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101 5 0 15 25 0 45 0 10 10 0 0 0 20 6 5
102 5 0 0 0 0 5 0 0 0 0 0 0 0 5
. . o 5 . o P Pointer kulanimi hatali yapilmis ve o o o o o o @ 18
sonsuz dongu olusturuyor
104 5 0 15 25 0 45 0 10 10 0 0 0 20 65
dizgi boyutu tanimlarken dizg sonu karakterini unutmamalisin. Kodun dogru/yanls giris
105 4 5 14 0 5 28 Asama 1 Bosluklandirma hatah Asama 3: 0 yapildigini anlayamiyor ne girilirse girilsin sonsuz déngilye giriyor. Kosul taniminda hata var. 28
Bosluklandirma hatall While dngiisi gerisindeki for ik giisteki gen boyu kadar dénayor. Yeni girilen gen boyunun
hichir atkici nk
boyut adii bir degisken tanimlayip isine herhangi bir deger atamamigsin ve bu degiskeni
106 5 5 0 0 0 10 0 0 0 0 0 0 0 kullanarak dizgi tanimlamissin. bu degiskene atanan ¢op deger boyutu kadar kullanican giris 1 0
alabiliyorsun , yani kullanici girsini dogru alamyorsun. Giris kontroli igin kodunda bulunan
i emantibls dasil e aurameal hatalac icarivne
Asama 3: Bosluklandirma hatali Asama 4: 63
107 s 0 “ 2 0 3 Bosluklandirma hatal o 10 10 o o ° 20
110 1 0 0 0 0 1 Dongller k""“s“"vd:rb“" bliyuk hatast 0 0 0 0 0 0 0 i kosul virgiille kosullart bu konuya tekrar bakmalisin. 1
11 5 0 15 o 0 20 o o o 0 o o 0 20
Kullanicidan girdi alamiyorsun. dizgi iini teker teker char alarak doldurmak stiyorsan &
Kullanman lazim. for déngisii 1000 kez doniyor her seferinde char girdisi isteniyor, strcmp deki
vaniis kullanimin olmasa kodun 1000 giis yapana kadar sonlanmiycak, hatadan dolayt
112 4 0 15 25 o a4 Asama 1: Bosluklandirma hatal 0 0 0 0 0 0 0 Sonlaniyor. stremp if deki kosul 3 farkit hata var, bu 44
fonksiyonun kullanimina tekrar tekrar bakmalisin. mrna gin tanimiadigin fonksiyonda gok ciddi
Kavramsal hatalar var.Ayn sekilde rand fonksiyonunun kullanimi yanls, kesinlikle buna tekrar
bakmalisin.
113 5 0 15 25 0 45 0 0 0 0 0 0 0 45
Kodundaki geersiz girs kontrold bi kez yapilabiliyor ve kullanicidan tekrar giis almiyorsun.
114 5 5 15 2% 0 49 Asama 4: Bosluklandirma hatali 4 8 0 0 0 0 12 Nilkleotit sayimini baslatmak iin kullandigin if kosulunu yanlis tanimlamissin if(e==0) yapman 61
verekivor.
While dongiist a degiskeni fle kontrol ediiyor ancak a degiskeni kod salistiridignda sp deger
. s o o o o 5 o o o o o o 0 tutuyor herhangi bir atama yapmamissin. while dongiisiinde "a;" gibi bir kullanim yapmissin bu 5
satirda da a degiskenine hala bir atama yok while dongiiti tim kod boyunca gop degerler
iverine ralienne N sirie vanies s
117 4 5 15 25 5 54 Asama 1: Bosluklandirma hatal 9 10 10 10 o 3 22 BONUS'tans almakicin fonksiyon, dizi ve yapinin Giini de etkin olarak kullanmak gerekir 96
119 5 0 15 25 0 a5 0 0 0 0 0 0 0 4 5
giis kontroliinde for-while kullaniminda mantiksal hata var. Ayrica strcmp kullaniminda hata
var.strcmp ile char kontorli yapmak istiyorsan bu fonksiyonun nasil kullaniimas gerektigene
bakman lazim.strcmp sorunu halledilse ik hatl giisten sonra j degeri lk karsilasian hatali
120 5 0 15 25 0 a5 ) 10 10 10 0 0 30 niikletotidin index degerinden baslayarak diger girileri kontrol etmeye calsiyor. for dongiisi ilk 75
giisteki gen in boyu kadar donyor ve yeni giisin boyunun bu kontrol tizerinde bir etkisi yok.
Yeni girsin gen boyu da zaten hesaplanmamis.Asama 5 de iretilen alternatif kod2 nin alternatif
kod1 den farkl olma kosulu saglanmiyor (bu kontrolii yapmamissin).
121 s o 14 2 o P Asama 1: Asama 2: Asama 3: Asama 4: 0 0 0 o 0 0 0 44
stremp kullanimindan kaynakl, kullanicidan aldigin genin sadece A T,G veya C ye esit olmasini
122 5 4 15 25 0 49 Agama 2: Sadelik gozetiimemis 0 0 0 0 0 0 0 bekliyorusun. Her niikleotitde ayri ayri ulasip A,T,Gveya C ye esit olup olmadigina bakmiyorsun. 49
: do-while daki kosul tanimin hatall, Ek olarak igeride baska bir kosul tanimlayip bu déngiiden
rikmava calienreiin Vi o bncul tammida vanbc
dizgi boyutu tanmlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. Giris kontrolande while kosul
tanimin gok yanlis, boyle bir kullanim yapamazsin. Bu kisim disinda her yeni giiste for donsini
123 5 5 14 0 5 29 Asama 3: Bosluklandirma hatali 0 10 10 10 10 1 41 bastan baslatman lazim. Ek olarak yeni girilen gen boyunu hesaplayip for déngiisiiii bu degere 70
gore dondarmen lazm. BONUS tanS almak gin fonksiyon, dizi ve yapinin tigindi de etkin ofarak
Vullanmab aarevic
Asama 1: Bosluklandirma hatali Asama 3: 7
125 0 ® 9 ® ® 7 Dikeyde yazdirmaya calisiimis ® ® ® ® ® ® 4
o ) o o o o P Asama 1: Déngi kirma ve gizim Sgesi o 10 10 10 o o @ Asama's de retilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkl olma kosulu saglanmiyor (bu 32
yanli kullaniimis kontrolii yapmarmisin).
Alternatif kod-2 iretiminde Alternatif kod-1 le ayni olmama kosulunu saglamak amacyla
yaptigin kontrolde ik kodunda tim indislerini karsilastirarak ayni olmamasini saglamissin. Bu
127 5 o 15 2 0 45 0 10 10 10 5 4 39 durumda Alternatif kod-2 nin rastgeleligini kisitlamis oluyorsun. Ornein Alternatif Kod-1 ATAG 84
ise alternatif kod-2 ATAC olamiyor.
BONUS'tans almak gin fonksiyon, dizive yapinin Ggiini de etkin olarak kullanmak gerekir.
. a o T o o e D‘I‘j;’:‘f;":':f;“:;’:a";”1:::::‘::;2:3 9 9 5 0 o ® s Gereksizyere uzun yapt kullamimi var (pes pese bir s f-else).mrna olusumunu dsha kisabir 21
hatal, sekilde yapabilirdin.
Asama 1: Kare yazdinlmamis Asama 4:
129 1 0 0 2 0 23 BN 0 10 10 10 10 2 42 BONUS'tans almak gin fonksiyon, dizi ve yapimin Ggiini de etkin olarak kullanmak gerekir.
Alternatif kod iretiminde girilen gen icindeki niikleotitlerden segiliyor, ézellikle gen boyu 1
oldugunda tesadiifen el koddaki mantik hatasindan dolayi girlen gen ile retilen kod ayni 45
5 0 15 0 0 0 10 10 5 0 0
130 20 25 oluyor. Tam rastgaleligi saglayamamigsin. Asama 5 de (retilen alternatif kod2 nin alternatif kod1
den farkli olma kosulu saglanmiyor (bu kontroli yapmarigsin).
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133 3 0 0 0 0 3 Asama 1: Déngiller hatal kullaniimi 0 0 0 0 0 0 0 3
135 5 0 15 0 0 20 0 0 0 0 0 0 0 20
dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterin unutmamalisin. Giris kontrolnde ilk hatalr
giristen sonra diger girisler ilk hatal girig gen boyu kadar kontrol ediliyor(6rn: AUG girildi sonraki
137 5 3 15 0 5 28 Asama 2: Kosullandirma hatalt 5 10 10 0 0 0 25 giris ATGCU oldugunda ilk 3 niikleotit kontrol ediliyor. yeni girilen gen boyunu while igindeki ilk 53
for déngiisiinden énce hesaplayip for dongiistiniin sinirini ona gore ayarlasan boyle bir
dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin.Gegersiz giris kontrolinde hatali
giris algilandiginda for dongusii ilk giristeki gen boyu kadar dénmeyi tamamlamadiysa, yeni giris
son hatali girisin oldugu indisten itibaren kontrol ediliyor. else kosulanda break le for
déngusiinden gikmaliydin. Ek olarak yeni girisin gen uzunlugu hesaplanip for dongiisii bu degere
139 5 5 15 0 5 30 0 10 10 10 5 1 36 bagh dndriilmeli. Alternatif kod-2 retiminde Alternatif kod-1 e ayni olmama kogulunu 66
saglamak amaciyla yaptigin kontrolde iki kodunda tiim indislerini karsilastirarak ayni olmamasini
saglamissin. Bu durumda Alternatif kod-2 nin rastgeleligini kisitlamis oluyorsun. Ornegin
Alternatif Kod-1 ATAG Ise alternatif kod-2 ATAC olamiyor.BONUS'tan5 almak igin fonksiyon,
Ve yapinin iciinii de etkin olarak kullanmak gerekir.
Asama 1: Bosluklandirma hatali Asama 3: A ' . "
141 a 0 2 0 0 6 Sonsuz dongii yapiimasina ragmen dikey 0 0 0 0 0 0 0 Tek char girigi alabiliyorsun. While ;c‘er‘\;vsmdezkl‘l::iuln!amm\ yanhs. Dogru ya da yanls giris 6
dongiisii dogru yazildig igin puan verildi lgilayst yapilamiyor.
o g o - . o o Asama 4: Bosuklandirma hatal 9 9 . 0 o ® P Asama 5 de Gretilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkl olma kosulu saglanmiyor (bu 64
kontrolii yapmamigsin).
Asama 1: Kare dikey sabit alinmis Asama 81
2 5 1! 24 10 10 10 0 0
143 2 2 51 4: Bosluklandirma hatali © 30
Alternatif kod retiminde rand()%3+1 kullanimindan dolayt hig bir zaman "A" atamast
yapamiyorsun buda tam bir rastgelelik saglamiyor. Alternatif kodlan tutmak igin tanimladigin
dizgi boyutlan girilen gen boyundan biiyilk oldugunda dizgi sonu karakteri koymazsan ¢&p deger 78
5 0 15 25 0 0 10 10 5 8 0
185 a5 33 atamasindan dolayi strcmp de dogru karsilastirma yapamami durumu oluyor. Bu nedenle Asama
5 de alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkli olma kosulu tam saglanamiyor. Alternatif
kodlar ayni geldiginde her ikisini degil de sadece ikincisini tekrar tretmen yeterli olurdu.
147 0 0 o 0 o 0 Yapilmamis 0 0 0 0 0 0 0 0
150 5 0 15 25 0 45 0 0 0 0 0 0 0 4 5
Kullanicidan sadece 4 nilkleotit girisi alabiliyorsun. Kontrolii sadece if kullanarak yaptigin igin
151 s o o o o 5 0 0 0 o o o 0 kodun yanlis giis yapildiginda tekrar giri isteyemiyor. Kontrolu sadce a,t,g,c iin yapmigsin 5
ancak bu kontrol A,T,G,C disinda herhangi bir giris yapildiginda calisabilmeliydi
srand'l iginde ve for baginda bu nedenle alternatif kod
de tam bir rastgele dretim saglayamiyorsun. Uzun bir gen girdiginde alternatif kodlarda
5 0 14 25 0 o 10 10 5 o o (retimin 8 glayamiy gen girdig 69
156 44 Asama 3: Bosluklandirma hatali 25 ayni karakterin tekrar ettigini gorebilirsin. Asama 5 de iretilen alternatif kod2 nin alternatif
kod1 den farkli olma kosulu saglanmiyor (bu kontrolii yapmamissin).
158 s o 15 o o 20 0 0 0 o 0 0 0 20
Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
99 niikleotit girisi sag Gir dogru niikleotite dongiiden
) gikiyorsun, yani ilk nakleatit dogruysa zaten digerleri kontrol edilmiyor. For ile gegersiz giris
160 s 4 14 0 o 23 Agama 2: Sadelik gozetiimemis Asama 3 0 10 10 10 0 0 30 dongiisiini saglamak istiyorsan Her yeni giris alindiginda for dongiisandeki kontorl indisini 53
