1. Простая математика
	Ограничение времени
	1 секунда

	Ограничение памяти
	244Mb

	Ввод
	sm.in

	Вывод
	sm.out


Братья Петя и Вася делают успехи в изучении математики. Отец мальчиков даёт им сложные математические задачи, которые братья довольно быстро решают. 
Однажды, отец задал новую задачку с простой формулировкой. Требуется найти сумму первых N членов последовательности, в которой i-ый элемент равен сумме квадратного корня из i, округлённого вверх, и кубического корня из i, округлённого вниз. Т.е. i-ый элемент последовательности равен [image: https://official.contest.yandex.ru/testsys/tex/render/XGxjZWlsXHNxcnR7aX1ccmNlaWwrXGxmbG9vclxzcXJ0WzNde2l9XHJmbG9vcg==.png]. 
Мальчики легко выписали первые члены последовательности и суммировали их. Однако задумались над вопросом: как решить задачу, если N будет очень большим числом. В этом случае записать все числа последовательности будет непросто. 
После некоторых размышлений мальчики решили задачу для больших N. Но теперь, прежде чем показывать ответы отцу, они хотят убедиться в их правильности. Они предлагают вам решить ту же задачу, чтобы сравнить ответы. 
Формат ввода
Единственная строка входного файла содержит число N (1≤ N≤ 1012) – количество элементов последовательности, сумму которых вы должны получить. 
Формат вывода
Выходной файл должен содержать одно число – сумму N первых членов последовательности. 
Пример 1
	Ввод
	Вывод

	1
	2


Пример 2
	Ввод
	Вывод

	4
	11




2. Эволюция
	Ограничение времени
	1 секунда

	Ограничение памяти
	244Mb

	Ввод
	evo.in

	Вывод
	evo.out


Учёные Байтландии давно знают, что ДНК (ДезоксирибоНуклеиновая Кислота) содержит генетическую информацию организма. В настоящее время нетрудно извлечь ДНК любого организма, расшифровать этот код и рассмотреть интересующий сегмент для дальнейших исследований. В научных кругах под расшифровкой понимается представление генетического кода в виде строки, состоящей из символов A, C, T и G. Подобная строка полностью описывает код ДНК. 
Учёным предстоит ещё очень много работы, чтобы понять все секреты природы, спрятанные в ДНК. Тем не менее, уже имеются большие успехи в этом направлении. Например, не так давно мир узнал о возможности определения уровня эволюции организма по отдельным участкам кода ДНК. Для этого берётся ДНК и выбирается участок из N нуклеотидов, по которому считается степень сложности. Чем выше степень сложности выбранного сегмента, тем большее количество стадий эволюции прошёл организм. 
Степень сложности сегмента ДНК определяется следующим образом: 
• Для сегмента из N нуклеотидов рассматриваются все подсегменты из K последовательных нуклеотидов; 
• Для каждого подсегмента подсчитывается количество содержащихся в нём нуклеотидов каждого типа (иными словами, вычисляются четыре числа, которые определяют количественную композицию нуклеотидов в подсегменте); 
• Степень сложности определяется как количество различных количественных композиций подсегментов. Две композиции считаются одинаковыми, если количества соответствующих нуклеотидов равны в обоих композициях. 
После этого открытия учёные начали собирать информацию о степенях сложности ДНК различных организмов. У них уже имеются все необходимые коды ДНК, однако исследование каждой цепочки ДНК вручную занимает очень много времени. Поэтому они попросили вас написать программу, которая позволила бы быстро определять степень эволюции организма. 
Формат ввода
Первая строка входного файла содержит два целых числа N и K (1≤ K≤ N≤ 100 000) – количество нуклеотидов в сегменте цепочки ДНК и длина подсегментов для рассмотрения. Числа разделены одним пробелом. 
Вторая строка содержит N символов, соответствующих нуклеотидной цепочки. Каждый символ – это A, C, T или G. 
Формат вывода
Единственная строка выходного файла должна содержать одно число – степень сложности организма. 
Пример 1
	Ввод
	Вывод

	5 1
ACGTA
	4


Пример 2
	Ввод
	Вывод

	8 2
AACACGTA
	5


Примечания
В первом примере имеется 4 различных подсегмента единичной длины. 
Во втором примере имеется 7 подсегментов длины 2: AA, AC, CA, AC, CG, GT, TA. Подсегменты AC и CA имеют эквивалентные количественные композиции, поэтому степень сложности всего сегмента равна 5. 


