XXIV Всеукраїнська олімпіада з інформатики

Другий тур
Точки
На площині задано N точок.
Завдання Напишіть програму points, яка знайде суму квадратів відстаней між всіма парами точок.
Вхідні дані Перший рядок вхідного файлу points.dat містить єдине натуральне число N (1 ≤ N ≤ 100 000) – кількість точок. Наступні N рядків містять по два цілих числа X і Y (‑10 000 ≤ X, Y ≤10 000) – координати точок.
Вихідні дані Єдиний рядок вихідного файлу points.sol має містити єдине ціле число – суму квадратів відстаней між всіма парами точок.
Оцінювання Щонайменше у 50% тестів будуть виконуватись додаткові обмеження  1 ≤ N ≤ 1000, ‑1000 ≤ X, Y ≤1000. Щонайменше у 70% тестів будуть виконуватись додаткові обмеження  1 ≤ N ≤ 20 000.
Приклад вхідних та вихідних даних
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Миші та сир
Сучасні дослідження виявили, що зграя голодних мишей в пошуках сиру діє наступним чином: якщо поблизу є декілька шматків сиру, то кожна миша обирає собі найближчий, після чого всі миші одночасно починають рухатись в напрямку обраного шматку сиру. Як тільки миша, або декілька мишей, досягли точки призначення і там є сир, вони його з’їдають, а усі миші, які прибігли пізніше залишаються голодними. Швидкість пересування всіх мишей однакова. 
Якщо існує декілька способів обрати найближчі шматки сиру, то миші оберуть такий спосіб, за яким мінімальна кількість мишей зграї залишиться голодною. Щоб перевірити цю теорію, вчені вирішили провести експеримент. Вони розташували N мишей і M шматків сиру в прямокутній системі координат, таким чином, що всі миші знаходяться на деякій прямій y=Y0, а всі шматки сиру – на інший прямій y=Y1. Але щоб перевірити результати експерименту вченим потрібна програма яка відтворює поведінку зграї голодних мишей.
Завдання Напишіть програму mice, яка знаходить кількість мишей, які залишаться без сиру. 
Вхідні дані Перший рядок вхідного файлу mice.dat містить чотири цілих числа N (1≤N≤105), M (0≤M≤105), Y0 (0≤Y0≤107), Y1 (0≤Y1≤107). Другий рядок містить послідовність із N строго зростаючих чисел – абсциси мишей. Третій рядок містить M строго зростаючих чисел – абсциси шматків сиру. Всі абсциси цілі і не перевищують за модулем 107.
Вихідні дані Єдиний рядок вихідного файлу mice.sol має містити єдине число – мінімальну кількість мишей, які залишаться без сиру.
Оцінювання Щонайменше у 20% тестів виконуються додаткові обмеження 0≤N≤20. Щонайменше у 50% тестів виконуються додаткові обмеження 0 ≤ N, M ≤ 1000.
Приклад вхідних та вихідних даних
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Пояснення. Усі три миші оберуть перший шматок сиру. Сир з'їдять друга та третя, які прибіжать до нього одночасно. Перша залишиться голодною, бо бігла в тому ж напрямку і запізнилася. Другий шматок сиру залишиться нез'їденим.
Мутація
Вчені планети Олімпія проводять черговий експеримент з мутації примітивних організмів. Геном організму з цієї планети може бути представлений у вигляді рядка з перших K великих літер англійського алфавіту. Для кожної пари типів генів було встановлено ризик виникнення захворювання, при умові що гени цих типів стоять підряд у геномі. Ризик виникнення захворювання в організму рівний сумі ризиків для кожної пари сусідніх генів у геномі і вимірюється він у ризикограмах.
Вчені вже отримали базовий організм, з якого шляхом мутації можуть бути отримані інші організми. Механізм мутації включає видалення всіх генів певних типів. Таке видалення збільшує ризик виникнення захворювання, причому для кожного типу генів було визначено на скільки збільшиться ризик захворювання організму, якщо цей тип буде видалено. Мета вчених – порахувати кількість різних організмів, які можна отримати з базового описаним вище шляхом, причому ризик виникнення захворювання у яких не перевищує T ризикограм. Два організми вважаються різними, якщо рядки що задають їх геноми відрізняються. Геном отриманого організму має складатись хоча б з одного гена. 
Завдання Напишіть програму mutation, яка за інформацією про геном базового організму і параметрам виникнення ризику захворювання знайде кількість різних організмів, які можна отримати з базового, таких, що ризик виникнення захворювання не перевищує T ріскограмм.
Вхідні дані Перший рядок вхідного файлу mutation.dat містить 3 цілих числа: N (1≤N≤200 000) – довжину генома початкового організму, K (1≤K≤21) – кількість різних літер, які можуть зустрічатись у геномі та T (1≤T≤109) – максимальний допустимий ризик виникнення захворювання. Другий рядок містить геном базового організму – рядок довжини N, що складається лише з перших K великих літер англійського алфавіту. Третій рядок містить K чисел, що задають ризик виникнення захворювання при видаленні усіх генів певного типу, причому i-те число відповідає і-ій букві англійського алфавіту. Наступні K рядків містять по K чисел, причому j-те число в рядку з номером i з них задає ризик виникнення захворювання для пари генів, перший з яких відповідає i-ій букві, а другий – j-ій букві. Усі числа у вхідному файлі цілі, невід’ємні та не перевищують 109. Усі ризики задано в ризикограмах. Гарантується, що найбільший можливий ризик захворювання організму, який може бути отриманий з початкового, строго менший за 231.
Вихідні дані Єдиний рядок вихідного файлу mutation.sol має містити одне ціле число – шукану кількість різних організмів з ризиком виникнення захворювання не більше T ризикограмів, які можуть бути отримані з базового шляхом описаним в умові.
Оцінювання Набір тестів складається з 5 окремих блоків, з такими додатковими обмеженнями:
1.     K≤10, N≤30000   – 15% тестів

2.     K≤14, N≤200000 – 35% тестів

3.     K≤17, N≤200000 – 25% тестів

4.     K≤19, N≤200000 – 10% тестів

5.     K≤21, N≤200000 – 15% тестів
Приклад вхідних та вихідних даних
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Пояснення: можливо отримати такі організми (в дужках вказано ризики): BACAC(11), ACAC(10), BAA(5), B(6), AA(4).





