Bosluklandirma hatali
sifirlayarak déngilyii tekrar baslatman gerekiyor, yoksa bir kez kontrol ettikten sonra i indisi ilk
hatali niskleotitin oldu yerden devam ediyor. Asama S de iiretilen alternatif kod2 nin alternatif
kod1 den farkli olma kosulu saglanmiyor (bu kontroli yapmamissin).
Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
4 niikleotit girisi saglanabiliyor onuda 4 scanf ile yapmigsin. Kullanici mechur 4 niskleotit girmek
161 2 o 0 o o 2 Asama 1: Satrrlar doiru yazdinlamiyor 0 0 0 0 0 0 0 2orunda. While kosulun calismiyor, tekrar incelemesin ve daha pratik bir yéntem bulmalisin. 2
integer tanimlacigin degiskenin strlen ile boyunu bulmaya calismissin ki zaten dizi/dizgi degil
strepy kullanimin cok gok ok hatalt
- g 5 - - 5 = Agama :Bosuklandima hatah 9 ™ ™ T 0 o = Asama 5 de retilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkl olma kosulu saglanmiyor (bu 84
kontrolii yapmamissin).
- o o o o o @ Déngiler konusunvd:rbaya biiyiik hatasi 9 9 9 0 ® 0 5 0
- @ a a a 8 @ Fonkstyon yazima kisminda baya biiyiik 9 9 9 0 0 o 0 0
hatasi var
166 0 o o 0 0 ) Yapilmamis 0 0 0 0 0 0 0 0
Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
99niikleotit girisi sa Kodun yanlss girisi igin tim hatall
olmasi gerekiyor giinkii bir tane dogru niikleotit olunca x degiskeni sifirdan farkh oluyor ve
- g g B o 5 0 Vatay e dikey kargtrlms 9 0 0 . o ® ED Kontrolsalanamiyor. Kosulu x deferinin ifir olmasina deflde iren gen boyuna bal 80
tanimlasan en azindan bu sorunu gozebilirsin. Ek olarak nikleotit sayilarini tutan degiskenleri
while baginda sifilaman giris kontroli kosulun onlarin toplamina
bagli.Asama 5 de iretilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkli olma kosulu saglanmiyor
(bu kontrolis yapmamissin).
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Asama-1 de kontrol kismindaki mantik hatasindan dolay: dogru giris yapilsa bile do-while dan
cikamiyorsun. Oncelikle for déngisinin icinde if-else kullanmak yeine arka arkaya if kullandigin
igin varmi degiskeni olmasi gereknden fazla artiyor. Ornegin "A" girisi yaptiginda ilk if i varmi
degiskenini arttirmadan gegiyorsun ancak alttaki diger G if kosulunu saglamadigs igin yani G,T
169 5 0 15 25 0 45 0 10 10 10 10 2 42 Ve C ye esit olmdig igin varmi degiskeni artiyor ve sen do-while dan cikamiyorsun. Ek olarak 87
‘while igindeki for déngisil ilk giriste alinan gen boyu kadar déniyor. Yani hatal giristen sonra
aldigin yeni gen boyu ilk girilenden biyiikse bu genin tiim elemanlarini kontrol edecek kadar for
dongilsil dnmiyor.BONUS'tans almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin iigiing de etkin olarak
kullanmak gerekir.
For dan sonra ;" koydugun zaman alttaki islemi dngt icinde yapmis olmuyorsun. $uan
170 g o 5 o 0 20 ® ® ® ® ® ® 0 kullanicidan girisi alamiyorsun tek char degeri aliniyor. 4 yerde ayni hatayi yapmissin kodunda 20
dongil kavrami amaca uygun galismiyor. Kosul tanimlamalarinda sikinti var. Kodun gok fazla
aurameat hata irarivar
174 5 4 15 25 5 54 Asama 2: Sadelik gozetiimenis 0 0 0 0 0 0 0 54
175 5 0 1 25 5 46 Asama 3: Gereksiz dongi kullanimi var 0 0 0 0 0 0 0 46
176 5 0 15 17 0 37 Asama 4: Yatayda tekrarlama hatali 0 10 10 10 0 0 30 Asama 5 de dretilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkh olma kosulu saglanmiyor (bu 67
yapilmis kontroli yapmamissin).
179 5 0 15 0 0 20 0 0 0 0 o 0 0 20
180 5 o 14 o o 19 Asama 3: Bosluklandirma hatal 0 0 0 0 0 0 0 19
181 4 0 o 0 o 4 Asama 1: Bosluklandirma hatal 0 0 0 0 0 0 0 4
. g N . o o 7 psama 2:Sadeli gbzetimenis ® o o o o ® 5 stremp kullanimin yanlis. Kodun gen uzunlugu 1 den biiyiik oldugunda dogru girisleri 24
alglayamiyor.
183 5 0 15 o 0 20 o o o o o o 0 20
184 5 3 15 24 o 49 Asama 4: Bosluklandirma hatal 0 0 0 0 0 0 0 49
Asama 2: Sadelik gozetilmenis Asama 3: 68
5 4 14 0 5 0 10 10 10 10 0
187 28 Bosluklandirma hatali 40
188 0 0 0 0 0 0 Yapilmamis 0 0 0 0 0 0 0 0
5 h a a a a a Agama 1 Satir il yazdramamasina o ® ® o 0 o 0 1
ragmen donguyu dogru kullanilmis
Giris kontroliinde strstr kulanimi hatal. Hatal yada dogru giris algist yok. while dongisinden
cikabiliyorsa kod dogru giris yapilmis demektir ancak buna ragmen while dan sonra tekrar if
193 s 5 15 0 0 25 0 10 10 o 0 0 20 yapis le yanis giris uyarist yazdinihyor. if in kosulu z degiskenine bagli ve bu degiskenin kontroli 45
zaten busatira kadar yapiimadig icin otomatikman sonug ne olursa olsun bu ibare yazdirilyor.
Ayni mantig while iginde de yapmissin.
kullandigin for déniisii girilen dizgi boyutuna uygun tanimlanmamis, sabit bir degerde, bu
nedenle baz girisler icin gereksiz yere dangii kullanimi var. whileda kosul tanimin yanls.
Asama 2: Sadelik gozetimenis Asama 3 stremp kullaniminda biiyiik hatalar var. Bu fonksiyonunun kullanimini tekrar incelemelisin. for- 28
4 14
e 9 ® 2 28 Bosluklandirma hatali ® ® ® ® ® ® 0 ‘while kullaniminda mantiksal hata var, i degiskeni siirekli artiyor ve bu deiskenle sen dizginin
elemanlarina ulasmaya galisiyorsun. Birkag hatali giristen sonra 3 elemanli bir gen girisinde 6.
elemant kontrol etme gibi bir durumla kargilasma ihtimalin var.
195 4 o 15 0 o 19 Asama 1: Bosluklandirma hatal 0 0 0 o 0 0 0 19
196 2 0 15 19 5 41 Agama L Kare olusturalimayor. Asama 4: 0 10 10 10 8 2 40 BONUS'tan5 almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin Giind de etkin olarak kullanmak gerekir. 81
Dongu yanlis yerde kullanilmis. < fyon, yapinin g gerekir.
Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 nikleotit igerecegi soruda belirtiimisti. Kodunda en fazla
98 niikleotit girisi saglanabiliyor.Giris kontroliinde ilk hatah giristen sonra diger giriler ilk hatal
giris gen boyu kadar kontrol ediliyor(6rn: AUG girildi sonraki giris ATGCU oldugunda ilk 3
197 5 4 15 0 5 29 Asama 2: Sadelik gozetilmemis 4 10 6 0 0 0 20 niikleotit kontrol ediliyor. déngiide yeni giris aldiktan sonra "len" degiskenini giincellemen 49
gerekiyordu
mima igin yazdigin kodda "i" degiskenin hep artmas gerekirken sen else kosulunun altina
198 s o 15 25 o 45 0 0 0 o 0 0 0 Kodunda gok fazla kavramsal hata var. 45
Alternatif kod 1 de bir dizgi iginden secim yaptigin igin tam rastgeleligi saglayamamigsin
Grnegin gen boyu bir oldugunda her zaman alternatif kod 1 A olarak dretiliyor. Asama 5 de
199 5 0 15 0 0 20 0 10 10 s 0 0 25 retilen alternatif kod2 nin alternatif kod. den farki olma kosulu saglanmiyor (bu kontroli 45
yapmamissin).Dizgide niikleotit dizimi farkli olabilir ancak hala ayni gelme ihtimali var bunu
kosul yapilarile kontrol etmen gerekiyordu
200 5 0 14 25 5 49 Agama 3:Bosluklandirma hatali 0 0 0 0 0 o 0 49
dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. giris kontroliinde if kosulu
tanimlaman ve stremp kullanimin hatali. stremp kullanimina tekrar tekrar bakmalisin suan
201 5 5 15 o o 25 0 0 0 0 0 0 0 if kosulunun kullandigin for déngiisd sabit bir sayt 25
kadar galisiyor ve bu say "j" degiskenine deger atamadigin igin ¢6p deger oluyor. Déngi
kullanimi ginden kodun yanls giris ginda tekrar giris
203 5 0 15 25 o 45 0 10 10 0 0 0 20 6 5
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204 5 0 15 0 0 20 0 0 0 0 0 0 0 20
Asama 1: Kare gizdirilememis Asama 2; 3
1 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0
205 3 ici bosultalmast hatali 0
207 5 0 15 2 0 44 Asama 4: Bosluklandirma hatali 0 0 0 0 0 0 0 44
char karsilastirmasinda strcmp kullanimin hatal. if igin tanimladigin kosula tekrar bakman lazim.
For ile gecersiz giris dngiisiini saglamak istiyorsan Her yeni giris alindiginda for déngisindeki
kontorl indisini sifirlayarak dénguyii tekrar baslatman gerekiyor, yoksa bir kez kontrol ettikten 15
5 0 0 10 0 A\ 0 0 0 0 0 0
208 15 Asama 4: Yatay tekrari yapamamis 0 sonra i indisi ik hatal niikleotitin oldu yerden devam ediyor. niikleotit sayiminda stremp hatali
ve while kullanimin mantikl degil ,sonsuz dongiiye neden olacak bir kullanim yapmissin.| bu
kontrolini saglayabilirdin.
dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin.Kodun iginde rand fonksiyonu
209 g o wn = 0 ™ Asama 3: Bosluklandirma hatal 8 W W 5 5 ® 39 sadece 1 kez caligiyor.Girilen gen boyunu ikiye balip hep ayni deeri atamigsin. 4 boyutlu bir 83
gen girildiyse retilen alternatif kod AATT gibi ilk yari ve ikinci yari kendi icinde tekrar ediyor,
2 am ractaolalit cad
Girig kontroliinde ilk hatal giristen sonra kullanicidan yeni giris aldiginda while donsii bir 6nceki
giristekiilk hatali nikleotidin bulundugu indisi kontrol ediyor ve for déngisi de bu indisten
210 5 5 15 25 0 50 6 10 10 10 10 2 48 itibaren donmeye devam ediyor. "AAU" girisinden sonra "AUA" girisi bu nedenle dogru kabul 98
ediliyor. Yeni giris aldiktan sonra i degiskenini sifirlarsan bu sorunu cézebilirsin. BONUS'tans
almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin iigiini de etkin olarak kullanmak gerekir.
dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. while déngisind kontrol eden
cikis degi yanlis bir sekilde kaynakli giris kontroli hatal galisiyor. "Aa” 62
0 1! 24 8 0 0 0
a1 2 2 2 49 Asama 4: Bosluklandirma hatal 2 © 13 girisinde bir tane dogru nikleotit oldugu icin cikis degiskeni sifirland, sonraki giris kontrol
edilemeden dongiiden gikiliyor. Sayimda pointer kullaniminda hata var.
212 5 0 15 25 5 50 o o o o o o 0 5 0
alternatif_kod_uret_ve._yaz fonksiyonunun aldig dizginin kapasitesi "uzunluk+1" olacak ve
fonksiyon iginde de '\0' le dizgiyi bitirmeyi unutmamali. Gzellikle 1 nikleotit girislerinde 74
5 14 0 10 10 10 10 6 4
213 2 ® 24 Asama 3: Bosluklandirma hatal 50 kodundaki kusur iyice goziikiiyor: ayni alternatif kodlar Gretiyor.
BONUS'tans almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin iigiini de etkin olarak kullanmak gerekir.