3. Сортировка
	Ограничение времени
	1 секунда

	Ограничение памяти
	244Mb

	Ввод
	elective.in

	Вывод
	elective.out


Всеми любимый учитель Мистер Тринидад решил обновить программу своих занятий. Он выяснил, что учащиеся очень интересуются числовыми последовательностями и специальными преобразованиями. 
На первом занятии М-р Тринидад сообщил учащимся, что последовательность чисел a1, a2, …, aN называется сортированной, если для любого индекса i < N выполняется условие ai≤ ai+1. Затем учитель объяснил наиболее известные алгоритмы сортировки последовательностей. Т.к. учащиеся довольно быстро усвоили материал занятия, учитель решил рассказать о менее известном методе сортировки. 
Суть метода проста: последовательность чисел a1, a2, …, aN делится на M сегментов. Первый сегмент содержит числа с индексами от 1 до k1, второй – от k1 + 1 до k2, ..., последний – от kM-1 + 1 до kM. Далее, в процессе сортировки, числа не меняют своего положения в пределах сегментов. Сортировка производится перестановкой сегментов целиком. 
С целью облегчить понимание этого метода сортировки учитель задал ученикам домашнее задание: разбить последовательность на минимальное количество сегментов таким образом, чтобы можно было применить вышеописанный метод сортировки. 
Вы, как самый продвинутый ученик, решили написать программу, решающую задачу для любой числовой последовательности. 
Формат ввода
Первая строка входного файла содержит число N (1≤ N≤ 500 000) – длина последовательности. 
Вторая строка содержит N целых чисел ai (1≤ ai≤ N) – элементы последовательности. Числа в строке разделяются пробелами. 
Формат вывода
Единственная строка выходного файла должна содержать одно число – минимальное количество сегментов, на которое можно разбить исходную последовательность. 
Пример 1
	Ввод
	Вывод

	6
5 6 4 3 1 2
	4


Пример 2
	Ввод
	Вывод

	3
1 2 1
	2


Примечания
В первом примере последовательность можно разбить на 4 сегмента (5 6), (4), (3) and (1 2). Сегмент (1 2) должен быть размещён первым, (3) – вторым, (4) – третьим, а (5 6) – последним. Таким образом последовательность будет отсортирована. 
Во втором примере последовательность делится на два сегмента: (1 2) и (1). 


4. Статистическое шифрование
	Ограничение времени
	1 секунда

	Ограничение памяти
	244Mb

	Ввод
	encrypt.in

	Вывод
	encrypt.out


В Институте Информационной Безопасности (ИИБ) Байтландии учёные разрабатывают новые способы защиты передаваемой и хранимой информации. 
Недавно в ИИБ разработан метод безопасной передачи числовых последовательностей, названный «Статистическое шифрование». Идея метода проста: числовая последовательность подвергается процессу шифрования, в итоге получается две последовательности: шифр и ключ. 
Сам процесс шифрования держится в секрете, но члены ИИБ хотят нанять программиста, который бы реализовал декодер. Декодер должен по зашифрованной последовательности и ключу получать исходную (незашифрованную) числовую последовательность. 
В ИИБ вам сообщили детальную информацию о декодере. На вход поступают следующие данные: 
• шифрованная числовая последовательность; 
• ключ шифрования ki (1≤ i≤ K), который тоже является числовой последовательностью; 
• параметр M, который задаёт размер обрабатываемых блоков последовательности. Блок – это непрерывный участок последовательности из M элементов. 
Для восстановления i-го элемента исходной последовательности нужно вычислить статистику ki-го порядка для каждого блока: число, которое будет стоять на ki-м месте в блоке после его сортировки. Элемент в позиции i исходной последовательности равен максимальному значению из вычисленных статистик соответствующего порядка. 
Напишите декодер, который будет расшифровывать зашифрованную информацию. 
Формат ввода
Первая строка входного файла содержит три числа N, M, K (1≤ N≤ 250 000, 1≤ K≤ M≤ N) – соответственно, количество элементов в зашифрованной последовательности, параметр декодера и количество элементов в исходной последовательности. 
Вторая строка содержит N различных целых чисел ai (1≤ ai≤ 250000) – зашифрованная последовательность. 
Последняя строка содержит K различных целых чисел ki (1≤ ki≤ M) – элементы ключа шифрования. 
Все числа в строках разделены одинарными пробелами. 
Формат вывода
Выходной файл должен содержать K целых чисел, представляющих исходную последовательность. 
Пример 1
	Ввод
	Вывод

	5 2 2
1 5 3 2 6
1 2
	3 6


Пример 2
	Ввод
	Вывод

	4 3 2
5 7 3 4
3 2
	7 5


Примечания
К первому примеру: Рассмотрим все блоки последовательности: (1, 5), (5, 3), (3, 2) и (2, 6). Первый элемент исходной последовательности равен максимуму из минимумов в блоках (т.е. 3). Второй элемент – наибольшему из максимумов в блоках (т.е. 6). 
Ко второму примеру: Здесь имеется только два блока: (5, 7, 3), (7, 3, 4). Первый элемент равен наибольшему из максимумов в блоках (т.е. 7). Второй – наибольшему из медиан (вторые элементы по значимости) в блоках (т.е. 5). 
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