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Inldmning

Utga fran laborationsmallen, som gar att ladda ned hér, nir du gor inlamningsuppgifterna. Spara denna
som labb[no]__[liuID].R , t.ex. labbl_josad732.R om det &r laboration 1. Ta inte med hakparenteser i fil-
namnet. Denna fil ska inte innehalla nagot annat &n de aktuella funktionerna, namn- och ID-variabler och
ev. kommentarer. Alltsd inga andra variabler, funktionsanrop for att testa inlamningsuppgifterna eller
anrop till markmyassignment-funktioner. Precis innan inldmning pa Lisam, dép om er R-fil till en .txt fil,
detta gors for att kunna skicka in filen till Ouriginal for plagieringskontroll. Exempel: 1abbl_josad732.R
blir d4 labbl_josad732.txt Ladda upp den filen (som slutar pa .txt) pa Lisam under ritt inldimning
innan deadline.

Tips!

Inl&mningsuppgifterna innebér att konstruera funktioner. Ofta ar det bra att bryta ned programmering-
suppgifter i farre sma steg och testa att det fungerar i varje steg.

1. Los uppgiften med vanlig kod direkt i R-Studio (precis som i datorlaborationen ovan) utan att
skapa en funktion.

2. Testa att du far samma resultat som testexemplen.
3. Implementera koden du skrivit i 1. ovan som en funktion.

4. Testa att du far samma resultat som i testexemplen, nu med funktionen.

Automatisk aterkoppling med markmyassignment

Som ett komplement for att snabbt kunna fa aterkoppling pa de olika arbetsuppgifterna finns paketet
markmyassignment. Med detta dr det mojligt att direkt fa aterkoppling pa uppgifterna i laborationen,
oavsett dator. Dock krévs internetanslutning.

Information om hur du installerar och anvinder markmyassignment for att fa direkt aterkoppling pa
dina laborationer finns att tillga hér.

Samma information finns ocksa i R och géar att ldsa genom att forst installera markmyassignment.

install.packages ("markmyassignment")

Om du ska installera ett paket i PC-pularna sa behover du ange foljande:
install.packages("markmyassignment",lib="mapp i din hemkatalog")

Téank pa att i sokvigar till mappar/filer i R i Windowssystem s& anvands ~~\\' ', tex ~~C:\\Users\\Josef''.

Dérefter gar det att ldsa information om hur du anvinder markmyassignment med f6ljande kommando
iR:

vignette ("markmyassignment")

Det gar dven att komma at vignetten hér. Till sist gar det att komma at hjdlpfilerna och dokumen-
tationen i markmyassignment pa f6ljande sétt:

help(package="markmyassignment")

Lycka till!


https://raw.githubusercontent.com/STIMALiU/KursRprgm2/master/Labs/Templates/lab_template.R
https://cran.r-project.org/web/packages/markmyassignment/vignettes/markmyassignment.html
https://cran.r-project.org/web/packages/markmyassignment/vignettes/markmyassignment.html
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Chapter 1

Inlamningsuppgifter

Ladda nu ner laborationsmallen, som finns har och spara namn och liulD i respektive variabel. Spara
filen som inl2_[ditt 1iuID].R Hér &r ett exempel inl2_joswil23.R .
For att anvinda markmyassignment i denna laboration ange:

library(markmyassignment)

library(markmyassignment,lib="en mapp i din hemkatalog")

lab_path <-
"https://raw.githubusercontent.com/STIMALiU/KursRprgm2/main/Labs/Tests/inl2.yml"
set_assignment (lab_path)

Assignment set:

Inl2: Statistisk programmering med R: Inldmning 2
The assignment contain the following (2) tasks:

- blood_match

- htlbert_matriz

1.1 Losa inlamningsuppgifter

Héar kommer lite tips till ndr ni ska 16sa inlimningsuppgifter.