214 1 0 0 o 0 1 Asama 1: Yazdirma yapilmans. 0 0 0 0 o o 0 1
‘Asama 1: Hatall kare yazma dongusu
kullanilmis Asama 2: Bosluklar ekleme
215 2 2 15 18 0 37 hatali yapilmis Asama 4: Yatay yazdirma 0 0 0 0 0 0 0 37
yapilmis ama dongongude buyuk hatalar
217 5 0 12 0 0 17 Asama 3: Gereksiz dongi kullanimi var 0 0 0 0 0 0 0 17
dizgi tanimyip, kullanicidan aldigin girisiinteger olarak kayit etmeye calisiyorsun! Dizgi 20
0 1! 0 0 0 0 0
218 2 2 ® 20 0 © 0 kullaniminda kavramsal hatalar var , pointer kullanmissin ama kullanis yanli.
219 1 o 0 o o 1 Agama 1: Sadece satir yazdinimis 0 0 o 0 0 0 0 1
301 4 0 15 0 0 19 Asama 1: Bosluklandirma hatal 0 10 10 o 0 0 20 39
Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
99 niikleotit girisi saglanabiliyor. Giris kontroliinde ilk hata giristen sonra diger girisler ilk hatal
giris gen boyu kadar kontrol ediliyor(8rm: AUG girildi sonraki giris ATGCU oldugunda ilk 3
niskleotit kontrol ediliyor. Ginkii yeni alinan giristeki gen boyu hesaplanmiyor, hesaplansada 70
1! 2! 1 1
e 9 2 2 2 ® 50 ® g g ® ® ® 20 kurgu hatasimdan dolays kontrole etki edemiyor. Diger bir sikintiise sdyle for déngisinde i
degiskeni siirekli artiyor, ilk hatal girisi yaptiktan sonra diger kontroller ilk hatanin karsilasidigi
indexden devam ediyor. Yani "AGU" girisinden sonra "a" girisi yapildiginda kodun bunu dogru
olarak algiliyor ciinkii gen3] indisini kontrol ediyor.
Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
99 nikleotit girisi saglanabiliyor. while daki kosul tanimin gok yanhs Kullanicidan aldigin genin
305 5 0 15 0 0 20 o o o o o o 0 sadece A,T,G veya C ye esit olmasini bekliyorusun... Her nikleotitde ayri ayr ulasip AT Gveya C 20
ye esit olup olmadigina bakmiyorsun. Kosuldaki baska bir hata nedeni ile tek nikleotit girsi
yaptigimizda da doru giris algilanamiyor.
306 5 0 15 25 0 45 ) ) ) 0 0 0 0 45
Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit igerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla 28
0 0 0 0 0 Vapi 8 10 10 0 0 0
308 0 apimamis 28 997 niikleotit girisi saglanabiliyor.
Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
49 nikleotit girisi saglanabiliyor. Alternatif kod retiminde girilen gen igindeki nkleotitlerin
yerini degistiriyorsun, 6zellikle gen boyu 1 oldugunda tesadiifen degil koddaki mantik
311 5 5 15 0 5 30 8 10 10 5 0 2 35 hatasindan dolayi girilen gen ile tretilen kod ayni oluyor. Tam rastgaleligi saglayamamissin 65
Asama 5 de iretilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkh olma kosulu saglanmiyor (bu
kontrolis yapmamissin).BONUS'tans almak icin fonksiyon, dizi ve yapinin Gigiini de etkin olarak
kullanmak gerekir.
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dizgi boyutu tanmlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. for dongist gen boyu kadar
donmek yerine 1000 kez déndiiga igin bos indisler de karsilastriyor bu nedenle dongiden
cikimiyor. while déngisiini kontrol eden gegerli i degiskeninin yanls bir sekilde
sifilanmasindan kaynaklr giris kontroli hatalr galisyor. "Aa" giisinde bir tane dogru nakleotit
312 5 0 15 25 0 45 0 10 0 0 0 0 10 oldugu igin gecerlimi degisken sifirlandi, sonraki girs kontrol ecilemeden déngaden gikilyor. 55
strcpy kisminda complier hatasi aiyorsun, kopyalamak stedigin char 1 direk U veya A olarak
yazamazsin. Bunun disinda da strcpy kullanimin hatal, bu kisimlari yoruma alarak nikleotit
sayimin degerlendirilebildi.  olarak kontrol bitmeden sayim ve mrna atamasi yapmaya
alisman mantkli olmarns.
Grilecek DNA kodunun min.1 max. 999 nuKIeotit igerecegi soruda belirimisti. Kodunda en
313 5 0 4 o 0 9 Asama 3: Dikey tekrarla fonksiyon o o o o o o 5 fazla 99 nilkleotit girsi stringile char apmaya calismissin, char 9
yazlmis ama kullaniimamis Karsilastirmasi yapmak istiyorsan dizginin elemanlarina teker teker ulasman lazimds. while
icindati inculin manti vanhe vante
Alternati kodlar tutmak isin tanmladigin dizgi boyutlari girlen gen boyundan buyak oldugunda
dizgi sonu karakteri koymazsan s6p deger atamasindan dolayi strcmp de doru karsiastirma
315 5 4 15 25 0 49 Asama 2: Sadelik gozetiimemis 10 10 10 10 8 2 50 yapamama durumu oluyor. Bu nedenle Asama 5 de alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkii 99
olma kosulu tam saglanamiyor. BONUS'tans almakicin fonksiyon, dizi ve yapinin g de
atbin nlarst Lllanensi necalis
Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 nikleotit ierecegi soruda belitimisti. Kodunda en fazla
19 nikleotit girsi sag har igin stremp yanls. Ek olarak
strcmp de 'A" e "A" arasindaki farka tekrar bakmalisin. mma kisminda kosulu dongd igine
316 5 0 15 25 5 50 0 0 0 10 8 0 18 almamissin, i degiskeni bir stteki for dongstntn bitimindeki degerde kalmis. Yine burada da 68
cahr karsilastirmasini yapamiyorsun. mrma cin strcat kullanimin cok yanli. Alternatif kodlari
tuttugun dizgilerde dizgi sonu karakteri atamasini yapmadigin zaman gop degerlerden dolay i
dizginin karsiastirimasi dogu yapilamiyor.
317 4 5 15 0 0 24 Asama 1:Bosluklandirma hatall 0 10 10 0 0 0 20 44
Giri kontrolinde , ik hatali giisten sonra for déngisd hatal girs bulunan indisten donmeye
) devam ediyor. For le irekli kontrol déngisiini saglamak Istiorsan her veni giiste  degiskenini
320 5 3 15 2 0 46 Agama 2: Sadelik gozetimemis Asama 4 0 0 10 10 0 0 20 sifirlayarak dongiyii bastan baslatman lazim. Ek olarak her yeni giriste gen boyunu hesaplayarak 66
Gereksiz dngii kullanimi
for dongdistindn sinirlarin bu gen boyuna gore ayarlaman lazm. Asama 5 de dretilen alternatif
kod2 nin alternatif kod1 den farkl olma kosulu saglanmiyor (bu kontroli yapmanissin)
322 5 0 0 0 0 5 0 0 0 0 0 0 0 5
dizgi boyutu tanmlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. Giris kontrolinde sadece ilk
indisi kontrol etmeye salistyorsun. Giri yapilan gen boyunda her indisi kontrol etmen lazim .
324 5 5 15 25 o 50 0 10 4 0 0 0 14 Bunun icinde ek déngd kullanman ve kosulu buna gare tanimlaman gerekiyor.mrna kisminda 64
char atamas! yapmak sin strcpy kullanimin yanls. strlen zaten integer déndariyor tekrar
integer a gevirmene gerek yok. mrna yi yazdirmiyorsun
325 5 0 15 25 5 50 o 10 10 o o o 20 70
‘A niKleotitlerini sayismr tuttugun degiskenine "2 atamast yapmissin. A isin dogra sayim
Gen boyunu saym gen boyunu gnderip for
326 5 5 14 0 5 29 Asama 3: Bosluklandirma hatali 0 9 0 5 0 0 14 déngiisiini gereksiz yere 998 kez déndiirmeyi énleyebilirdin. Alternatif kod iretiminde rand()%3 43
ullanimindan dolayi hig b zaman "G" atamast yapamiyorsun buda tam bir rastgelelik
calamains
dizg] boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. Giri kontrolnde for
dongiisini i degerine kadar déndarayorsun ve i degiskeni sinde 0 tutuyor. if kosulunu yanlis
Asama 1: Karenin eni le boyu farkl tanimlamissin . Suan kullandigin dngi yapisinda kullanicidan ikinci degeri ldiktan sonra bu
327 3 3 8 0 0 14 olmaz Asama 2: Boyutlar hatali Asama 3 0 10 6 o 0 0 16 genin indislerini bastan kontrol edemiyorsun. mrma kisminda if iginde karsilastirmay: "=" ile 30
Dikeyde sonsuz dongi yapimis yapmaya galistigin igin mrna sadece U lardan olusuyor. Clinkd karsilastirma yapmiyorsun mrna
nin gini dolduruyorsun. Alternatif kodu yaratamiyorsun.rand kullanimina tekrar bakman lazim
ve kullandigin for déngalerini gen boyu kadar déndarmelisin
328 5 4 15 25 5 54 Asama 2: Sadellk gézetimenis 10 10 10 10 10 4 54 BONUS'tans almakigin fonksiyon, dizi ve yapinin iiiind de etkin olarak kullanmak gerekir. 100
331 4 5 15 0 0 24 Asama 1: Boslukdandirma hatall 0 0 0 0 0 0 0 24
dizg] boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. Girlen gen boyu e for
déngisinin sinilarin belirlemek yerine 999 kere déngiydi déndariyorsun. Bu nedenle genden
Asama 1: Bosluklandirma hatal igi bos sonraki bos indislerde siirekli kullanicidan dogru giris yapiimast isteniyor. Niikleotit sayminda
332 3 2 o 0 0 5 yapiimak istenirken kareden taviz 5 1 0 o 0 0 6 switch case lerde break kullanmamissin ve default eklememissin. Yine bu kisimda da 11
verilmis fazladandsngd déniyor.Sayac olarak kullandigin degiskenleri en basta sifirlamamissin.mrana
isin kullandigin strcpy fonksiyonunda hata var , bu satrlar yoruma alinmadan kodunun diger
usiman da kontrol edilemiyor.
String alman gerekirken integer olarak tanimladigin degiskene char almaya calismissin. Gegersiz
Asama 2: Kosullandirmada hata yapilmis ! " char al 23
5 4 14 0 0 0 0 0 0 0 0
334 23 Asama 3: Bosluklandirma hatalt (/] giris kontroliinde if yapisinda kullandigin kosul tanimi dogru degil, béyle bir kullanim
Asama 2: Déngiler gereksiz kullanimis 100
1 1 1 it !
336 5 4 14 25 5 53 s o 10 0 0 o 0 2 52 BONUS'tans almak isin fonksiyon, dizi ve yapinin iitini de etkin olarak kullanmak gerekir
337 4 0 0 0 0 4 Asama 1: Bosludandirma hatali 0 0 0 0 0 0 0 Asama-1iyapmaya calismissin ancak kodunda sok fazla kavramsal eksik ve hata var. 4
338 5 4 15 25 0 49 Asama 2: Sadelik gozetimenis 0 0 0 0 0 0 0 49
340 5 4 15 o 5 29 Agama 2: Sadelik gézetimemis 10 10 10 0 0 o 30 59
Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 nakleotit igereceg] soruda belirimisti. Kodunda tanmi
341 a 5 0 0 0 9 Asama 1: Bosluklandirma hatali 0 0 0 0 0 0 0 dizgi en fazla 99 niikleotit girisi alabiliyor ancak zaten kullanicidan da 1 tane char girisi almigsin, 9
strncmp kullanimina tekrar bakman lazim, suan aldigin tek char degerini de dogru
miec oy ekenmems cayunidrimda Kodun sadece 4 niKleotit girisi alabiliyor. while(1) déngasanden cikmaK Igin herhangi bir
343 2 0 0 0 0 2 > 0 10 10 0 0 0 20 Kontrolin olmadigindan kodun sonsuz dangiiye giiyor. Hatal giris kontrolinde ciddi kavramsal 22
logru sonug vermiyor eksiklikler var.
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344

