie nuevol

b (54.5681) c (64.9385)
) d (56.1073)
58.0845) e (53.2045)
) £ (5 5

)

(50) g

(50

imprime_arbol_filogenetico
[ (abfdecg, 18.6461) [ (abfdec,

no existe.

# crea_especie nuevol TTTAAACCCGGG

inicializa_clusters

(
(
(52.8977) £ (50) g
(50) g (50) nuevol
(

Q DO Q Q

nuevol (60.2416)

b (54.5681) c (64.9385) d
56.7613) d (56.1073) e
58.0845) e (53.2045) £
0)

0) g
(5 nuevol
(70.7539)

98.3262) nuevol (60.227)

d (54.3542) e

e (60.8301) £ (50) g
£ )

)

18.6105)

54.3542)

crea_especie g AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA

(50

(55.8198) £ (¢

(50)

[a]l [ (bfdec, 17.:

( e (55.8198) £ (i

(60. 8301) f (50) g (50) nt

(5 0) nuevol (54.76:
(56.482%



4

elimina_especie a

imprime_cijt_especies
GCAACCTTTGTGGGCGCAGT
ACGATTTGCGTAAGCTATGT
GCTCCTGTCCGTTTCAGCCG
TACACCATTAACCGGTGGGG
GAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
nuevol TTTAAACCCGGG

Q +h O Q Q O *

# tabla_distancias

b: ¢ (56.7613) d (56.1073) e (60.8301) £

c: d (58.0845) e (53.2045) £ (50) g (50)

d: e (52.8977) £ (50) g (50) nuevol (56.4
e: £ (50) g (50) nuevol (70.7539)

f: g (98.3262) nuevol (60.227)

g: nuevol (60.2416)

nuevol:

# ejecuta_paso_clust

a: bf (46.7846) c (64.9385) d (54.3542) ¢
bf: ¢ (40.8806) d (40.5537) e (42.9151) (¢
c: d (58.0845) e (53.2045) g (50) nuevol

d: e (52.8977) g (50) nuevol (56.4829)

e: g (50) nuevol (70.7539)

g: nuevol (60.24106)

nuevol:

# imprime_cluster c

[c]

# ejecuta_paso_clust

a: bfd (40.2959) c (64.9385) e (55.8198)

bfd: ¢ (37.6033) e (37.2307) g (48.7635)

c: e (53.2045) g (50) nuevol (54.7628)

e: g (50) nuevol (70.7539)

g: nuevol (60.2416)

nuevol:

# imprime_cluster g

lg]

# imprime_cluster cg

ERROR: E1l cluster

# imprime_cluster nuevol

[nuevol]

# ejecuta_paso_clust

a: bfde (37.1961) c (64.9385) g (64.0219)
bfde: ¢ (34.5229) g (42.0919) nuevol (41.
c: g (50) nuevol (54.7628)

g: nuevol (60.24106)

nuevol:

# ejecuta_paso_clust

a: bfdec (37.2209) g (64.0219) nuevol (58
bfdec: g (38.1498) nuevol (38.7554)

g: nuevol (60.24106)

nuevol:

cg no existe.

# imprime_cluster bfdec

[(bfdec, 17.2614) [(bfde, 18.6153) [(bfd, 20.2768) [ (b:

# crea_especie nuevo2 AATCTGGCTCTGAATAAGACCCAGTATCAAGC(

# ejecuta_paso_clust

abfdec: g (37.2923) nuevol (36.9086)
g: nuevol (60.24106)

nuevol:

# ejecuta_paso_clust

abfdecnuevol: g (36.0513)

(D) g (50) nuevol (59.1277)

nuevol (54.7628)

82 9)mprime_cluster a
ERROR: El cluster a no existe.

# inicializa_clusters
b: ¢ (56.7613) d (56.1073) e (60.8301) £ (50) g (50) nt
c: d (58.0845) e (53.2045) £ (50) g (50) nuevol (54.76!:
d: e (52.8977) £ (50) g (50) nuevol (56.4829) nuevo2 (!
g55£8198) g (B@). 0RASYohuéeVdl7538). odidvyo2 (59.65)
flplg 66338 )32G2vodug¥ddl 176@)227) nuevo2 (50.2343)
(&4 .Me891 (60.2416) nuevo2 (50)
nuevol: nuevo?2 (57.1064)
nuevo2:
# crea_especie nuevo2 AAA
ERROR: La especie nuevo2 ya existe.
# imprime_arbol_filogenetico
[ (bfdecnuevo2gnuevol, 17.9556) [ (bfdecnuevo2g, 17.5974

gt (bde 0219)esmevids (58.6918)
(41.2673)
# imprime_cjt_especies

nuevol

# tabla_distancias

# imprime_arbol_filogenetico
ERROR: El conjunto de clusters es wvacio.

# ejecuta_paso_clust
ERROR: num_clusters <= 1

# crea_especie pangolin AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA

# imprime_cjt_especies
pangolin AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA

Hueatola_(GBstt@id&las
6OB2golin:

# obtener_gen pangolin
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAANA

# imprime_arbol_filogenetico
. F®dBsgolin]

# ejecuta_paso_clust
ERROR: num_clusters <= 1
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