Inldmningsuppgifter utgar ifran att ni har gjort Ovningsuppgifterna ovan forst. Tank att ni ska
gora minst 70 % av ovningsuppgifterna innan ni borjar med inlamningsuppgifterna.

Se forst till att ni forstar "problemet” i uppgiften. Vad ska funktionen goéra? Beskriv problemet for
er sjilva. Vissa problem &r det bra att bryta ner i mindre delproblem.

Borja med att 16sa problemet (eller det forsta delproblemet) med vanlig kod (dvs inte i en funktion)
i ett R-script.

— Los ett delproblem i taget vid behov. Satt sedan samman 16sningarna pa delproblemen. Under
sok om koden fungerar som den ska.

Sétt sedan in er kod i en funktion. Testa om funktionen kan aterskapa de exempel som visas under
beskrivningarna (testfallen). Se till att funktionen har rdtt namn och ratt namn pa argumenten.

Ta er funktion och ldgg in den i kodmallen, dvs i ett nytt R-script. Skapa variablerna Namn och
Liuld med ritt innehall. Spara filen med réitt namn.

Kommentera bort all kod i er fil som inte dr de aktuella funktionerna, namn- och ID-variabler och
ev. kommentarer.

— Detta minskar risken for fel.

Testa nu att anvdnda markmyassignment for att rdatta er funktion.


https://raw.githubusercontent.com/STIMALiU/KursRprgm2/master/Labs/Templates/inl2_template.R

— Anvand markmyassignment bara nér er funktionen ar "hyfsat klar”, annars kommer ni att fa
manga fel i markmyassignment, och det ar svart att veta var man ska borja kolla.

— Det ar vikitgt att funktionen ritt namn och ratt namn pa argumenten, annars kommer ni att
fa manga fel i markmyassignment.

e Om ni inte klarar alla tester i markmyassignment: undersok vilka felmeddelanden som ni far. Ta
hjalp av ldrare/labbassitenter vid behov om det dr svart att tolka.

e Innan ni ldmnar in:

— Se till att ni har 16st uppgiften pa det séitt som den &r beskriven i uppgiftstexten. Ibland maste
en viss metod anvindas for att 16sa uppgiften. Ibland &r vissa funktioner inte tillatna i en viss
uppgift. Sa lds noga i varje uppgift vad som géller.

— Se till att ni klarar alla tester i markmyassignment

Dokumentation och kodstil

Fran och med denna laboration och de resterade laborationerna i kursen sa ska ni férutom att l6sa angivna
uppgifter ocksd kommentera era funktioner och ha en god kodstil for att bli godkénda.

o Kodstil:

— Det viktiga ar att koden ska vara tydlig och lasbar.
— Folj nagon av kodstilarna i Datorlaboration 4. Ni maste inte folja dessa exakt, men koden ska
se bra ut och var konsekventa i den stil som ni véljer att anvinda.
— Tank sarskilt pa:
* Enhetlighet och struktur
* Ha lamplig indentering och avstand
* Ha bra variabelnamn

o Kommentarer:

— Funktionshuvud: Anvind mallen for roxygen2 som ges i Datorlaboration 4. Ni ska ha med:

* @title Har skriver ni funktionens namn
* @description Forklara kort vad funktionen gor

x @param Skriv forst arguments namn, sen mellanslag och sen férklara kort argumentet.
Upprepa detta for alla argument i funktionen. Ex: x Numerisk vektor, anvinds vid
berékning av medelvérde.

* Q@return Forklara vad funktionen returnerar

— Kommenter i funktionen: Era losningar ska innehélla lampliga kommenater, dar ni forklarar
de 6vergripande dragen och de viktiga stegen i er kod. Ni behover inte foklara alla detaljer.
Kommentarerna ska berdtta sddant for programmeraren som inte star i koden. Anvéind luft
och kommentarer for att gruppera och strukturera er kod.

— Tips: Téank att det ska vara latt att forstd er funktion langt senare, tex om ett ar. Vilka
kommentarer behovs da?