Asama 1: Kare olusturalimayor. 0 0 0 0 0 0 0

Compiler hatalari fazla bzellikle mra fonksiyonunda. dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu
karakterini girisi char icin stremp
kullanimin hataliSadece A sayimi yapilmaya calisilmis ancak oda calismiyor..Dizgi tanimi ve

Lrar hakmalicin

2

346

15

49

Asama 2: Sadelik gozetilmemis 0 10 0 0 0 0 10

Giris kontrolandeki for dongusi ilk giristeki gen boyu kadar dényor. Yanlss giris yapildiginda,
yanis girisin algilan isten for donmeye devam ediyor. Oncelikle sadece for dongsiiyle
sirekli kontrold saglamak istiyorsan her hatali giristen sonra i degiskenini sifirlayarak dongiyd
bastan baslatman gerekiyor. Ek olarak yeni giristeki genin uzunlugunu hesaplayip for dongiisiine
veni boyu entegre etmen lazim. Niikleotit hesabini kontrol bittikten sonra doru giris icin

59

347

15

25

for dongusi gen boyu kadar donmek yerine 1000 kez dondugd icin bos indislerde
karilastriiyor bu nedenle déngiiden cikiimiyor. While igerisindeki kosula tekrar bakmalisin. Her
yeni giris alindiginda for dongusiindeki kontorl indisini sifirlayarak dongilyd tekrar baslatman
gerekiyor, yoksa bir kez kontrol ettikten sonrai indisi ik hatall niikleotitin oldu yerden devam

35

348

15

55

Gok kanisik bir kodlama tarz:. Kurdugun algoritmanin kod karisihi fonksiyonlar ve dogru déngii
yapilari ile gok daha sade olabilirdi. Ama sinav heyecani ile olabilir Alternatif kod-2 retiminde
Alternatif kod-1 ile ayni olmama kosulunu saglamak amaciyla yaptigin kontrolde iki kodunda
tam indislerini kargilastirarak ayni olmamasini saglamissin. Bu durumda Alternatif kod-2 nin
rastgeleligini kisitlamis oluyorsun. Ornegin Alternatif Kod-1 ATAG ise alternatif kod-2 ATAC
olamiyor.BONUS'tans almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin tigtinii de etkin olarak kullanmak
gerekir.

