Zadanie: GEN (\J

Podobienstwo genetyczne

POTYCZKI ALGORYTMICZNE

Potyczki Algorytmiczne 2018, wielki finat. Limity: 256 MB, 5s. 13.01.2019

Rozwazamy sekwencje DNA, czyli ciagi sktadajace sie wylacznie ze znakéw A, C, G i T. Méwimy, ze ciag s jest
podciagiem ciggu ', jesli przez usuniecie niektérych (byé¢ moze zadnych) znakéw z ciagu s’ mozna otrzymaé
ciag s. Na przyklad AGG jest podciagiem TAGAAG, zas AGGA nie jest.

Dla dwdéch ciagéw s1, s2, definiujemy ich m-podobienstwo jako liczbe takich sekwencji w o dlugosci m, ze
w jest podciggiem ciagu s; wtedy i tylko wtedy, gdy w jest podciagiem ciagu ss. Innymi stowy, jest to liczba
takich sekwencji dtugosci m, ktére sa podciagami albo obu ciagéw, albo zadnego.

Dla danych ciagdéw si1, so i liczby m, oblicz m-podobienistwo s1 1 s3.

Wejscie
Wejscie sktada sie z trzech wierszy. W pierwszych dwoch znajduja sie odpowiednio sekwencje s1 i so, z ktérych

kazda sklada si¢ z co najmniej jednego i co najwyzej 1000 000 znakéw ze zbioru {A,C,G, T}. W trzecim wierszu
wejscia podana jest liczba catkowita m (1 < m < 20).

Wyjscie

Wypisz jedna liczbe catkowita: m-podobienstwo ciagéw s i ss.

Przyktad

Dla danych wejsciowych: poprawnym wynikiem jest:
TCAGG 11

TAGAAG

2

Wyjasdnienie przykladu: Aby obliczy¢ 2-podobienstwo sekwencji TCAGG i TAGAAG, trzeba rozwazy¢ wszystkie
4% = 16 mozliwych dwuliterowych ciagéw. Sposréd nich trzy (CA, CG i TC) sa podciagami wylacznie pierw-
szej sekwencji, dwa (AA i GA) — wylacznie drugiej, cztery (AG, GG, TA, TG) sa podciggami obu sekwencji, za$
pozostalych siedem (AC, AT, CC, CT, GC, GT oraz TT) — zadnej z nich. Zatem szukane 2-podobienstwo wynosi
4+ 7=11.

7 kolei dla danych wej$ciowych: poprawnym wynikiem jest:
T 64

AG

3
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