For att bli godkénd pa inlamningsuppgifterna maste ni f6lja ovanstaende instruktioner for kommentarer
och kodstil.

1.2 blood_match()

Vid en blodtransfusion ar det viktigt att halla koll pa givarens och mottagarens blodgrupp. Blodgrup-
perna delas in i ABO och Rh systemet.
For ABO systemet géller att en person kan antingen vara typ A, B, AB eller 0. Foljande géller:

e En person med typ AB kan ta emot blod fran alla typer

¢ En person med typ A kan bara ta emot fran ndgon med typ A eller 0


https://www.1177.se/Ostergotland/behandling--hjalpmedel/fler-behandlingar/blodtransfusion/
https://www.1177.se/Ostergotland/liv--halsa/sa-fungerar-kroppen/blodgrupper/

e En person med typ B kan bara ta emot fran nagon med typ B eller 0
e En person med typ 0 kan bara ta emot fran en person med typ 0.
For Rh systemet géller att en person kan antingen vara positiv (+) eller negativ (-). Foljande géller:
e En person som ar positiv kan ta emot blod fran bada typerna.
e En person som ar negativ kan bara ta emot blod fran ndgon som &ar negativ.

Er uppgift ar att skapa en funktion blood_match() med argumentet patients som talar om ifall en
person kan ta emot en annan persons blod baserat pa deras blodgrupp. Ni far givet en lista patients
som ska innehalla tva listor som heter giver och receiver, en for varje person. Varje person har tva
variabler, som heter ABO och rh som béda innehaller en textstring, dir textstrangarna ska vara A B,AB
eller 0 f6r ABO och + eller - for rh. Ett exempel pa en sadan lista visas nedan:

test_patientsA = list(giver = list(ABO = "O", rh = "-" ),
receiver = 1list(ABO = "AB", rh = "+"))
str(test_patientsA)

List of 2
$ giver :List of 2
..$ ABO: chr "O"
..$rh : chr "-"
$ receiver:List of 2
..$ ABO: chr "AB"
..$ rh : chr "+"

Funktionen ska skriva ut textraden They are a match om transfusionen &r mojlig. Om det inte &ar
mojligt ska texten They are not a match skrivas ut tillsammans med Incompatible ABO, Incompatible
rh eller Incompatible ABO and rh beroende pa vad som inte matchade. Funktionen ska alltsd anvdnda
print () for att ge denna output, ni ska inte anvinda return() i denna funktion.

Om det &r sa att patients inte &r en lista ska funktionen stoppas och returnera felmeddelandet Not
a list

Om det &r sa att nagon av virdena i ABO och rh inte &r korrekta (t.ex. ABO skulle vara C) ska
funktionen stoppas och returnera felmeddelandet Wrong bloodtype

Exempel pa hur man kan implementera &r:

1. Testa sa att argumentet patients ar en lista.

2. Kolla sé att ABO och rh-virdena ar tillatna. tips: skapa en vektor med tillatna virden och anvinda
%in% for att se om det givna vdrdet finns i denna vektor

3. Skriv en if - else if - else del for att testa om ABO viardena stammer.
4. Skriv en if - else if -else del for att testa om rh vardena stdmmer.
5. Kombinera resultaten fran punkt 3 och 4 for att fa ratt utskrift.

Héar kommer ett exempel pa hur funktionen ska fungera:

test_patientsA = list(giver = list(ABO = "0", rh = "-" ),
receiver = 1list(ABO = "AB", rh = "+"))
blood_match(test_patientsA)

[1] "They are a match"

test_patientsB = list(giver = 1ist(ABO = "AB", rh = "+" ),
receiver = list(ABO = "O", rh = "+"))
blood_match(test_patientsB)



[1] "They are not a match, Incompatible ABO"

test_patientsC = list(giver = list(ABO = "O", rh = "+" ),
receiver = 1list(ABO = "B", rh = "-"))
blood_match(test_patientsC)

[1] "They are not a match, Incompatible rh"

test_patientsD = list(giver = list(ABO = "A", rh = "H" ),
receiver = 1list(ABO = "AB", rh = "+"))
blood_match(test_patientsD)

Error in blood_match(test_patientsD): Wrong bloodtype

blood_match("hej!")