100

349

28

Asama 2: Sadelik gozetilmemis Asama 4: 0

Bosluklandirma hatali £y 4 0 0 0 14

Giris kontroliinde for donguisi le ik kontrolii yapip hata varsa sayac degisekini arttiryorsun.
Daha sonra for dan bagimsiz while kullanmissin ve while dngdsiniin kontrolini sayac
degiskeni sagliyor. lk hatali giristen sonra bu degiskenin baska bir yerde kontrol eden bir kisim
icin hig degiismiyor ve kodun while dongisiinden gikamiyor. Ek olarak while da tekrar
giris aliyorsun ama aldigin degeri kontrol eden bir kod blogu yok bu nedenle siirekli giris aliniyor.

Bu kisimda mantiksal hata fazla. mRNA kismindaki for da kullandigin "m" degiskeni yerine "i"
degiskenile dizgi elemanlarina ulasmaya glaistigin igin bu kisim calismiyor. Bu hata
dizeltildiginde de mRNA igin degerlerini farkl bir degiskende tutmak yerine kullanicidan aldigin
degerin izerine yazdigin igin ve bu durumda if-else yapisi kullanmak yerine arkaya arkaya if
yapilari kullanmandan dolayr mra kisimlarin dogru galismiyor. Or: kullanici girisi “G" ise G igin
3.if e giriyor, sonra bu deger mrna icin C olarak degistiriliyor. Kodun devaminda bir alttaki if
kosulu da c olup olmadigini kontrol ediyor bu sefer bu kosula da giriyor ciinki sen o elemani C

42

350

50

Alternatif kod 2 nin alternatif kod1 ile ayni olup olmadigini kontrol ettigin dongiide kontrol
degiskenini ("b") dongd basinda sifirlamadigin icin iki kod ilk kez ayni olduktan sonra kod
déngiiden ikamiyor. Alternatif kod-2 iretiminde Alternatif kod-1 le ayni olmama kosulunu
saglamak amaciyla yaptigin kontrolde iki kodunda tam indislerini karsilastirarak ayni olmamasini
saglamissin. Bu durumda Alternatif kod-2 nin rastgeleligini kisitlamis oluyorsun. Grnegin
Alternatif Kod-1 ATAG ise alternatif kod-2 ATAC olamiyor.

BONUS'tans almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin iigiinii de etkin ofarak kullanmak gerekir.

95

12

17

Asama 3: Gereksiz dngil kullanimi var 0 0 0 0 0 0 0

17

354

45

Asama 5 de retilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkli olma kosulu saglanmiyor (bu
kontrolii yapmamissin).

65

356

14

Asama 3:Bosluklandirma hatali Asama 4:
Yatayda cikti alinamiyor

"A""ILE A" arasindaka farka bakmalisin, burada yaptigin hata nedeni ile gegersiz giris ve
nikleotit sayimin calismiyor. Gegersiz giris kontorlinde for dongisi 1 kez fazla dondiigd igin
dizgi sonu karakteride kargilastiriyor, bu nedenle déngiiden hig ikalamiyor. Ek ofarak if
kosulunu tekrar incelemelisin.mrna kismindaki for 6 kez danizyor bir istteki for gibi girilen gen
bt bartas dfnmaliuct

38

42

Asama 1: Yildiz yerine bosluk koyulmus 0 10 10 0 0 0 20

Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
99 niikleotit girisi saglanabiliyor. for-while kullaniminda mantiksal hata var, dizi indislerine
ulagimi sagladigin i degiskenin kontrolii dogru yapilamiyor. "ATGa" girsinden sonra "AT" gi
Yapilsa bile bunun dogrulugu anlasiimiyor ciinkii kodun i=3 degerinde while dongii icerisinde
kaliyor. Ek olarak for dangiisi lk giristeki genin boyu kadar déniiyor, yeni girislerde
giincellenmiyor. Ayrica her yeni giriste ilk indisten baslayarak kontroliin saglanmas: gerekirken

62

358

29

Asama 4: Yatay hatali uygulanmis. 0 10 10 0 0 0 20

49

359

15

40

Asama 4: D6ngi yanlis yapiimis ve
Bosluklandirma hatali

40

360

Gereksiz donguler var Dogru tek bir satir ®
yazdirilmamasina ragmen puan verildi

dizgi olarak tanimladigin kod degiskeninin icini doldurmak istiyorsan hangi indisi degistirmek
istedigini belirtmelisin. dizgilerde kod="U'; gibi bir atama yapamazsin. strmcp nin kullanimina
tekrar bakman lazim.

364

50

Asama-1 de while igindeki for dangisii ilk giristeki gen boyutu kadar dényor, yeni giris
aldiginda gen uzunlugunu gincellemedigin igin ikinci giristeki gen saysi lk giristekinden uzunsa
"AAa" girldiginde dogru olarak
kabul ediliyor giinkii son eleman kontrol edilmiyor. While déngisiinden gikmak igin kullandigin
kosulda mantik hatasi var. for déngiisi isindeki kontrolde, gecerli nikleotitlere esit olmama
durumunda for déngisiinden gikmak gibi bir mantik kullansan ve ad degiskenini kontrol edip
while dan giksan veya sayac isimli degiskeni yanls giislerde if icinde arttinp onu kontrol etsen
mantikl olurdu. Sayac deiskenini tanimlamis ama kullanmamissin. Suan senin kodunda A,T,G,C
ve esitmi diye bakiyorsun esitse ve dizgi boyuna ulasmissa for dan cikiyorsun. Buray: tekrar
incelemelisin. BONUS'tans almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin tgiing de etkin olarak kullanmak
gerekir.

92

366

14

49

Asama 3:Bosluklandirma hatali 0 10 10 10 0 0 30

Asama 5 de iiretilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farklr olma kosulu saglanmiyor (bu
kontroli yapmanmissin).

79

368

370

15

30

30

15

Asama 4: Bosluklandirma hatali 0 0 0 0 0 0 0

44
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ALTERN KOD1

Asama 5 (10)
ALTERN KOD2

Bonus (5)

TOPLAM

ASISTAN/DERSIN HOCASI ACIKLAMASI

TOPLAM (100
UZERINDEN)

372

0

14

25

44

Asama 3: Bosluklandirma hatali

10

10

10

35

dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin.Kodundaki gegersiz giris kontroli
bir kez yapilabiliyor.

79

374

Asama 1: Bosluklandirma hatali ve kare
olusturalamiyor Asama 4:
Bosluklandirma hatali dongu dogru

6

375

12

46

Asama 3: Gereksiz dngi kullanimi var

Girilecek DNA kodunun min. 1 max. 999 nikleotit igerecegi soruda belirtilmisti. Sen tek bir char
alimiyapmissin.

46

378

alternatif kod kisminin kendi iginde calisip calismadigina baktim, maalesef bu sekilde de Gretimi

saglayamiyorsun ve iki kodu arsilastirma mantigin da yanis. Ozellikle karsilastirmada "=" isareti
kullanimini yapamayacagini unutmamalisin. Bunun disinda cok fazla kavramsal hata var.

5

379

13

18

Asama 3: Tekrarlama sayrsi hatali

mrna kismini yapmaya calismissin ancak mantik dogru degil ve gok hatali.

18

15

45

Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecei soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
99 niikleotit girii saglanabiliyor. Gegersiz giris kontrolande if yapisinda kosul taniminda hata var.
char degi ini icin stremp char stremp
kullanimina tekrar bakmalisin suan karsilastirmayt yapamiyorsun. if kosulunun kontroliini sabit
bir say! kadar yapiyorsun. Yani gen uzunluigu 15 olsa bile sen sadece ilk 10 niikleotiti kontrol
etmeye cal Dongi kullanimi kodun yanlis giris yapildiginda tekrar giris
isteyemiyor.

45

385

15

55

dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin Gegersiz giris kontrolande if
kosulu tanimi yanli. sayac degiskeni dongd basinda sifirlanmaliyd.Bu kisimdali algoritmada
mantik hatasi var. BONUS'tans almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin Ggiini de etkin olarak

Vullanmoab aarabic

98

15

20

10

25

Rand fonksiyonunda rastegele atim araligini yanlis tanimlamissin. rand()%5 yaptin icin rastgele
say 4 geldiginde dizgi sonu karakteri atamasi yapiyor. Bu nedenle ben gen boyu 7 olan bir giris
yaptigimda senin kodun 2,3 veya 5 uzunlugunda bir rastgele kod iretebiliyor. Asama 5 de
iretilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkli olma kosulu saglanmiyor (bu kontroli

45

503

5

504

20

10

13

Dizgi boyutunu tanimimay! unutmussun. mrna kisminda dizgi igini =" doldurmaya calistigin
igin asama 3 olmas! gerektigi gibi calismiyor Ayrica mRNA icin degerlerini farkli bir degiskende
tutmak yerine kullanicidan aldigin degerin izerine yazdigin igin ve bu durumda if-else yapisi
kullanmak yerine arkaya arkaya if yapilar kullanmandan dolayi mrna kisimlarin dogru
calismiyor. Or: kullanici girsi "G" ise G igin 3. if e giriyor, sonra bu deger mrna igin C olarak
degistiriiyor. Kodun devaminda bir alttakiif kosulu da ¢ olup olmadigini kontrol ediyor bu sefer
bu kosula da giriyor giinki sen o eleman C olarak degistirdin. Bu durumda mRNA da "C"
gormemiz gerekirken "G" gorlyoruz.

33

506

35

Asama 4: Déngd yanlis yapilmis ve
Bosluklandirma hatali

10

37

dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. Gegersiz giris kontrolande hatali
giristen sonra i degisekenini sifirlayarak for déngisiinii bastanbaslatman lazim. Suan kodun ilk
Karsilasilan hataliindisten for dongisiinii devam ettiriyor. Asama 5 de alternatif kodlarin ayni
olup olmadigint kontrol ettigin yerde ilk kontrolden sonra ayni olan indise tekrar random sayi
atiyorsun ancak bu yeni atanan niikleotidi tekrar kontrol etmiyorsun. ikinci random atamanin

da ayni gelme ihtimali var ki kontrollerde ayni kod tretimi gozlendi. Ek olarak alternatif kod 1 ve
kod2 de ayni indislerdeki degerleri kontrol etmek yerine (alt1 [1]- alt2[1] gibi) alt2 de atama
yapacain indisi alternatif kod1 in tim indisler ile karsilatircigin igin, kod1 tim nikleotidleri
icerdigi zaman (4 ve 4 ten fazla gen uzunlugunda) kodun sonsuz déngiiye giriyor. BONUS'tan5

almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin Giiini de etkin olarak kullanmak gerekir.

72

507

25

Giris kontrolinde stremp kullanimi hatal. if iginde kullanilan kosulda hata var.Tekrar giris
alindiginda i degiskeni sifirlanarak for déngiisii bastan baslatiimali. Ek olarak yeni girilen gen
boyu hesaplanip déngi o uzunluga uygun dondardimeli. Sayimda stremp kullanim hatasi var .
Yapi kullanip sayaclari sifirlamamissin dogru sayim yapamiyorsun.

26

508

30

15

Niikleotid sayiminda gereksiz yere uzun dngii kullanimi var. Her niikleotit igin ayri for
tanimlayip bu déngilleri de gen boyu ne olursa olsun 1000 kez déndriiyorsun. mrna kisminda
da gen boyu ne olursa olsun 1000 kes déngii dondriip ekrana bosluk basiyorsun.

45

509

14

43

Asama 3: Bosluklandirma hatali Asama 4:
Bosluklandirma hatali

10

10

53

510

30

30

15

45

45

Asama 2: Sadelik gozetiimemis

10

33

Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecei soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
99niikleotit girisi saglanabiliyor.Asama-4 de while igindeki kosulu yanlis tanimladigin icin kodun
sonsuz déngilye giriyor. Ek olarak tiim harfleri kullanmak cok efektif bir yontem
deil BONUS'tan5 almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin iigiini de etkin olarak kullanmak gerekir.

87

513

15

25

10

20

Girilecek DNA kodunun min. 1 max. 999 niikleotit igerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
19 nikleotit girisi saglanabiliyor. for-while kullaniminda mantiksal hata var, i degiskenin
kontroliideki sikints yiizinden giris kontrolii dogru yapilamuyor. ilk sikintr séyle hem dogru hem
yanlis niikleotit igeren bir gen girisi yapildiginda ilk hath giristen sonra i degeri ik karsilasilan
hatali niikletotidin index degerinden baslayarak diger girisleri kontrol etmeye calsiyor. Bu
nedenle "AGU" girisinden sonra "A" girisi yaptipinda dogru oldugu fark edilmiyor. Kodundaki

diger bir sikinti da séyle "a" grisi yaptiktan sonra "Aa" girisi yaptiginda kod bunu dogru gi
olarak algyor ginki for dongiisd lk giristeki gen in boyu kadar déniyor ve yeni girisin boyunun
bu kontrol iizerinde bir etkisi yok. Alternatif kod wretimin dogru galismiyor. Farkli harf ve sayi
giktilar veriyor. Ascii kodu ve rand sinirlarini atama mantgini tekrar kontrol etmelisin.

45
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Ders No

Asama 1 (5)
KARE

Asama 2 (5)
iciBos

Asama 3 (15)
DIKEY TEKRAR

Asama 4 (25)
YATAY TEKRAR

Bonus (5)

TOPLAM

ASISTAN/DERSIN HOCASI
ACIKLAMASI

Asama 1 (10)
KODU ALMAK

Asama 2 (10)
SAYIM

Asama 3 (10)
mRNA

Asama 4 (10)
ALTERN KOD1

Asama 5 (10)
ALTERN KOD2

Bonus (5)

TOPLAM

ASISTAN/DERSIN HOCASI ACIKLAMASI

TOPLAM (100
UZERINDEN)

514

15

45

‘Gen uzunlugu yeni giriste guncellenmedigi cin gegersiz giris kontold ilk_hatah girisin gen boyutu
ile sirlaniyor (“atg" girdikten sonra "ATGU" girildiginde algilanmiyor). Asama 5 de iiretilen
alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkli olma kosulu saglanmiyor (bu kontroli
vapmamissin).BONUS'tan5 almak icin fonksiyon, dizi ve yapinin igiini de etkin olarak

Viitlanmal nacabi

83

515

10

43

Asama 1: Kare yapilamamis Asama 3:
Donga kullanimi hatalr

43

516

15

20

20

517

Asama 2: Sadelik gozetilmemis

10

50

Alternatif kodlar tutmak igin tanimladigin dizgi boyutlari girilen gen boyundan biyiik oldugunda
dizgi sonu karakteri koymazsan ¢op deger atamasindan dolayi stremp de dogru karsilastirma
vapamai durumu oluyor. Bu nedenle Asama 5 de alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farki
olma kosulu tam saglanamiyor.BONUS'tans almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin igiing de etkin

Alarab Lullanmal aarebir

59

519

15

25

10

35

520

Kodda higbir sey yok

0

521

Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit igerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
99 niikleotit girsi saglanabiliyor. stremp kullanimin yanhs, bu fonksiyonun kullanimina tekrar
bakmalisin. while icindeki tanimladigin kosulun mantig yanis yanlis

5

522

23

Asama 2: Sadelik gozetilmenis Asama 3:
Bosluklandirma hatali

23

523

Parametre atama ve kullaniimasi
konularinda bilyiik hatalar var

0

525

29

Asama 3: Bosluklandirma hatali Asama 4:
imleg yonetme yanlis yapilmis

i degiskenini yanls yerde sifirlandigin icin nasil bir giris yapiirsa yapilsin ilk iki elemanin
kontrolinii yapiyorsun, yani "ATU" girisinde U nun gegersiz giris oldugu fark edilemiyor. i
degiskenini sifirlama mantigi zaten yanls, lk giris hatali oldugunda hatal giris algilandiktan sonra
i degiskenini sifirlasanda for déngisil ikinci donisiinde oldugu icin degiskeni bir arttiracak i=1
olarak devam edecek ve bu durumda ikinci/gincil giriste (ilk giristen sonraki tim girislerde)
dizginin ikinci elemanindan baslanarak kontrol yapilacak. Suanki haliilede ayni durum soz
konusu ilk hatali giristen sonra "A" girii yaptiginda dogru girisi algilayamiyor. Ek olarak b
degiskenini sifirlamiyorsun, her giriste b deger kaldig yerden artmaya devam ediyor. Bu
nedenle dongiiden gikmak icin kullanidigin b ve gen uzulunlugu karsilastirma mantigin da dogru
qalismiyor.

29

527

25

10

33

Giris kontrolinde while kosulunda tek esittir kullanmissin, k deiskenini sifira esitliyorsun bu
yiizden her kosulda déngiden gikiyorsun. if kosulunu yanlis tanimlamissin. srand's for
déngisiinin basinda kullanmissin bu nedenle alternatif kod Gretiminde tam bir rastgele
iretim saglayamiyorsun. Asama S de retilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkl olma
kosulu sag (bu kontroli BONUS'tans almak igin fonksiyon, dizi ve
yapinin iigiini de etkin olarak kullanmak gerekir

58

528

29

Asama 3: Bosluklandirma hatali

10

15

Ayrica mRNA igin degerlerini farkl bir degiskende tutmak yerine kullanicidan aldigin degerin
izerine yazdign icin ve bu durumda if-else yapisi kullanmak yerine arkaya arkaya if yapilari
kullanmandan dolayi mma kisimlarin dogru calismiyor. Or: kullanici girisi "G" ise G igin 3.if e
giriyor, sonra bu deger mrna icin C olarak degistiriliyor. Kodun devaminda bir alttaki if kosulu da
c olup olmadigini kontrol ediyor bu sefer bu kosula da giriyor ciinkii sen o elemani C olarak
degistirdin. Bu durumda mRNA da "C" gérmeiz gerekirken "G" goriiyoruz

44

530

25

Kodunda ok fazla compiler hatasi var. Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit
igerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla 9 nikleotit girisi saglanabiliyor. Tam for
déngilerin gene dizgisinin son elemani kadar déniiyor yani ¢p deger kadar déniyor..Giris
kontrolindekiif kosulun hatal.Gegersiz giris yapildiginda tekrar giris almiyorsun. for dongisi
her yenigiristen sonra bastan baslatiimali.while dongisindengikis icin kullandigin kont
degiskeninin kontroli hatali sayag gibi kullanmissin. Nikleotit sayiminda sayaclar
tanimlanmamis (compiler hatasi) for déngiisii Snceden belirtilen nedenden dolay! dénemiyor.
Sayaglarin arttinmini yapamanissin asayi:+1 gibi birkullanmin var ayrica gsayi=+1 yaptiginda
gsayi degisekine Latiyorsun , o degiskeni 1 arttirmiyorsun. mrnada da fordongisii hatasigegerli
stremp kullanimin hatali. strcpy kullanminda iki farkli hata var.

25

15

55

10

Asama 5 de iiretilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkh olma kosulu saglanmiyor (bu
kontrolii yapmamissin).
BONUS'tan5 almak icin fonksiyon, dizi ve yapinin iigiinii de etkin olarak kullanmak gerekir.

99

533

15

20

Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
99 nikleotit girisi saglanabiliyor. Kodun yanlis girisleri hicbir sekilde algilayamiyor. Oncelikle for-
while konfigurasyonu dogru degil. While icin yazdigin kosul mantikli degil. Niikleotit sayiminda
stremp kullanimi dogru degl, stremp foknsiyonunun kullanisina tekrar bakman lazim.

24

535

10

29

dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. Kodunda yorum olarak rand
fonksiyonunun hep ayni sayy: drettigini yazmisin. Aslinda ayni sayiyi dretmiyor, bir sonraki for
dongiisiinde printf ile yazdinrken printf("%d" alt1[i}); kullanmissin ancak for dongisiinin
degiiskeni "m". Bu satin printf(*%d" alt1{m]); degistirirsen dogru degerleri gorebilirsin. Ayni
elemani ekrana yazdirdigin icin hep ayni saywy rettigini disiinmissin.