Error in blood_match("hej!"): Not a list

1.3 hilbert_matrix()

Vi ska nu skapa en funktion for att skapa godtyckligt stora Hilbertmatriser. Varje element i en Hilbert-

matris ar definierat som 1

i1
dér ¢ ar radindex och j &r kolumnindex. For mer information om Hilbertmatriser finns har. Skapa en

funktion hilbert_matrix() med argumenten nrow och ncol. Funktionen ska returnera en Hilbertmatris
enligt ovan. I denna uppgift ar det praktiskt att anvinda en néstlad for-loop. Exempel pa implementering:

(1.1)

1. Skapa en matris H av ratt storlek

2. Skapa en néstlad for-loop, dar en loop gar éver rader och en 6ver kolumner i H. Se till att ha olika
namn pa de tva loopvariablerna.

3. Anvand formel EI for att berdkna varje element i matrisen H med hjélp av loop-index for de tva
looparna.

4. Returnera H

I denna uppgift dr det inte tillatet att anvinda sig av inbyggda funktioner eller R-paket som direkt
berdknar Hilbertmatriser, utan ni maste skapa funktionen sjilva enligt instruktionerna ovan. Exempel
pa otillaitna funktioner &r: Hilbert () i Matrix och pbdDMAT, hilbert.matrix() i matrixcalc, hilb()
i pracma.

Nedan finns exempel p& hur funktionen ska fungera.

hilbert_matrix(nrow = 1, ncol = 4)
[,11 [,2] [,3] [,4]
[1,] 1 0.5 0.33333 0.25
hilbert_matrix(nrow = 3, ncol = 1)
[,1]
[1,] 1.00000
[2,] 0.50000
[3,] 0.33333
hilbert_matrix(nrow = 5, ncol = 2)


http://en.wikipedia.org/wiki/Hilbert_matrix

[,1] [,2]
[1,] 1.00000 0.50000
[2,] 0.50000 0.33333
[3,] 0.33333 0.25000
[4,]1 0.25000 0.20000
(5,1 0.20000 0.16667

A<-hilbert_matrix(nrow = 4, ncol = 4)
A

[,1] [,2] [,3] [,4]
[1,] 1.00000 0.50000 0.33333 0.25000
[2,] 0.50000 0.33333 0.25000 0.20000
[3,]1 0.33333 0.25000 0.20000 0.16667
[4,]1 0.25000 0.20000 0.16667 0.14286

hilbert_matrix(3, 3)

[,1] [,2] [,3]
[1,] 1.00000 0.50000 0.33333
[2,] 0.50000 0.33333 0.25000
[3,]1 0.33333 0.25000 0.20000

hilbert_matrix(2, 3)

[,2] [,3]
0000 0.33333

]
0 0.5
5 0.33333 0.25000

[1,] 1.
[2,] oO.
B<-hilbert_matrix(nrow = 4, ncol = 6)
str(B)

num [1:4, 1:6] 1 0.5 0.333 0.25 0.5 ...
print (B)

[,1] [,2] [,3] [,4] [,5] [,6]
[1,]7 1.00000 0.50000 0.33333 0.25000 0.20000 0.16667
[2,] 0.50000 0.33333 0.25000 0.20000 0.16667 0.14286
[3,] 0.33333 0.25000 0.20000 0.16667 0.14286 0.12500
[4,] 0.25000 0.20000 0.16667 0.14286 0.12500 0.11111

Ténk pé att filen du lamnar in endast ska innehalla de obligatoriska variablerna och funktionerna i
inldmningsuppgifterna och inget annat. Var noga med att ge filen korrekt namn innan du ldmnar in den.
Grattis! Nu dr du klar!
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