34

536

15

20

20
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Ders No

Asama 1 (5)
KARE

Asama 2 (5)
iciBos

Asama 3 (15)
DIKEY TEKRAR

Asama 4 (25)
YATAY TEKRAR

Bonus (5)

TOPLAM

ASISTAN/DERSIN HOCASI
ACIKLAMASI

Asama 1 (10)
KODU ALMAK

Asama 2 (10)
SAYIM

Asama 3 (10)
mRNA

Asama 4 (10)
ALTERN KOD1

Asama 5 (10)
ALTERN KOD2

Bonus (5)

TOPLAM

ASISTAN/DERSIN HOCASI ACIKLAMASI

TOPLAM (100
UZERINDEN)

537

15

29

Asama 2: Sadelik gozetilmenis Asama 3:
Bogluklandirma hatali

10

30

Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
199 niikleotit girisi saglanabiliyor. for-while kullaniminda mantiksal hata var, i degiskenin
kontrolideki sikinti yaziinden giris kontroli dogru yapilamiyor. ilk sikinti séyle hem dogru hem
yanlis niikleotit igeren bir gen girisi yapildiginda ilk hath giristen sonra i degeri ilk karsilasilan
hatali niikletotidin index degerinden baslayarak diger girisleri kontrol etmeye galsiyor. Bu
nedenle "AGU" girisinden sonra "A" girisi yaptipinda doiru oldugu fark edilmiyor Kodundaki

! yaptiktan sonra "Aa" girisi yaptiginda kod bunu dogru giris
olarak algiyor giinkii for déngisil lk giristeki gen in boyu kadar déniiyor ve yeni girisin boyunun
bu kontrol izerinde bir etkisi yok. Yeni girisin gen boyu da zaten hesaplanmamis.

Ek olarak Asama 5 de iretilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkl olma kosulu
saglanmiyor (bu kontroli yapmanigsin)

59

540

15

25

10

10

BONUS'tans almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin Giiinii de etkin olarak kullanmak gerekir.

69

541

15

45

12

mRNA igin degerlerini farkl bir degiskende tutmak yerine kullanicidan aldigin degerin izerine
yazdigin icin ve bu durumda if-else yapisi kullanmak yerine arkaya arkaya if yapilari
kullanmandan dolayi mrna kisimlarin dogru calismiyor. Or: kullanici girisi "G" ise G igin 3.if e
giriyor, sonra bu deger mrna icin C olarak degistiriliyor. Kodun devaminda bir alttaki if kosulu da
colup olmadigini kontrol ediyor bu sefer bu kosula da giriyor giinkii sen o elemani C olarak
degistirdin. Bu durumda mRNA da "C" gormenmiz gerekirken "G" goriiyoruz.Ayni nedenden
dolayi nikleotit sayiminda da C deger fazla saylliyor.

57

542

15

Asama 4: Bosluklandirma hatali

10

Girls kontrolnde ilk hatalh giristen sonra diger giris kontrol edilmiyor. Asama 5 de Uretilen
alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkl olma kosulu saglanmiyor (bu kontrolii
yapmanmissin).BONUS'tans almak icin fonksiyon, dizi ve yapinin Ggini de etkin olarak

Vullanmak oarakir

82

543

45

45

544

50

50

545

47

Asama 2: Kosullandirma hatalh yapilmis

Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 niikleotit icerecegi soruda belirtilmisti. Kodunda en fazla
3 niikleotit girisi saglanabiliyor. Gegersiz giris kontroliinde kodun yanls giris yapildiginda tekrar
giri isteyemiyor. For dongiisi igerisinde char alimi yaparak gen girisinin nikleotitlerini teker
teker alip kontrol etmeye calisiyorsun ancak bu dongi sabit bir degerde dondg igin gen
uzunlugu 1/2 oldugunda veya yanlis giris algilansa bile fazladan giris bekleniyor ve kod

47

546

15

25

15

dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. While yapist icinde kod[] ile kod
degiskenin bir elemeanina ulasmaya calismissin ancak “i" degiskeni ¢6p deer tutuyor. Yine bu
degiskeni kontrol eden bir dongii mekanizmasi olmadig igin genin tim niikleotitlerine ulasimi
g Gegersiz giris kontrol izman calissaydi yeni giri istediginde
string deil 1 tane char deeri alabilecektin.
Asama 4 de Alternatif kod1 Gretimi tek niikleotit igin tesadifen degil kullanilan mantik hatasi
nedeni ile genetik kod ile ayni gikiyor.

40

547

50

dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin.Kullanicidan girisi for dongisi
iginde teker teker char alarak yapiyorsun ve bu déngii 998 kez doniiyor Kullanici bu boyutta giris
yapmadan kodun devamina gegilemiyor.Bu dénganiin iginde kullandigin if kosulunda mantik
hatasi var tekrar bakmalisin. Burasi hatali oldugu icin bir alttaki for déngiisinin sininda dogru
bir sekilde belirlenemenis oluyor. char karsilatirmasi icin stremp kullanimin hatah. Burdaki
kosula da tekrar bakmalisin.

50

548

19

Asama 1: Bosluklandirma hatali

19

550

15

49

Asama 4:Bosluklandirma hatal

10

o-while yapisinin igindeki for dongisd ik girilen gen boyu kadar doniyor Kullanicidan yeni giris
aldiktan sonra bu degiskeni gincellemen lazim. Alternatif kodlar yaratirken girilen gen
icerisinden niikleotit segiyorsun bu nedenle tam rastgelelik sagliyamiyorsun. Ozelikle tek
nikleotit girisi yapildiginda Alternatif kodlar aymi olduguigin kodun sonsuz déngiiye giriyor.
Alternatif kod2 nin alternatif kod 1 den farkl olma kosulu saglanmiyor, bu kontroli de
yapmanmissin.BONUS'tans almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin Ggiini de etkin olarak kullanmak

87

15

Asama 4: Bosluklandirma hatali

29

Alim yaparken dizgi sonu karakterini hesaba katmamissin. strlen fonksiyonu integer déndriyor
tekrar integera cevirmene gerek yok. Gegersiz giris kontorliinde "AUG" girsi yaptiinda kodun
bu hatali girisi algilamiyor giinkii en son girdi dogru ve hata degiskeni bu nedenle sifirlaniyor,
sonug olarak déngiden gikiliyor. Hatali girisi algiladiktan sonra for dongisiin devam ettirmek
yerine déngiiden ciksan béyle bir sorunla karsilasmiycaktin.nikleotit sayimi ve mra dretimde
gereksiz yere dongi kullanimi var. Alternatif kod retiminde tam rastgelelik yok giinki girilen
gendeki niikleotitler kullaniyor. "AA" girsi yapildiginda alternatif kod 1 tesadiifen deil tam
rastgelelik olmadig icin ayni gikiyor. Tam rastgelelik olmadig igin tek tip niikleotit girisinde ya da
gen uzunlugu bir oldugunda kodun sonsuz déngilye giriyor ciinkd alternatif kod2 retiminde
kod1 den farkl dretim Alternatif kod inde de gereksiz yere
uzun yapi kullanimi igeriyor. ALTERNATIF KODLARDA AYNI MIKTARDA A,T,G,C GECMELIDIR
DENMEMESINE RAGMEN BOYLE BIR TASARIM YAPMAN RASTGELELIGI KISITLAMIS.

73

12

46

Asama 2: Sadelik gozetilmemis Asama 3
Gereksiz dongii kullanimi var

10

stremp icinde integer karsilastirmasi yapmissin! Bu fonksiyonun kullanimini ve czellikle "A" & A’
arasindaki farki incelemelisin
Alternatif kod2 nin alternatif kod 1 den farkli olma kosulu saglanmiyor, bu kontrolii

56

553

Compile edilemiyor

16

Kodunda gok fazla compiler hatasi var! Degiskenleri kodun en basinda tanimlaman gerektigini
biliyor olman lazim. for icini tanimlarken *," kullanimi yapamazsin. Giris kontrolinde while icinde
"kod[i]" tanimi yapmigsin ancak i degiskeninin kontroli yok. Bu degiskeni tanimlarken de igine
herhangi bir degers atamamissin, bu nedenle gop deger iceriyor ve kodda bu ¢p degere karsilik
gelen kod dizgisi indisini bulmaya calisiyor. Niikleotit sayiminda toplami tuttugun degiskeni for
dongisii basinda sifiradigin icin doru sayim yapamiyorsun. Bu satirlan yoruma alirsak bu

& itk gin yerde & icin bu sefer de ¢op deger izerine sayim
yapilyor. Kullandigin tim for déngilerini am yaptigin gen boyu kadar déndiirmek yerine giris
ne olursa olsun 999 kere déndiriyorsun.Daha dikkatli olmalisin.srand ve rand fonksiyonun
kullanimlar galiba kanismis bu kisimda ok byiik bir kavramsal hata var alternatif kod1/2
kismin bekleneni karsilamiyor. Alternatif kod2 nin alternatif kod 1 den farkh olma kosulu
saglanmiyor, bu kontrolii de yapmamissin.
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Asama 1 (5) Asama2(5) | Asama3(15) | Asama4(25) ASISTAN/DERSIN HOCASI Asama1(10) | Asama2(10) | Asama3(10) | Asama4(10) | Asamas(10) ! ! TOPLAM (100
Ders No Bonus (5) TOPLAM Bonus (5] TOPLAM ASISTAN/DERSIN HOCASI ACIKLAMASI e .
KARE ici Bos DIKEY TEKRAR | YATAY TEKRAR &) AGIKLAMASI KODU ALMAK SAYIM mRNA ALTERNKODL | ALTERN KOD2 ® / < UZERINDEN)
554 5 0 15 2 5 47 Asama 4: Gereksiz dongu kullanimi 0 0 0 0 0 0 0 47
dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin.BONUS'tan5 almak igin 82
5 5 15 0 5 9 10 10 10 10 3
556 30 52 fonksiyon, dizi ve yapinin iigini de etkin olarak kullanmak gerekr.
Alternatif kod-2 retiminde Alternatif kod-1 ile ayni olmama kosulunu saglamak amaciyla
yaptigin kontrolde iki kodunda tiim indislerini karsilastirarak ayni olmamasini saglamissin. Bu
558 4 5 15 25 5 54 Asama 1: Bosluklandirma hatal 10 10 10 10 5 4 49 durumda Alternatif kod-2 nin rastgeleligini kisitlamis oluyorsun. Ornegin Alternatif Kod-1 ATAG 1 00
Ise alternatif kod-2 ATAC olamiyor.
BONUS'tan5 almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin Giini de etkin olarak kullanmak gerekir.
Degisken isimleri ve yanlis dizgi kullaimlarindan kaynakl kodunda compiler hatalan meveut.
Kullanicidan dogru bir sekilde giris alamiyorsun. scanf ile char alimi yapmissin bunu da 1000 kez
donen bir for déngisine koymussun.Ek olarak dsngiden énce de bir alim yapiyorsun 1000
niikleotit girmeden asagilara gecemiyor kodun. strcmp kullaniminda hata var, char
Kargilastirmak istiyorsan nasil bir kullanim yapman gerektigine bakmalisin. Gegersiz bir giris
559 5 4 15 25 0 49 Asama 2: Sadelik gozetilmemis 0 0 0 0 0 0 0 aldiginda kullanicadan yeni girdi aldiktan sonra kontrol fonksiyonunu tekrar gagirman 49
gerekiyordu(iki tane ayn: if yapisini alt alta koyarak dongilyi saglayamazsin.) Kodun basinda geni
tutmas! igin tanimladigin kod dizgisini yildiz karakteri ile dolduruyorsun. Kontrol fonksiyonunda
da girilen gen boyunu kullanmak yerine for déngiisini 999 kez déndiriyorsun. Otomatikman
gen girisinden sonraki elemanlarin kontrolnde yildiz karakteri ile karsilasiidigiicin kodun her giri
icin gegersiz giris algiyor. Nikleotit sayiminda da sikintilar var.
560 5 0 14 25 0 44 Asama 3:Bosluklandirma hatal 0 0 0 0 0 0 0 44
Asama-4 de ilk olarak girilen gen iceresinden segim yapman tam rastgeleligi saglamiyor. Diger
Asama 2: Sadelik gzetilmemis Asama 3: bir nnktak\‘se l;a‘l'\dllﬂnkswym:;?: 1,;,3,‘:’Sfyl\arlr: rastge\e‘ atiyor an(:k gm\ESndgen u‘%‘unlu‘g‘u 4 df:
& g N " 2 o sostaktandrren hatah Agems & ® 10 0 . o ® 21 2 se nieotit omayan indislerden deger sekmeye caliyorsun. Asama 5 de iretien akternati 68
poumloA kod2 nin alternatif kod1 den farkh olma kosulu tam olarak saglanmiyor burada kosul yapilari ile
& bunu kontrol edip ayni ise tekrar Gretmen lazimdi. rand fonksiyonun sinirlarinin farkli olmasi bu
kosulu saglamiyor ve zaten girilen genetik kod igeresindeki nilkleotitlerden segim yapiyorsun.
‘Asama 1: Kare yerine iiggen yapilmis
562 3 0 0 7 0 10 Asama 4: Dénga yanls yapilmis ve 0 0 0 0 0 0 0 1 0
hatali
563 5 5 15 o 0 25 o o o o o o 0 2 5
goto kullanimi konusunda dénem basindan beri uyarilar yapiyoruz. goto'larin sayis arttikca
kodda okunurluk ve gelistirilebilirik biyik darbe aliyor. Bu nedenle Asama 1 den puan alamadin 59
5 1! 4 : E 10 10 10 0
564 2 2 2 34 Agama 4: Dongu yanls yerde kullanilmis ® © 25 Ve ekstra puan kaybettin. Ek olarak Asama 5 de Gretilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den
farkl olma kosulu saglanmiyor (bu kontrolii yapmanissin).
Kodunda ciddi kavramsal hatalar var. Giris kontrolinde dizginin ici dolumu bos mu bunu kontrol
etmeye calismissin. Doluysa giris hatal diyorsun.Kodun sonsuz déngiiye giriyor. Kullanici girdi
565 5 0 15 25 0 45 0 0 0 0 0 0 0 yapmasa girdi olmadi icin kod devam etmiyor. Giris yapsa dizginin ici dolu diye tekrar giris 45
isteniyor. Kullanicidan girdi alis y6ntemin enteresan. Niikleotid sayiminda strstr kullanimi
it
‘Asama 1. Bosluklandirma hatali Asama 3
567 2 0 14 17 0 35 Bosluklandirma hatali Asama 4: 0 0 0 0 0 0 0 35
Bosluklandirma hatali ve yatay girdisi
568 5 o 14 0 o 19 Agama 3:Bosluklandirma hatali 0 0 0 o 0 0 0 19
569 5 0 14 0 0 19 Asama 3: Bosluklandirma hatalt 0 0 0 0 0 0 0 19
Alternatif kod-2 iiretiminde Alternatif kod-1 ile ayni olmama kosulunu saglamak amaciyla
Asama 1: Bosluklandirma hatali Asama 3: yaptign kontrolde iki kodunda tiim indislerini karsilastirarak ayn olmamasint saglamissin, Bu
570 4 o 10 25 o 39 Bosluklandirma hatali ve dikey girdisi 0 10 10 10 5 2 37 durumda Alternatif kod-2 nin rastgeleligini kisitlamis oluyorsun. Ornein Alternatif Kod-1 ATAG 76
kullanilmanmis se alternatif kod-2 ATAC olamiyor.BONUS'tan5 almak igin fonksiyon, dizi ve yapinin iginii de
etkin olarak kullanmak gerekir.
571 s o 15 0 o 20 0 0 0 o 0 0 0 20
572 5 5 14 0 5 29 Asama 3: Bosluklandirma hatal 0 10 10 10 0 0 30 Asama 5 de Uretilen alternatif kod2 nin alternatif kod1 den farkli olma kosulu saglanmiyor (bu 59
kontrolii yapmamissin).
574 s o 15 0 o 20 0 0 0 o 0 0 0 20
Gegersiz giris kontroliinii dogru niikleotit sayi ve gen boyu karsilastirmasina gére yaptigin icin bu
degerleri tutan a,b,c,d degiskenleri déngi basinda sifirlaman gerekiyor. mRNA icin degerlerini
farkl bir degiskende tutmak yerine kullanicidan aldigin degerin tizerine yazdigin igin ve her bir
kontrol igin ayri for déndardigiin igin G-C niikleotitlerinde sonrun gikiyor. Or: kullanici girisi "G" 50
5 4 15 0 0 Asama 2: Sadelik gozetil 6 10 5 5 0 0
&5 2 sama 2: Sadellk gozetimemis 26 ise Gicin dizgi C olarak degistiriliyor. Kodun devaminda bir alttaki dangi de c olup olmad
kontrol ediyor bu sefer bu kosula da giriyor giinkii sen o elemani C olarak degistirdin. Bu
durumda mRNA da "C" gérmemiz gerekirken "G" gériiyoruz. Asama 5 de iretilen alternatif
kod2 nin alternatif kod1 den farkl olma kosulu saglanmiyor (bu kontroli yapmanissin).
577 1 0 0 0 0 1 Dogru duzgun tek satir bile 0 0 0 0 0 0 0 1
yazdirlamarnis
578 1 0 0 0 0 1 Asama 1: Sadece satr yazdiimig 0 0 0 0 0 0 0 1
580 5 0 15 0 0 20 0 o o o o o 0 20
rama 1. Kare yazdralamiyor ve hatalar Girilecek DNA kodunun min.1 max. 999 nikleotit igerecegi soruda belirtiimisti. Kodunda en fazla
584 1 2 0 0 0 3 'sama 1: Kare y v 0 0 0 0 0 0 0 99 niikleotit girisi saglanabiliyor. char karsilagtirmast igin stremp kullanimin hatali. While 3
var Asama 2: igi yapilmaya calisilmis
icersindeki kosul tanimina tekrar hakmalisin
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Asama 1 (5) Asama 2 (5)
pers No KARE ici BOs
585 5 0
589 2

Asama 3 (15) Asama 4 (25)
DIKEY TEKRAR | YATAY TEK

ASISTAN/DERSIN HOCASI
ACIKLAMASI

Asama 1 (10)
KODU ALMAK

Asama 2 (10)
SAYIM

ARA SINAV II NOTLARI

Asama 3 (10)
mRNA

Asama 4 (10)
ALTERN KOD1

Asama 5 (10)
ALTERN KOD2

‘Asama 1: Sadece satir yazdinimis
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ASISTAN/DERSIN HOCASI ACIKLAMASI
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TOPLAM (100

dizgi boyutu tanimlarken dizgi sonu karakterini unutmamalisin. Gegersiz giriskontrolinde char
Karsilastirmas igin stremp kullanimin hatall, "A" ile ‘A" arasindak farka da bakmalisin. Gegersiz
giris kontroliinii dogru niikleotit sayi ve gen boyu karsilastirmasina gore yaptigi ici
degerleri tutan dongi baginda sifirl

Bir iri
stremp kullanimi hatali buna ek olarak strpy kullanimi da hatali. Alternatif kod Gretiminde

rand()%4+1 yaptigi icin kodlar dizgisinde kodlar[4] degeri araniyor ama bdyle bir indis
yok Alternatif kpd yazdirilirken char/string kavrami kanismis. Asama 5 de Gretilen alternatif
kod2 nin alternatif kod1 den farkli olma kosulu

bu
sonra bu deerler siirekli arttigi icin dogru girilsede hatal alglaniyor .mrna etiminde yine

(bu kontrolii

UZERINDEN)

60

2

42,96



